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Especie de Chile, Mugil cephalus

Algunos individuos fueron fijados en formol para su posterior descripcion morfoldégica. Otros fueron conservados en etanol
96%, de estos se extrajo ADN y se secuenciaron los genes COl y 28S. Las secuencias obtenidas se editaron con Geneious y se
buscaron las secuencias similares en el Genbank mediante BLAST-n. Se construyo una matriz por gen, alineando cada una en
la plataforma MAFFT. Con GBLOCKS detectaron y eliminaron las regiones hipervariables alineadas en forma ambigua del gen
28S. También se calculo la distancia génica (p-value) con MEGA X, posteriormente, con Mr.Bayes , se obtuvieron los arboles

filogenéticos para ambos genes.
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En el arbol filogenético obtenido con el gen 28S (Fig. 2), se observa que los especimenes de ambos paises pertenecen al
genero Schikhobalotrema. La distancia génica del gen 28S entre las especies de este genero varia entre 2 y 8 %, siendo entre
la especie Argentina y Chilena de un 2%, mientras las diferencias entre otros géneros varia entre 9y 17%. En cambio, con el
gen COIl (Fig, 3) se observa que los especimenes de Argentina provenientes del Canal Colector del Rio Salado y de Tapera de
Lopez pertenecen a una misma especie; pero diferente, a su vez, a la especie obtenida de las lisas de Chile. La distancia
genica entre los especimenes de Argentina arroja un valor de 1 %, y constrastados con los de Chile una distancia génica de
16%. Estudios morfologicos, que se estan llevando a cabo actualmente, permitiran establecer la identidad especifica para los

parasitos hallados en ambos paises.



