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INTRODUCCION

Ovalipes trimaculatus (De Haan, 1833)
es un cangrejo conocido como ‘“jaiba
remadora” o “Jaiba blanca” (figura 1), que
pertenece a la familia Portunidae
(Brachyura- Decapoda). Ha sido
identificada en Sudafrica, Australia y
Japon, ademas de diversos paises de
Ameérica del Sur incluyendo Chile y
Argentina (Alvarez et al. 2009; Vinuesa
2005; Melo 1999). Se trata de un animal
que a tiene gran impacto en la economia
regional de las provincias en la
Patagonia. Es una especie comercial que
tiene su mayor explotacion en la pesca

artesanal, pero que presenta favorables

L. L. ., Figura 1: Ovalipes trimaculatus. Extraido de:
caracteristicas para su utilizacibn como  phttps:/mww.naturalista.mx/observations/24817127

recurso economico, lo que ha llevado a

indagar en mayor profundidad su biologia reproductiva, el régimen actual de pesqueria
artesanal y la viabilidad de su posible extraccién (De la Barra et al. 2019, 2018; Lezcano et al.
2015; Vallina et al. 2014). Narvarte et al. (2007) han establecido medidas a priori para la
extraccion de esta especie, las cuales reafirman la falta de estudios que complementen la
informacioén actual y permitan incrementar el conocimiento de las poblaciones para asi explotar
este recurso de manera sostenible.

Como se expuso anteriormente, los estudios realizados hasta el momento se abocan a
poblaciones en sitios puntuales, y debido a que se trata de un invertebrado que presenta una
etapa de larva planctonica que puede ser muy larga e incluir grandes desplazamientos
(Schoeman & Cockcroft 1996; Boschi, E. E. 1974), creemos que es importante enfocar los
analisis en las poblaciones de distintas localidades para estimar si se comportan como una
unica poblacién o si se desarrollan independientemente una de la otra. Esto teniendo en cuenta
que los diferentes mecanismos de cambio como procesos histéricos, diferentes historias de vida
y distancia geografica pueden modificar la informaciéon genética entre subpoblaciones de una
especie (Segura-Correa & Montes-Pérez 2001). Las variaciones genéticas obtenidas a partir de
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estas modificaciones son las responsables de las adaptaciones evolutivas que presentan las
poblaciones silvestres y son estimadas a través de datos provenientes de marcadores
moleculares (Tripp-Valdez 2009; Alcantara 2007). EI ADN mitocondrial es considerado una
herramienta con un poder de alta resolucion en la filogenia y taxonomia de animales, debido a
que parece no tener recombinacion y, en la mayoria de los casos, se hereda solo por linea
materna (Hebert et al. 2003). Se trata de una herramienta que ha mostrado ser eficaz en
diferentes estudios realizados sobre crustaceos decapodos (Martin et al. 2016; Schubart 2009).
Actualmente, se usan genes para la identificacién de especies, entre los cuales se encuentran:
16S (codifica para ARN ribosomal), Cyt b (codifica para para la subunidad b del Citocromo b),
COly COIl (subunidades | y Il de la Citocromo oxidasa).

OBJETIVOS

o Determinar si existe estructura genética entre las poblaciones de Ovalipes trimaculatus
bajo estudio.

e Determinar si hay diferencia entre la estructura genética de las poblaciones de Ovalipes
trimaculatus provenientes del Océano Pacifico (Chile) y Atlantico (Argentina y Uruguay)

Titulo del proyecto: “EVIDENCIAS DE EVOLUCION EN ESPECIES DE AMBIENTES
CONTINENTALES DE AMERICA DEL SUR. LA FAMILIA AEGLIDAE (DECAPODA ANOMURA)
COMO MODELO DE ESTUDIO”

Instrumento: PICT

Anfo convocatoria: 2014

Organismo financiador: ANPCyT

Director/a: Dr. Giri Federico

METODOLOGIA

Sitio de muestreo: Las muestras fueron otorgadas por el Lic. Anibal Lezcano al Laboratorio
de Genética de la Facultad de Humanidades y Ciencias. Pertenecen a las localidades de
Coquimbo (Elqui) y Valdivia (Valdivia) correspondientes a Chile, y Rada Tilly (Chubut), San
Antonio Oeste (Rio Negro), Mar del Plata (Buenos Aires), Cerro avanzado (Chubut) en
Argentina, y Uruguay.

Obtencién de ADN gendémico: El ADN de las muestras recolectadas se obtuvo a partir del
protocolo de extraccién con cloruro de sodio (NaCl) citado por Ojeda et al. (2012). EI ADN
obtenido fue analizado por electroforesis en geles de agarosa 0,8% para evaluar la calidad y
concentracion.

Amplificacion de marcadores moleculares: la amplificacion se realizd utilizando la
Reaccién en Cadena de la Polimerasa (PCR). Se utilizaron los marcadores que codifican parte
de la region 16S del genoma mitocondrial segun los protocolos citados por Schubart 2009. Los
productos de PCR fueron visualizados en geles de agarosa al 2 % tefidos con el colorante
GelGreen® en transiluminador de luz oscura para verificar la amplificacion del fragmento de
interés.

Secuenciacion: Los productos de PCR fueron enviados a la empresa Macrogen Inc. para la
secuenciacién de los amplicones obtenidos.

Analisis estadisticos: Las secuencias obtenidas, han sido utilizadas para la identificacién
taxondmica, la descripcion de diversidad genética y estructura poblacional de las especies.
Para la identificacion de especies, se utilizaron las bases de datos genéticos disponibles en
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BLAST (GenBank; Herramienta Basica de busqueda de alineamiento local). Una vez
identificadas, se seleccionaron secuencias correspondientes a especies pertenecientes al
mismo género que fueron utilizadas como grupos externos en los analisis siguientes.
Posteriormente se realiz6 el alineamiento de las secuencias a partir del programa MEGA7 V7.0
(Kumar et al., 2016). La diversidad genética fue determinada por el numero de haplotipos (n) y
la diversidad de haplotipos (h) a partir del programa DNASP (Librado & Rozas 2009). Se han
utilizado los softwares, MRBAYES (Huelsenbeck & Ronquist 2001), FIGTREE (Rambaut 2009)
y NETWORK v.5 (Bandelt et al., 1999) para construir los arboles filogenéticos y las redes de
haplotipos respectivamente, de acuerdo a los modelos evolutivos que resultaron del analisis de
las secuencias alineadas. Para estudiar la diferenciacion genética (estructura genética), se
analizaron el estadistico FST y la prueba de AMOVA, ambos implementados en el programa
ARLEQUIN v3.5 (Excoffier y Lischer, 2010).

CONCLUSIONES

Hemos logrado extraer ADN, amplificar el framento 16S correspondiente al ADN mitocondrial
y secuenciar con éxito 52 muestras de Ovalipes frimaculatus provenientes del Océano Pacifico
y Atlantico. Para realizar los analisis en AMOVA, hemos dividido las localidades en grupos
segun pertenezcan al primero o al segundo océano. Este analisis indica que existen diferencias
significativas entre las poblaciones sin discriminar el grupo al que pertenezcan (FSC= 0,67 con
un valor P= 0,00), e incluso entre las muestras provenientes de los distintos océanos (FCT=
0,66 con un valor P= 0,00). Estos resultados pueden observarse claramente en la Figura 2
donde las poblaciones de los 2 grupos establecidos se agrupan entre si. En conclusion, este
trabajo ha proporcionado informaciéon que indica que existe diferencia entre las poblaciones de
Ovalipes trimaculatus que se encuentran en el Océano Pacifico a las que se encuentran en el
Océano Atlantico, lo que indica que las poblaciones estan estructuradas. Es importante tener en
cuenta los resultados obtenidos para incluir esta informacién en planes de manejo, ya que se
trata de una especie de interés comercial.
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Figura 2: Arbol filogenético obtenido a partir de MRBAYES y FIGTREE. En color verde se observan las muestras
correspondientes al Océano Pacifico, en naranja al Océano Atlantico y en celeste el Grupo Externo.
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