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RESUMEN

Introduccion. En el litoral del Atlantico mexicano, Alsidium esta representado por las
especies simpétricas A. seaforthii y A. triguetrum, ambas de importancia econémica
en diversas industrias por sus metabolitos secundarios. Sin embargo, han sido poco
estudiadas en México por lo que se desconocen numerosos aspectos bioldgicos
exceptuando la morfologia y su distribucion. Objetivos. 1) Evaluar la variacion
genética en las poblaciones de A. seaforthii y A. triquetrum; 2) describir la estructura
genética y la distribucion haplotipica en localidades muestreadas del Golfo de México
y Caribe mexicano; 3) determinar la sistematica de ambas especies dentro de la familia
Rhodomelaceae. Material y métodos. A partir de 137 individuos de A. seaforthii y A.
triquetrum, procedentes de 17 localidades de los estados de Veracruz, Campeche,
Yucatan y Quintana Roo, se determinaron medidas de variacion, distancias, estructura
y diferenciacion genética, ademas de redes de haplotipos, mediante secuencias de
ADN de la regién espaciadora de Rubisco (andlisis intraespecifico). A partir de los
haplotipos generados se realizé un andlisis filogenético integrando secuencias de rbcL
de especies de la familia Rhodomelaceae provenientes del GenBank (analisis
interespecifico). Resultados. El andlisis intraespecifico de A. seaforthii determino
cuatro haplotipos interconectados asi como valores bajos de diversidad genética
concentrados en su mayoria en Campeche (Hdt=0.15715, mr=0.00087), mientras que
en A. triquetrum se obtuvieron seis haplotipos con valores de diversidad moderados
ligeramente mayores (Hdt=0.18228, 1m1=0.00219) destacando la localidad de Sisal,

Yucatan, con la mayor contribucion en variacion genética. Al interior de A. seaforthii se

[14]



obtuvo nula estructuracion y distancia genética, sin desviaciones respecto de lo
esperado bajo neutralidad, en tanto que A. triquetrum mostro leve diferenciacion
acompafada de procesos demograficos con efecto en el tamafio poblacional, ademas
del surgimiento de un haplotipo completamente diferenciado de ambas especies
restringido a Sisal, Yucatan, en un intervalo de 5.6%-9.6%. Por otra parte, el analisis
interespecifico arrojo una hipétesis filogenética que confirma la monofilia del género
Alsidium al incluir todas las especies de las que se tiene registro molecular, ademas
de su ubicacién como género hermano de Digenea en la reestablecida tribu Alsidiae.
Las distancias interespecificas mostraron un intervalo de variacion de 2.12%-4.73%.
Conclusiones. Los bajos niveles de variacion y estructura genética acompafados de
cierta variacion morfolégica, sugieren un caso de plasticidad fenotipica para A.
seaforthii y A. triguetrum en el Atlantico mexicano, ademas de localidades de interés
gue coinciden con barreras genéticas ubicadas en Campeche y Yucatan,
respectivamente. El haplotipo detectado mediante el andlisis intraespecifico,
diferenciado totalmente de ambas especies y restringido a Sisal, Yucatan, sugiere un

proceso de especiacion en curso.

Palabras clave: Diversidad genética, estructura genética, espaciadora de Rubisco,

haplotipos, plasticidad fenotipica.
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ABSTRACT
Introduction. Alsidium is a red algae genus represented on the Mexican Atlantic coast

by sympatric species Alsidium seaforthii and A. triquetrum, both of economic
importance due to their secondary metabolites. However, they are poorly known in
Mexico, so many biological aspects are unknown except for their morphology and
distribution. Objectives. 1) To analyze genetic variation in A. seaforthii and A.
triquetrum populations; 2) to describe genetic structure and haplotype distribution in
Gulf of Mexico and Mexican Caribbean localities; 3) to determine systematics of both
species within the Rhodomelaceae family. Material and methods. From 137
individuals of A. seaforthii and A. triquetrum, from 17 localities in Veracruz, Campeche,
Yucatdn and Quintana Roo, measures of genetic variation, distances, structure and
genetic differentiation, in addition to haplotype networks, were determined by DNA
sequences of the Rubisco spacer region (intraspecific analysis). From the haplotypes
generated, a phylogenetic analysis was performed integrating GenBank rbcL
sequences from Rhodomelaceae species (interspecific analysis). Results. The
intraspecific analysis of A. seaforthii determined four haplotypes as well as low genetic
diversity values, mostly concentrated in Campeche (Hdr = 0.15715, 1rr = 0.00087),
while in A. triquetrum were determined six haplotypes and moderately higher diversity
values were obtained (Hdt = 0.18228, 1T = 0.00219) mostly in Sisal, Yucatan, with the
highest contribution in genetic variation. Within A. seaforthii null structure and genetic
distance were obtained, without deviations from expected under neutrality, while A.

triquetrum showed slight differentiation besides demographic processes with
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population size effects; moreover, a completely differentiated haplotype from both
species was revealed, restricted to Sisal, Yucatan, in a 5.6% -9.6% range. The
interspecific analysis yielded a phylogenetic hypothesis which confirms Alsidium
monophyly by including all molecularly characterized species, and its relationship with
sister genus Digenea within the re-established Alsidiae tribe. The interspecific
distances showed a 2.12% -4.73% variation range. Conclusions. Both variation and
genetic structure low levels accompanied by little morphological variation, suggest
phenotypic plasticity for A. seaforthii and A. triquetrum in the Mexican Atlantic, in
addition to certain Campeche and Yucatan localities next to genetic barriers. The
haplotype detected by intraspecific analysis, totally differentiated from both species and

restricted to Sisal, Yucatan, suggests an ongoing speciation process.

Keywords: genetic diversity, haplotype distribution, phenotypic plasticity, Rubisco

spacer, structure.
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1 INTRODUCCION

El género Alsidium C. Agardh (1827), cuya especie tipo es A. corallinum C. Agardh,
consta de ocho especies taxonOmicamente vélidas registradas en ambientes
tropicales, tanto en intermareal como submareal (Wynne 2017, Garcia-Soto & Lopez-
Bautista 2018, Guiry & Guiry 2021). En México se han registrado tres especies de
dicho género: en el litoral del Pacifico A. pacificum E. Y. Dawson; en el Atlantico A.
seaforthii (Turner) J.Agardh y A. triqguetrum (S.G. Gmelin) Trevisan en estados del
Golfo de México y el Caribe (Taylor 1960, Ortega et al. 2001 Guiry & Guiry 2021). Su
hébitat lo constituye en mayor medida la zona intermareal, con roca baséltica como

sustrato de crecimiento (Ortega et al. 2001).

La especie Alsidium seaforthii posee las siguientes caracteristicas vegetativas: talos
erectos y tupidos, de color parpura rojizo, textura firme, membranosas en etapas
tempranas, subcartilaginosas en las partes mas antiguas; de 8 a 20 cm de altura (Fig.
1); ejes complanados que derivan en ramificaciones disticas (Fig. 2); entre 6 y 8 células
pericentrales (Fig. 3) densamente corticadas; ramas corticadas desarrolladas en las
axilas de tricoblastos deciduos pequefios, marginales o, a veces, en 3-4 hileras cortas
u oblicuas, estrechamente afiladas; pericarpios subglobosos, subterminales en las

ramas pinadas (Garcia-Soto & Lopez-Bautista 2018, Taylor 1960).

Por otra parte, Alsidium triquetrum esta caracterizada por presentar talos de ~25 cm
de altura (Fig. 4 izq.), desde una base discoidal, de color marrén-purpura opaco,
consistencia carnosa-cartilaginosa; entre 7 y 9 células pericentrales, densamente

corticadas; ramas triangulares bajo seccion transversal en microscopio; ramitas de
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alrededor de 2 mm de largo dispuestas de manera en espiral alterna en el talo angular

(Fig. 4 der.) (Garcia-Soto & Lopez-Bautista 2018, Taylor 1960).

Figura 3. Corte transversal de parte media de A.

Figura 2. Observacion de parte apical del eje de A. seaforthii. cc=célula central, pc=células
seaforthii mediante microscopio estereoscopico. pericentrales, m=médula, co=corteza. Ejemplar: PT-
Ejemplar: PIll-1.3. Puente Chenkan Ill, Campeche. 1. Puerto Telchax, Yucatan.
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2 mm

Figura 4. (1zq.). Habito de Alsidium triquetrum. Ejemplar: S-5. Sisal, Yucatan. (Der.). Observacion de
parte apical del eje de A. triguetrum mediante microscopio estereoscépico. Ejemplar: S-6. Sisal,
Yucatan.

Ambas especies presentan componentes estructurales tales como agar y
carragenanos en la pared celular, sustancias que confieren cierta importancia
econOmica, ademas de productos del metabolismo secundario Utiles en diversas
industrias como agentes neuroprotectores, antioxidantes, antiinflamatorios y
antinociceptivos (Agra Cavalcante-Silva et al. 2012). Un ejemplo de su aplicacion
directa en la industria médica es la utilizacion de proteinas aglutinantes (lectinas) de
Alsidium triquetrum y A. seaforthii para detectar cambios de comportamiento celular

asociados a la transformacion, diferenciacién tumoral y metastasis de carcinoma en el
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colon humano (Pinto et al. 2009). Finalmente, por su buen contenido nutricional, son
parte importante de la dieta tradicional de distintas poblaciones humanas, aunada a la
presencia de agentes antioxidantes, neuroprotectores y coadyuvantes en el
tratamiento de enfermedades relacionadas con el estrés oxidativo, como ciertos acidos

fendlicos y cinamicos obtenidos a partir de extracto de A. triquetrum (Vidal et al. 2006).

En las costas mexicanas del Golfo de México y el Caribe, Alsidium seaforthii y A.
triquetrum han sido registradas desde el norte del litoral del Atlantico en Tamaulipas
hasta Chetumal, en la peninsula de Yucatan (Taylor 1960, Ortega et al. 2001, Nufiez-
Resendiz et al. 2019). Sin embargo, ambas especies so6lo han sido incluidas en listados
floristicos sin informacion ecoldgica o morfolégica asociada mas alla del sustrato en el
que pueden ser encontradas. Adicionalmente, desde su descripcion original, la
morfologia de ambas especies fue brevemente descrita y poco se conoce acerca de

su fenologia reproductiva (Taylor 1960).

En expediciones recientes realizadas en Veracruz y la Peninsula de Yucatan, se han
observado diferencias en la morfologia externa con énfasis en el patrén de ramificacion
y el grosor del talo tanto en Alsidium seaforthii como A. triquetrum, aunque sin un
respaldo formal en la literatura (NUfiez-Resendiz, Dreckmann & Senties com. pers.).
Dichas variaciones morfologicas podrian ser explicadas a la luz de los estudios de
evolucion molecular, a través del analisis de los polimorfismos de las secuencias de
ADN, la evaluacion de la distribucion haplotipica y la estructura genética. De igual
manera, se pretende una examinacion de la sistematica del género dentro de la familia

Rhodomelaceae al incorporar representantes de haplotipos pertenecientes a los
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litorales del Atlantico mexicano, debido al establecimiento actual de la sinonimia del
género Bryothamnion con el género Alsidium C.Agardh (1827) a partir de estudios
moleculares recientes (Garcia-Soto & Lopez-Bautista 2018, Diaz-Tapia et al. 2017),

destacando la ausencia de ejemplares de México.

2 MARCO TEORICO

El conocimiento de la diversidad taxondmica en la ficologia tradicionalmente se ha
construido mediante el analisis morfologico y anatémico, ademas de su recopilacion
en listados floristicos. Sin embargo, a través de la implementacion reciente de
herramientas moleculares dentro de la ficologia, bajo enfoques integrales como la
filogeografia y la sistematica molecular, se busca documentar aspectos y mecanismos
relevantes en la evolucion de los linajes algales tales como los procesos de
especiacion, identificacion y delimitacién de especies, determinacion y resolucién de
complejos cripticos de especies, la distribucién geogréfica de los haplotipos en funcion
de barreras geogréficas y la interaccion de los mecanismos evolutivos a nivel
poblacional (deriva génica, seleccién natural, flujo génico, mutacién). A continuacion,

se definirdn y contextualizaran tales elementos.

2.1 Conceptos relevantes en filogeografia

La filogeografia, considerada una subdisciplina de la biogeografia histérica asi como
un puente entre la macroevolucion y microevolucion, estudia los principios y procesos

gue gobiernan la distribucion geografica de los linajes genealdgicos (Avise et al. 1987),
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a través de un andlisis conjunto en materia de biogeografia, analisis filogenético y
genética de poblaciones (Dominguez-Dominguez & Vazquez-Dominguez 2009). En
los estudios filogeograficos, usualmente se utilizan secuencias de ADN de varios
individuos de una especie para reconstruir las relaciones histéricas de sus poblaciones
en un contexto geografico, enfatizando la influencia de eventos geoldgicos o
paleoecoldgicos que asocien la historia de las especies con su ambiente, ya que el
objetivo es entender los patrones y procesos de diversificacion de linajes
intraespecificos en espacio y tiempo (Arbelaez-Cortés 2012). La filogeografia es
considerada una herramienta util para la taxonomia en cuanto al reconocimiento y
delimitacién de especies, asi como para la biologia de la conservacion, ya que permite
la definicion de unidades de conservacion y manejo de especies bajo un enfoque
evolutivo, como las unidades evolutivas significativas (Dominguez-Dominguez &

Vazquez-Dominguez 2009).

La filogeografia comparada busca congruencias en los patrones filogeogréaficos y en
los procesos demograficos de especies que comparten su distribucion geografica,
contrastando dichos patrones con informacion geografica, paleoecoldogica o
biogeografica, por lo que se espera que los mismos eventos (geoldgicos, ecoldgicos,
etc.) hayan afectado en sincronia a las especies haciendo que la dinamica historica de
sus poblaciones sea semejante (Arbeldez-Cortés 2012, Dominguez-Dominguez &
Vazquez-Dominguez 2009). Mediante métodos filogeograficos, se busca obtener
congruencia de tres tipos: a) topoldgica, que implica la semejanza entre patrones

filogeograficos de las especies estudiadas ante los mismos eventos histéricos; b)

[23]



temporal, fundamentada en que si dos especies comparten un patron filogeografico se
debe al efecto sincronico de un evento historico; ¢) demogréfica, que analiza indicios
de cambios poblacionales histéricos, por ejemplo, en el aumento de tamafo
poblacional de varias especies al expandir su area de distribucion (Arbeldez-Cortés

2012).

La reciente introduccion de la filogeografia, en conjunto con la genética de
poblaciones, en estudios de diversidad en las macroalgas marinas ha permitido el
descubrimiento de nuevos linajes para la ciencia o complejos morfoldgicos de especies
cripticas (Yow et al. 2013; Nufiez-Resendiz et al. 2015). Adicionalmente, ha permitido
vislumbrar y proponer hipétesis sobre los patrones biogeograficos, geoldgicos y
procesos evolutivos, que han dado origen a la diversidad bioldgica actual en diferentes
areas del planeta (Zuccarello et al. 2006; Leileart et al. 2014). Tales patrones y
procesos se infieren a partir del estudio de la variacién genética dentro y entre las

poblaciones de una especie.

2.1.1 Variacion en el ADN: la base de la evolucion molecular
La base de la variacion morfolégica observable, en la mayoria de los casos, contiene
componentes genéticos asociados a la distribucion diferencial del material genético a
nivel de secuencia de ADN, lo cual constituye los polimorfismos o los estados de
caracter observables a simple vista. De manera similar, los polimorfismos de ADN son
la presencia de uno o mas alelos en un locus en una poblacion, asi como las
diferencias a nivel de nucleoétidos en sitios homologos por lo que representan la unidad

basica de la variacion genética (Hamilton 2009).
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El método mas sencillo para cuantificar la evolucion a nivel molecular es a través de la
comparacion de secuencias de ADN, lo cual se lleva a cabo mediante el alineamiento
de las secuencias y la determinacion de los sitios variables o polimorficos (Hamilton
2009). A partir de la comparacion de secuencias génicas se puede obtener una serie
de parametros que caracterizan el polimorfismo de ADN en una muestra, descritos a

continuacion.

Diversidad nucleotidica (). Es el nimero promedio de nucleédtidos distintos
por sitio entre dos secuencias de ADN tomadas al azar; es independiente del tamafio
de muestra y de la longitud del marcador, por lo que es atil y comparable entre
poblaciones, incluso entre especies (Eguiarte et al. 2007, Kartavtsev 2015, Nei & Li
1979, Nei & Tajima 1981). Se distingue del desajuste nucleotidico al ser el cociente de

éste entre la longitud en pb del marcador molecular.

Diversidad haplotipica (Hd, h). Es la probabilidad de que dos haplotipos al azar
sean distintos, o la singularidad de un haplotipo en una poblacién, ademas de ser un
equivalente de la heterocigosis esperada bajo el modelo de alelos infinitos (Kartavsev

2015, Nei 1987, Nei & Tajima 1981).

Theta (8). Estima la proporcién esperada de sitios nucleotidicos polimorficos en
la muestra. Se obtiene de dos maneras: a partir del nUmero de sitios segregantes asi
como de su relacion con la diversidad nucleotidica (Hartl & Clark 2007, Watterson

1975).

[25]



Proporcion de sitios segregantes (Ps o S*). Detalla la relacion entre numero
de sitios segregantes, o aquellos donde se detecta polimorfismo, y el total de sitios

comparados entre las secuencias (Hartl & Clark 2007, Hedrick 2011).

2.1.2 Diferenciacién y estructura genética
Los parametros de diferenciacion genética son medidas indirectas del flujo génico y el
grado de divergencia entre las poblaciones obtenidos a partir del andlisis de la
variacion genética, los cuales son Utiles para evaluar el impacto de la distribucion
geografica en la estructuracion (Hedrick 2011). Los parametros mas utilizados son los

siguientes:

Estadisticos F de Wright (1951). Se desarrollaron tres coeficientes utilizados
para determinar la variabilidad al nivel poblacional total (T), en subpoblaciones (S) e
individual (I), de los cuales el méas utilizado es Fsr, también conocido como indice de
fijacion, y representa una medida de la diferenciacion genética entre subpoblaciones
(Hedrick 2011, Wright 1951). Wright (1978) provee una interpretacion de distintos
intervalos para el valor del Fsr, Utiles también en medidas analogas: 0-0.05 poca
variacion genética; 0.05-0.15 moderada diferenciacion genética; 0.15-0.25 gran

diferenciacion genética, y >0.25 bastante diferenciacion genética (Hartl & Clark 2007).

Estadisticos ® de Excoffier et al. (1992). Analogos a los estadisticos
mencionados anteriormente, los estadisticos ® (Pr1, PrT y Prr) reflejan la correlacion
entre la diversidad haplotipica en distintos niveles de subdivisiéon jerarquica. ®et
provee un estimado de la proporcion de varianza genética de las poblaciones respecto

a la varianza total, ®rt detalla la correlacion de individuos dentro de una region
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respecto al total, y finalmente ®pr sefiala la correlacion de las poblaciones respecto a
la region (Excoffier et al. 1992, Peakall et al. 1995, Flanagan et al. 2006). A partir del
estimado de ®pr es posible obtener un estimado indirecto de flujo génico, el nimero

efectivo de migrantes por generacion (Nm) (Peakall & Smouse 2006, 2012).

La obtencion de estimados adecuados de flujo génico, Nm>1, trae consigo la
homogenizacion de la variacién genética; en cambio, con valores bajos de flujo génico
y por consiguiente gran diferenciacion genética, los mecanismos evolutivos como la
deriva génica, seleccion natural e incluso mutaciones conducen a la distribucion
diferencial de la variacién genética a lo largo de las poblaciones de una especie, lo que

se denomina estructura genética (Hedrick 2011).

AMOVA. Los estadisticos de diferenciacion y estructura usualmente se obtienen
al realizar un analisis de varianza molecular (AMOVA), el cual permite la particion
jerarquica de la variacion genética entre poblaciones y regiones a partir de una matriz
del cuadrado de las distancias entre todos los pares de haplotipos, y que ademas utiliza
un enfoque permutacional para evaluar su significancia estadistica (Excoffier et al.
1992, Peakall et al. 1995). Se parte de la hip6tesis nula de que no existe estructura

genética (Pr1=0, Or1=0, Prr=0) (Flanagan et al. 2006).

Prueba de Mantel. Este método evalla la significancia estadistica de la relacion
entre la distancia geografica y la divergencia genética entre poblaciones, a partir de la
asociacion de dos matrices con datos geograficos y datos de diferenciacion o
distancias genéticas, bajo un modelo lineal de proporcionalidad (Mantel 1967, Diniz-

Filho et al. 2013, Nufiez-Resendiz 2015).
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Distancias genéticas. Son utilizadas para cuantificar el grado de diferenciacion
entre linajes a partir del nimero de sitios variables entre dos secuencias de ADN y el
total de sitios comparados, ya sea en funcién de un modelo evolutivo (corregidas) o no
(no corregidas) (Hamilton 2009). Estas distancias genéticas pueden ser representadas
a través de matrices, ya que surgen de la comparacion entre dos secuencias, Yy

posteriormente transformadas a porcentajes (Palma-Ortiz 2018).

Anadlisis de haplotipos. A partir de la estructura de una poblacién se generan
graficamente las redes de haplotipos, las cuales se definen como el conjunto de nodos
que trazan las relaciones evolutivas entre los haplotipos contemplados (Nufez
Resendiz 2015). EI método mas utilizado para su construccion es la parsimonia
estadistica, el cual agrupa secuencias en conjuntos de haplotipos separados
consistentes de haplotipos cercanamente relacionados y conectados por pasos
mutacionales libres de homoplasia (NUfiez-Resendiz 2015, Templeton et al. 1992,
Thormann et al. 2016). El haplotipo que mejor representa al grupo externo se escoge
con base en tres criterios: mayor antigiedad, mayor frecuencia en las subpoblaciones
y mayor nimero de conexiones con otros haplotipos (Clement et al. 2000, Crandall &
Templeton 1993). La construccion de redes de haplotipos mediante maxima
parsimonia se establece como un método de identificacion de especies que separa
grupos de secuencias en distintas redes o haplogrupos si los haplotipos se conectan

por ramas largas afectadas por homoplasia (Leliaert et al. 2014).
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2.1.3 Neutralidad selectiva e historia demografica.
La relacion entre los parametros de la variacion genética ocurre bajo un modelo y una
serie de supuestos en los que ocurre la evolucion en las secuencias de ADN. El modelo
mas simple es el modelo de sitios infinitos (ISM) (Kimura 1969), en el cual las
secuencias estan constituidas por un numero infinito de sitios nucleotidicos sin
recombinacion, con sustituciones selectivamente neutrales ocurridas en distintas

posiciones (Hartl & Clark 2007).

Las diferencias entre los estimados de la variacion genética constituyen un criterio para
detectar desviaciones al equilibrio logrado bajo el modelo de sitios infinitos, lo cual
deriva en la deteccidn de ciertos tipos de seleccion o eventos demogréficos (Eguiarte
2007, Fu & Li 1993, Hartl & Clark 2007, Ramirez-Soriano et al. 2008) reflejados en los

valores de los siguientes estadisticos:

D de Tajima (Tajima 1989). La diferencia entre los estimados de 0, obtenidos
mediante la diversidad nucleotidica o a partir del nimero de sitios segregantes, se
utiliza como una prueba de bondad de ajuste al modelo de sitios infinitos (Hartl & Clark
2007). Si D=0, entonces las diferencias no son significativas por lo que se ajusta a
dicho modelo; si D>0 las frecuencias de los nucleétidos polimorficos son casi iguales,
por lo que se sugiere seleccidén balanceadora o diversificadora al igual que la reciente
union entre dos poblaciones; si D<0, las frecuencias de los nucleotidos polimorficos
son muy desiguales; se sugiere seleccion purificadora, asi como poblaciones en
expansion o un evento reciente de cuello de botella (Eguiarte et al. 2007,Hartl & Clark

2007, Tajima 1989, 1993).
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F*de Fu & Li (1993). Es un parametro basado directamente en la coalescencia
y en ausencia de recombinacion; se compara el nimero de mutaciones externas e
internas, asi como en la correlacion existente entre el nUmero de mutaciones totales
(n) y 1, con sus valores esperados bajo neutralidad para detectar seleccion natural
(Fu & Li 1993). En presencia de seleccion negativa o purificadora asi como en
presencia de mutaciones ventajosas recientemente fijadas, habrd un exceso de
mutaciones en las ramas externas debido a la presencia de mutaciones deletéreas en
bajas frecuencias. Por lo contrario, en presencia de seleccion balanceadora se

observara una deficiencia de mutaciones en las ramas externas (Fu & Li 1993).

Fs de Fu (1997). Este estadistico se basa en la diversidad haplotipica y el valor
dado de 6. Fs tiende a ser negativo con un exceso de mutaciones recientes (de ahi un
exceso en el numero de haplotipos), por lo que sirve como evidencia contra la
neutralidad e indica una reciente expansién poblacional; el estimado positivo evidencia
una deficiencia de variantes, como lo esperado en reducciones recientes del tamafio
poblacional (cuellos de botella) o la influencia de seleccion balanceadora (Fu 1997,

Equiarte et al. 2007, Ramirez-Soriano et al. 2008).

En resumen, se presenta una recapitulacion de los distintos pardmetros utilizados en

el presente trabajo de tesis (Tabla 1).

Tabla 1. Resumen de los principales parametros utilizados en la genética de poblaciones y
filogeografia dentro del presente trabajo (modificado de Casillas & Barbadilla 2017, Ramirez-Soriano
et al. 2008).

Medida o parametro Descripcion Referencia(s)

A) Medidas de variacion y diversidad genética
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n Numero de secuencias (individuos)

H NuUmero de haplotipos
S Numero de nucleotl.d.os segregantes Nei (1987)
por sitio
Relacién entre el numero de sitios
Ps, S* segregantes y el total de sitios de la Hedrick (2011)
muestra
Hd Probabilidad de qge .dos halplotlpos Nei & Tajima (1981)
al azar sean distintos (=Hg)
Numero promedio de nucleotidos Nei & Li (1979)
Ll distintos por sitio entre dos _ B
secuencias al azar Nei & Tajima (1981)
0 Proporcion de sitios polimérficos
esperados (=TT bajo neutralidad) Watterson (1975)
B) Medidas de diferenciacion y estructura
Fer Medida de la diferenciacion genética Wright (1951)

entre subpoblaciones

Proporcion de varianza genética
Fcr total debida a la diferenciacion entre  Dupanloup et al. 2002
grupos de poblaciones

Correlacion de la diversidad Excoffier et al. (1992)
Estadisticos ® haplotipica en distintos niveles de
subdivision jerarquica Peakall et al. (1995)

Estructuracion de la variacion
Prueba de Mantel i . e Mantel (1967)
genética en el espacio geografico

C) Pruebas de neutralidad selectiva e historia demografica

Comparacion entre los estimados de

D de Tajima 1y O en funcién del modelo neutral Tajima (1989)
Comparacion entre el nimero de
F* de Fu & Li mutaciones singleton y la diversidad Fu & Li (1993)
haplotipica
Fs de Fu Comparacion entre 1, 0 y Hd Fu (1997)
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2.2 Marcadores moleculares empleados en estudios de rodofitas en
México

Los analisis moleculares poblacionales usualmente se realizan con secuencias de

ADN extranuclear, debido a la gran cantidad de variacion genética detectable a nivel

poblacional incluso si estan presentes en regiones no codificantes (Hartl & Clark 2007,

Nufez-Resendiz 2015).

Es comdn que en las rodofitas se empleen marcadores moleculares de distinto nivel
de resolucion asociados a distintos genomas, ya sea de cloroplastos, mitocondrias o
nucleares, con el objetivo de la delimitacion, identificacion y reconocimiento de
especies, como rbcL, espaciadora de Rubisco, COI-5P, espaciadora de cox2-3, ADN

ribosomal y el factor de elongacioén de la ficoeritrina (Leliaert et al. 2014).

Los genomas extranucleares (mitocondrial y plastidial) tienen caracteristicas tales
como ploidia n, ausencia de recombinacién y herencia uniparental, por lo que son
sugeridos como candidatos para el andlisis tanto intra como interespecifico en materia
de genética de poblaciones, filogeografia y sistematica (Zuccarello et al. 1999a,b, Yow
et al. 2011). En particular, las regiones intergénicas o espaciadoras son secuencias de
ADN no codificante que muestran generalmente niveles de polimorfismo mayores que
los de regiones codificantes, de ahi su utilidad como marcadores moleculares a nivel

poblacional (Chavez 2006, Hedrick 2011).

Andlisis intraespecifico. Debido al nivel de resolucién y la variacion detectada en

grupos de rodofitas como el complejo criptico de Hydropuntia cornea / H. usneoides
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(Nufnez-Resendiz et al. 2015) y Meristotheca cylindrica / Tepoztequiella rhizoidea
(Palma-Ortiz 2018), se sugieren los siguientes marcadores designados para el analisis

intraespecifico:

Region intergénica espaciadora de Rubisco. Marcador plastidial que separa
las subunidades rbcL y rbcS de la ribulosa-1,5-bifosfato carboxilasa oxigenasa

(Rubisco, EC 4.1.1.39) (Nuiez-Resendiz 2015, Zuccarello et al. 1999b).

Regién intergénica espaciadora de cox2-3. Marcador mitocondrial ubicado
entre las subunidades 2 (cox2) y 3 (cox3) de la Citocromo c oxidasa (COX, EC 1.9.3.1)

(Zuccarello et al. 1999a).

Analisis interespecifico. El uso de marcadores moleculares cuya resolucién permite
identificar grupos de especies y categorias superiores ha tenido un gran impacto en la
sistematica de las algas marinas, ya que se utilizan constantemente en la delimitacion
e identificacién de especies, asi como la resolucién de complejos de especies cripticas
de distintos 6rdenes de rodofitas como Gelidiales, Gigartinales, Gracilariales,
Laminariales y Ceramiales (Tan et al. 2012, Leliaert et al. 2014). Los marcadores

empleados son los siguientes:

Citocromo c¢ oxidasa subunidad | (COI-5P). Marcador mitocondrial
codificante, subunidad principal de la citocromo ¢ oxidasa (COX, EC 1.9.3.1) con un
gran nivel de resolucion filogenética, en ocasiones incluso a nivel poblacional, y que
constituye el principal marcador del cédigo de barras de ADN (Saunders et al. 2005,

Tan et al. 2012).
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Subunidad larga de Rubisco (rbcL). Marcador plastidial codificante,
subunidad larga de la Rubisco (EC 4.1.1.39) con nivel de resolucion filogenético
supraespecifico por su lenta tasa de evolucion, por lo que es un potencial candidato
como marcador de cédigo de barras de ADN (Freshwater & Rueness 1994, Pareek et

al. 2010, Tan et al. 2012).

Los marcadores moleculares mencionados, importantes tanto por su utilizacion como
codigo de barras de ADN en rodofitas como para la deteccién de variacion a nivel
poblacional, no solo pueden considerarse en un andlisis conjunto para la identificacion
de especies, sino también para su delimitacién y su descubrimiento a través de los
enfoques basados en las distancias genéticas, cladogramas y construccion de redes

de haplotipos (Leliaert et al. 2014).

3 ANTECEDENTES

3.1 Lafamilia Rhodomelaceae Horaninow 1847

La familia Rhodomelaceae, perteneciente al orden Ceramiales, es la mas diversa entre
las algas rojas, ya que comprende el mayor numero de géneros (mas de 150) y
especies reconocidos (entre 600 y 1000). Sin embargo, estas cifras han fluctuado
debido a subestimaciones evidenciadas por estudios moleculares actuales y al elevado
namero de sinonimias y estado incierto en géneros tales como Polysiphonia Greville y
Laurencia Lamoroux (Diaz-Tapia et al. 2017, Guimaraes et al. 2019, Guiry & Guiry

2021). Debido a la presencia de la fecundacion directa de la célula auxiliar y su
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temprana formacion, asi como al alto grado de desarrollo del pericarpo y las células
protectoras, su posicion filogenética se considera como la mas derivada dentro del

orden Ceramiales (Senties & Dreckmann 2014).

Las especies pertenecientes a Rhodomelaceae se caracterizan por una talla desde
unos cuantos mm hasta los 30 cm, con niveles de organizacion filamentosos y
pseudoparenquimatosos, con la condicion polisifonica estricta y la presencia de cuatro
0 mas células periaxiales alternadas alrededor de una célula axial central (Senties &
Dreckmann 2014, Diaz-Tapia et al. 2017, Guiry & Guiry 2021). La mayoria de las
especies de Rhodomelaceae se distribuye en zonas tropicales, subtropicales y
templadas, con mayor ocurrencia en ambientes intermareales y presentan el ciclo de
vida tipico de rodofitas denominado diplobidntico haplo-diploide (Senties & Dreckmann

2014, Taylor 1960).

En México, la familia Rhodomelaceae esta representada por 28 géneros y alrededor
de 100 especies en la costa del Pacifico, en tanto que en el Atlantico se reportaron 23
géneros con alrededor de 80 especies (Senties & Dreckmann 2014). En total se han
reportado 36 géneros en México, lo que corresponde aproximadamente al 16% de los
géneros registrados mundialmente (36/224) y el 19% de las especies mundiales
(180/933). Tales especies estan distribuidas a lo largo de 17 entidades costeras de
México, siendo las entidades de Baja California (20/69), Baja California Sur (21/68) y
Quintana Roo (21/68) las entidades con mayor numero de registros de géneros y

especies (Ortega et al. 2001, Senties & Dreckmann 2014).
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3.2 Aspectos taxondémicos del género Alsidium C. Agardh 1827

El estudio filogendmico de Diaz-Tapia et al. (2017) proporcioné las bases para una
reclasificacion en tribus de los distintos géneros pertenecientes a Rhodomelaceae, por
lo que los géneros Alsidium C. Agardh, Bryothamnion Kiitzing y Digenea C. Agardh se
ubicaron en la reestablecida tribu Alsidieae Ardissone 1883 al diferenciarse de la tribu
Polysiphoniae, la cual por criterios morfoldgicos tradicionales abarco dichos géneros.
La tribu Alsidiae se caracteriza por ejes corticados de crecimiento indeterminado, entre
5y 12 células pericentrales, ramificaciones cortas y dispuestas radialmente, ademas
de ramas espermatangiales laminares, un tetrasporangio por segmento y cistocarpos

globosos.

Reestablecimiento del género Alsidium C. Agardh 1827. El analisis concatenado
de los marcadores moleculares rbcL, psbA y COI-5P realizado en representantes de
los géneros Bryothamnion y Alsidium (B. triquetrum de Venezuela y EE. UU.; B.
seaforthii de Venezuela, EE. UU., Barbados y Brasil; A. corallinum C. Agardh, de Islas
Canarias), revelo el estado no monofilético de Bryothamnion al asignar a B. triquetrum
como especie hermana de A. corallinum y la exclusion de B. seaforthii, aunque esta
Gltima como grupo hermano de ambas, por lo que en conjunto con el analisis
morfolégico no se garantizé el reconocimiento taxonémico del género Bryothamnion
(Garcia-Soto & Lopez-Bautista 2018) (Fig. 5). Por lo tanto, segun el principio de
prioridad, las especies del género Bryothamnion se transfirieron al nombre genérico
de Alsidium, por lo que se establecieron las siguientes combinaciones: Alsidium

seaforthii (Turner) Garcia-Soto & Lopez-Bautista, cuyo sinénimo nomenclatural es
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Bryothamnion seaforthii, y Alsidium triquetrum (S. G. Gmelin) Garcia-Soto & Lopez-
Bautista, cuyo sinGnimo nomenclatural es B. triquetrum. Como consecuencia, la nueva
interpretacion morfolégica del género resultdé en la comparacion de los principales
caracteres de las especies de Alsidium y una diagnosis actualizada del género (Tabla
2, Tabla 3) (Garcia-Soto & Lopez-Bautista 2018, Guiry & Guiry 2021).

[ 1Blyothamm'on triquetrum UA0155
92 Bryothamnion triquetrum G018

Alsidium corallinum

1Btyothamm'on seaforthii FK008
—EL Bryothamnion seaforthii G001
Bryothamnion seaforthii PD644

Digenea sp.

7— Digenea simplex PD1820

1 —— Digenea arenahauriens
Digenea cymatophila

Figura 5. Enfasis sobre la sistematica de los géneros Alsidium y Bryothamnion, a partir del arbol
filogenético obtenido mediante méxima verosimilitud con los marcadores rbcL, psbA y COI-5P
(modificado de Garcia-Soto & Lopez Bautista 2018).

Tabla 2. Comparacién de caracteres morfologicos entre tres especies de Alsidium: A. corallinum, A.
triguetrum y A. seaforthii (modificado de (Garcia-Soto & Lopez-Bautista 2018).

Caracter Alsidium corallinum Alsidium triquetrum  Alsidium seaforthii
Habito Erecto Erecto Erecto
Longitud del talo Hasta 15 cm Hasta 25 cm Hasta 20 cm
Terete, angular, Terete, radialmente
Terete, radialmente radialmente organizado y
Forma del talo ) ) .
organizado organizado, triangular gradualmente
en seccion transversal bilateral
Sistema de ) Pie de fijacion
. Corteza basal Disco basal . J
fijacion rizomatoso
Corticado Corticado
Corticado extensivamente, extensivamente,
Corteza ) , .
extensivamente corticado denso corticado denso
proximalmente proximalmente
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Patron de
ramificacion

Ramitas

No. de células

pericentrales

Tricoblastos

Tetrasporangios

Cistocarpos

Regular o alternado
irregular

Organizacion en espiral,
dispersas, irregulares,
con siete células
pericentrales y una capa
de células corticales

6-8

Espiralados, presentes
en todo segmento y
posteriormente deciduos

Formados en partes
engrosadas superiores
de ramitas, individuales

0 agrupados

Globosos a urceolados,
laterales en ramitas
Gltimas

Alternado irregular

Tres filas, en sucesion
espiralada en las axilas
de tricoblastos,
bifurcadas al menos
una vez

7-9

En espiral de 1/3,
presente en segundo
segmento, escaso
desarrollo, incipiente y
posteriormente deciduo

Brotes axilares en
ramitas adventicias
terminales, individuales
0 agrupados

Ovalados, a menudo
aparentan segmento
final de ramitas,
subterminales

Pinnado, moderado
basalmente y
subfastigiado

apicalmente

Organizacion distica,
marginales o en 3-4
filas, 1-4
bifurcaciones

8-9

En divergencia de
1/2, presente en
segundo segmento,
escaso desarrollo,
incipiente y
posteriormente
deciduo
Brotes axilares en
ramitas adventicias
terminales,
individuales o
agrupados
Globosos, a menudo
aparentan segmento
final de ramitas,
subterminales

En la actualidad, el género Alsidium cuenta con A. corallinum como especie tipo,
ademas de ocho especies taxondmicamente validas (Guiry & Guiry 2021). Cabe
destacar que solo cuatro de las especies de Alsidium estan caracterizadas
molecularmente con rbcL y COI (A. corallinum, A. oliveiranum, A. seaforthii, A.
triquetrum), en tanto que las cuatro restantes carecen de datos moleculares asociados
(A helminthochorton Schwendimann, A. pacificum E. Y. Dawson, A. pusillum E. Y.

Dawson, A. vagum (Zanardini) Zanardini) (Guimarées et al. 2019, Guiry & Guiry 2021).
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Una breve comparaciéon morfologica entre dichas especies se establecié por

Guimardes et al. (2019) (Tabla 3).

Tabla 3. Comparacién de los caracteres morfolégicos principales entre las especies del género
Alsidium, exceptuando A. vagum por su escasa informacién en literatura (modificado de Guimarées et
al. 2019). LT = longitud aproximada del talo, E = eje, NPc = niUmero de células pericentrales, SF =
sistema de fijacion al sustrato.

Especie LT (cm) E NPc SF

A. corallinum 20 Terete 5-8 Costra basal

A 5 Terete 7-9 Eje postrado
helminthochorton iep

A. oliveiranum 25 Terete 7 Costra basal
A. pacificum 15 Terete 7 Eje postrado
A. pusillum 1 Terete 5 Eje postrado
A. seaforthii 20 Complanado 8-9 PI? de fijacion

rizomatoso

A. triquetrum 25 Complanado o 7-9 Disco basal

triangular

3.2.1 Alsidium seaforthii y A. triqguetrum
La especie Alsidium seaforthii fue descrita por primera vez con el basiébnimo Fucus
seaforthii Turner 1808 (Turner 1808-1809, Guiry & Guiry 2021) con las siguientes

caracteristicas:

Fucus seaforthii, fronda entre membranacea y cartilaginosa, plana, sin
nervadura, lineal, mayormente dicotémica, rodeados por ambos lados de
multiples ramitas disticas, horizontales y cortas, colocadas uno cerca del

otro.
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Posteriormente, la inclusion y sinonimia de F. seaforthii en el género Bryothamnion,
con B. seaforthii como resultado, solo incluye la descripcion de dicho género (Kltzing

1843):

Habito plano, fusiforme, ramas divididas, numerosas, disticas separadas.
Cistocarpos ventricosos, peciolados, solitarios, insertados en el 4pice de
las ramas. Tetrasporangios inmersos en la pinacion de las ramas. -
Estructura parenquimética.

Por otra parte, Alsidium triquetrum, cuya primera descripcién y basiénimo es Fucus
triqueter S. G. Gmelin (Gmelin 1768, Guiry & Guiry 2021), al igual que en F. seaforthii
se hace la diagnosis de la especie sin mencién de posible variacion del habito externo.
Posteriormente se incluyo a F. triqueter como sindnimo de Bryothamnion triquetrum en

1915 por M. Howe (Guiry & Guiry 2021).

Mas adelante, Taylor (1960) hizo la ampliacion de la caracterizacion morfologica del
género Bryothamnion y sus especies con su correspondiente diagnosis en un estudio
floristico en México (véase Introduccién). Finalmente, como se menciond con
anterioridad, mediante un andlisis morfoldgico y filogenético cuya hipotesis asigné a
las especies B. seaforthii y B. triquetrum en distintas posiciones dentro del cladograma
como especies hermanas de Alsidium corallinum, se transfirieron las especies de
Bryothamnion al género Alsidium por el principio de prioridad debido a la antigliedad

nomenclatural de éste (Garcia-Soto & Lopez-Bautista 2018, Guiry & Guiry 2021).

4 JUSTIFICACION

A pesar de la poca atencion que se ha dado a las especies del género Alsidium, en

recientes investigaciones de campo se ha observado que al interior de las poblaciones
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de A. triquetrum y A. seaforthii, los individuos exhiben ciertas variaciones morfologicas.
En el caso puntual de A. triquetrum se observaron diferencias en cuanto a la
ramificacion y el grosor del talo tanto en la peninsula de Yucatan como en el litoral de

Veracruz, inclusive individuos con caracteristicas morfologicas de ambas especies.

A raiz de los recientes resultados encontrados con la introduccién de la filogeografia
en los estudios de macroalgas marinas, la compleja historia geoldgica del Golfo de
México y Caribe, y la distribucién simpatrica de ambas especies, se pretender evaluar
la estructura genética de las poblaciones de Alsidium seaforthii y A. triquetrum, ya que
esta implica un proceso incipiente de especiacion asociado al aislamiento geogréfico
del area. Dada la abundancia de estas especies en la zona, la falta de estudios que
proporcionen mayor conocimiento sobre ellas y la probable variacidbn genética

subyacente, resulta interesante el estudio filogeografico de ambas especies.

En adicion, a pesar de que las algas rojas poseen un genoma plastidial cuyo tamafio
es de alrededor de 180 kb y el mas diverso conjunto de genes entre los organismos
de Archeplastida, se encuentran poco representadas en las bases de datos tales como
GenBank; en particular, Alsidium seaforthii y A. triquetrum cuentan con una
representacion menor a 30 registros, entre genomas Yy locus especificos
mitocondriales, plastidiales y ribosomales (Diaz-Tapia et al. 2017, Garcia-Soto &
Lopez-Bautista 2018), por lo que es necesaria una mejor representacion de las
secuencias de rodofitas en bases de datos y, particularmente, la consideracion de
ejemplares de los litorales mexicanos debido a la variacion morfologica y las barreras

geograficas/genéticas del area, como el caso particular de la Peninsula de Yucatan.
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5 PREGUNTAS DE INVESTIGACION

¢Las poblaciones mexicanas de Alsidium seaforthii y A. triquetrum constituyen
unidades genéticamente homogéneas, o existe diferenciacion genética significativa

acompafnada de estructura poblacional en cada especie?

¢, Coinciden los patrones filogeograficos de las especies simpatricas Alsidium seaforthii

y A. triquetrum?

¢, Cuales son los mecanismos geoldgicos, evolutivos y ecolégicos que han determinado

la diversidad y estructura genética de las poblaciones de ambas especies?

¢Qué relacion sistematica existe entre las especies del género Alsidium y las
poblaciones mexicanas identificadas como Bryothamnion seaforthii y B. triquetrum del

presente estudio?

6 HIPOTESIS

Si existe estructura genética significativa en las poblaciones de Alsidium seaforthii y A.
triquetrum, entonces los grupos genéticos corresponden con entidades diferenciadas

a nivel especifico.

Si la ubicacion sistematica de los haplotipos encontrados en Alsidium seaforthii y A.
triquetrum difiere de la sistematica actual de la familia Rhodomelaceae, entonces tales
entidades deben describirse como especies nuevas con Ssu correspondiente

caracterizacion morfologica.
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7 OBJETIVOS

7.1 General

Andlisis intra, interespecifico y morfoldgico de las poblaciones de Alsidium seaforthii y
A. triguetrum, pertenecientes a distintas localidades de las costas mexicanas del Golfo

de México y Caribe.

7.2 Especificos

Determinacion de estimados de variacion y diversidad genética, estructura, redes de
haplotipos, eventos de historia demogréfica y neutralidad selectiva en poblaciones de

Alsidium seaforthii y A. triquetrum en el Golfo de México y Caribe.

Determinacion de la sistematica de Alsidium seaforthii y A. triquetrum mediante el
andlisis filogenético de inferencia bayesiana y méaxima verosimilitud, a partir de
secuencias representativas de cada haplotipo generado con la incorporacion de

secuencias de distintas especies de la familia Rhodomelaceae.

Determinaciéon de distancias genéticas no corregidas (p-distances), generales y
representativas segun los haplotipos generados en el andlisis intraespecifico e

interespecifico de Alsidium seaforthii y A. triquetrum.

Comparacion de la morfologia de A. seaforthii y A. triquetrum a partir de ejemplares

muestreados en el Golfo de México y Caribe.
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8 MATERIAL Y METODOS

8.1 CARACTERISTICAS GENERALES DEL AREA DE ESTUDIO

El Golfo de México es una cuenca semicerrada que se comunica con el Océano
Atlantico y con el Mar Caribe por el estrecho de Florida y por el canal de Yucatan,
respectivamente. Esta region se localiza en una zona de transicion entre el clima
tropical y subtropical, entre los 18° y 30° N, y 82° y 98° W. Cinco estados mexicanos
ubican sus costas en el litoral del Golfo (Tamaulipas, Veracruz, Tabasco, Campeche,
Yucatan) y uno en la costa del Caribe (Quintana Roo0), lo que representa cerca de 3200
km de litoral mexicano y cerca del 32% del total de 11 122 km de extension de los
litorales continentales mexicanos en conjunto con islas y cayos de la regién (Lara-Lara

et al. 2008, Ortiz-Pérez & de la Lanza-Espino 2006).

La estructura geoldgica de la plataforma continental en el Golfo de México corresponde
con una serie de cuencas de sedimentacion marginal o deltaica del Cenozoico,
formadas por sedimentos terrigenos y marinos orientados suavemente hacia la porcion
central del Golfo, en tanto que la peninsula de Yucatdn es un banco calcareo de
estructura tabular con movimiento de emersién paulatina que cierra la configuracion
del Golfo de México por el oriente. Por otra parte, al oriente de la peninsula de Yucatan
se encuentran las costas del Mar Caribe con un ambiente de mar tropical en cuyo
borde se ubica una barrera arrecifal angosta paralela al litoral del Caribe mexicano, de

alrededor de 800 km (Ortiz-Pérez & de la Lanza-Espino 2006).
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Regionalizacion biogeografica. El Golfo de México (IV) y el Caribe mexicano (V)
corresponden con dos regiones oceanicas de México. En cuanto a la regionalizacion
por provincias marinas, el Golfo de México se subdivide en: suroeste del Golfo de
México (IV) y Banco de Campeche (V), mientras que el Caribe mexicano (VI) se
conserva como tal (Fig. 6) (Lara-Lara et al. 2008). Sin embargo, la regionalizacion
propuesta por Ortiz-Pérez & de la Lanza-Espino (2006) contempla cinco provincias en
el litoral del Atlantico mexicano: costa nororiental (Tamaulipas), costa centro-oriental
(Veracruz), costa centro-sur (Laguna del Ostion, Veracruz, hasta Laguna de Términos,
Campeche), costa noroccidental de la peninsula de Yucatan (Campeche, Yucatan) y

costa del Mar Caribe (Quintana Ro00).

D I. Baja California Pacifico
72 1. Golfo de California

D IIl. Region panamica del Océano Pacifico |~
E V. Suroeste del Golfo de México
4 V. Banco de Campeche
D V1. Caribe mexicano

Figura 6. Provincias marinas de México. Region del Golfo dividido en las provincias IV y V. Regién del
Caribe mexicano con la provincia VI (Lara-Lara et al. 2008).
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Corrientes marinas. El Golfo de México recibe principalmente en su circulacion aguas
del Caribe procedentes del Canal de Yucatan. Por su ubicacion, su dinamica
oceanografica estad caracterizada por la fuerte corriente que proveniente del Mar
Caribe que penetra al Golfo de México por el Estrecho de Yucatan, denominada
Corriente del Lazo, la cual una vez que impacta con el litoral del norte de Veracruz y
el sur de Tamaulipas se divide en dos flujos: uno con direccion hacia el Atlantico Norte
por el Estrecho de la Florida para ser parte de la Corriente del Golfo; el segundo flujo
con direccién sur hacia el Sistema Arrecifal Veracruzano (Fig. 7) (Vilchis et al. 2017).
Los giros anticiclénicos y ciclonicos procedentes de la Corriente del Lazo tienen
propiedades bidticas conservativas sobre todo en los primeros y que determinan la
productividad pelagica mediante afloramientos y corrientes de plataforma
particularmente en los segundos; ademas, la permanente presencia de un amplio giro
ciclénico en la Bahia de Campeche determina los reclutamientos de las comunidades

locales (Lara-Lara et al. 2008).

Golfo
de
México B
Arrecife
Alacranes A
— - /7A7>
J/[ / A
,—4{/
e T ’;—/R/“ 4 Mar
/’\’\//q rx\‘ ~ Caribe
\l 4
¥

Figura 7. Circulacion de las corrientes en el litoral del Atlantico mexicano (modificado de Vilchis et al.
2017). A: Corriente del Lazo. B: Corriente del Caribe.
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Oleaje. En la region del Golfo y Caribe mexicano, tres tipos de oleaje tienen lugar: olas
y marejadas de tormenta asociadas con ciclones tropicales; olas y marejadas de
tormenta con frentes frios (“nortes”); olas y marejadas generadas dentro del limite de
la tirada del viento en la superficie del Golfo. Aunque la altura de las mareas es
pequefia a lo largo del Golfo (<0.5 m), es importante en las zonas de mezcla de
ambientes estuarinos por el movimiento de agua y sedimentos (Ortiz-Pérez & de la

Lanza-Espino 2006).

Clima y temperatura. Segun el gradiente climatico latitudinal de norte a sur, en la
costa nororiental se registra un clima arido y seco, en el sector central un clima tropical
sub-humedo, la parte meridional corresponde con tropical subhimedo y en la costa
norte y noroeste de la peninsula de Yucatan un clima seco. La temperatura en verano
alcanza su valor méaximo alrededor de los 28°C en la costa nororiental,
incrementandose hasta casi los 30 °C en la region central y suroriental, en tanto que
en el invierno el gradiente de temperaturas varia de los 19°C a los 22.5°C en el sector
nororiental e incrementandose, de igual forma, hacia la region central y la costa oriental
de Yucatdn hasta los 24°C, mientras que en el Caribe mexicano la temperatura

asciende hasta los 25.5°C (Ortiz-Pérez & de la Lanza-Espino 2006).

8.1.1 Delimitacion de la muestray trabajo de campo
Se realizaron muestreos en la zona intermareal y submareal para la recoleccion de un
intervalo de 7-19 individuos de Alsidium seaforthii y A. triquetrum en 10 localidades de

cuatro estados mexicanos ubicados en el litoral del Atlantico (Tabla 4), por lo que se
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delimitd la muestra a un total de 138 individuos. La recoleccion se hizo en distintas

expediciones durante los afios 2017-2020.

Posteriormente al trabajo de campo, los especimenes muestreados fueron procesados
de la siguiente manera: una porcion de 2 cm de longitud sustraida de los apices de las
ramas se preservo en silica gel para analisis molecular, en tanto que el resto del talo

fue montado en hoja de herbario como referencia e integrado a la Coleccion de

Macroalgas Marinas del Herbario Metropolitano UAMIZ para el analisis morfolégico.

Tabla 4. Localidades de muestreo a lo largo del litoral del Atlantico mexicano, divididas en dos
regiones: Golfo de México y Caribe mexicano. Se indican las coordenadas geograficas de cada

localidad
Regidn Estado Localidad Coordenadas
Veracruz Playa Paraiso 19.59499, -96.39555
Bahia de Tortugas 18.97181,-91.17761
Golfo de Sabancuy 19.10802, -91.01183
México Campeche
Puente Chenkan Il 19.21876, -90.86135
Punta Xen 19.34716, -90.72002
Sisal 21.16675, -90.02448
Yucatan Puerto Progreso 21.28119, -89.66516
Puerto Telchac 21.3419, -89.2636
Caribe Playa Norte 21.25969, -86.75147
mexicano Xcalacoco (Playa del
_ 20.62765, -87.07301
Quintana Roo Carmen)
Punta Esmeralda 20.62765, -87.07301
Tulum 20.21141, -87.46535
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8.2 ANALISIS MOLECULAR

Las muestras previamente procesadas se sometieron a procedimientos moleculares
de extraccion de ADN, amplificacion de las regiones génicas de interés, la purificacion

posterior y su secuenciacion.

8.2.1 Extraccion de ADN
A partir de ~10 mg de tejido seco, previamente etiquetado y almacenado a temperatura
ambiente con silica gel, se realiz6 la extraccion de ADN mediante la utilizacién del kit
de extraccion DNeasy Plant Mini Kit (Qiagen, Valencia, CA, USA) con modificaciones
menores a la técnica del fabricante. Se asignaron claves de laboratorio para cada

individuo y cada microtubo de 2 mL con ADN gendmico se almacené a -4°C.

8.2.2 Amplificacion via PCR
Las reacciones de PCR se realizaron con el kit Tag PCR Core Kit (Qiagen) y los
oligonucledtidos especificos segun el marcador por amplificar: para el analisis
intraespecifico con la regiébn espaciadora de Rubisco se utilizaron los pares de
oligonucledtidos spacer-F y spacer-R (Maggs et al. 1992). Para el analisis
interespecifico, la regién rbcL se amplific6 mediante los oligonucleétidos F-RBCStart y
R-RBCStart (Freshwater & Rueness 1994) (Tabla 5); las muestras utilizadas bajo este
enfoque fueron seleccionadas segun los haplotipos generados bajo las regiones

espaciadoras del analisis intraespecifico.

[49]



Tabla 5. Marcadores moleculares y secuencia de los oligonucleétidos empleados en el presente
trabajo, ademas de su referencia en literatura (modificado de Nufiez-Resendiz 2015, Palma-Ortiz

2018).
Marcador Oligonucledtido Secuencia (5'—3’) Referencia
molecular
TGTGGACCTCTACAAACA
. Spacer F
Espaciadora GC Maoas et al. 1992
de RuBisCo GTAAACCCCATAGTTCCC 99 '
Spacer R
AAT
TGTGTTGTCGACATGTCT
el FRBCStart AACTCTGTAGAAG Freshwater &
RRBCStart TGTGTTGCGGCCGCCCTT Rueness 1994
GTGTTAGTCTCAC

El volumen total de PCR por muestra fue de 25 pL con los siguientes reactivos del kit
Taq PCR Core Kit (Qiagen, Valencia, CA, USA): 2.5 yL de amortiguador de PCR 10X,
0.5 pL de solucién de dNTP (10 mM por base), 0.5 pL de BSA 0.4%, 1 uL de MgCl2
25mM y 0.125 pL de Taqg polimerasa 5U/uL, ademas de los siguientes reactivos:
17.375 uL de agua desionizada, 1 uL de ADN gendémico1 uL de oligonucleétido forward
10uM y 1 uL de oligonucledtido reverse 10uM. Los ciclos de PCR se utilizaron bajo
condiciones distintas para la region espaciadora (CRASRBCL,

HYDROPUNTIARBCLS) y la region codificante (RBCL) (Tabla 6).

Tabla 6. Detalle de los ciclos de amplificacion mediante PCR empleados en el presente trabajo y su
referencia en literatura. DI=desnaturalizacion inicial, D=desnaturalizacion, A=alineamiento,
E=extension, EF=extension final (modificado de Nufiez-Resendiz 2015, Palma-Ortiz 2018).

Ciclo DI D A E EF Duracion Referencia Info_rn_1aC|on
adicional
93°C, 50°C, 72°C,
CRASRBCL , 1’ 1’ 2 72°C
95°C, 1 ) 207m
HYDROPUNTIARBCLS 35 Ciclos 3 Nufiez- Tapa 105°C
04°C, 42°C, 72°C, Resendiz Incutlauon
' 1 15  72°C _ 2015 4°C
RBCL 96°C, 4’ : ;' 204 min.
. 10
35 ciclos
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8.2.3 Electroforesis en gel de agarosa al 0.8%
La amplificacién via PCR se comprob6 mediante electroforesis en gel de agarosa al
0.8% (0.4 g de agarosa UltraPure + 25 mL de amortiguador TAE 0.5X + 0.5 pL de
GelRed). Se vertieron 3 yL de muestra + 1uL de amortiguador de carga por pozo,
ademas de 4 pL de marcador de peso molecular Invitrogen de 100 pb + 1 uL de
amortiguador de carga en cada pozo inicial. Se realizo el proceso a 100V y 400 mA

por 18 minutos.

8.2.4 Purificacion de amplificados
Los amplificados de PCR se purificaron con el kit QIAquick Purification Kit (Qiagen)
segun la técnica del fabricante, con la posterior electroforesis en gel de agarosa segun

lo descrito con anterioridad y modificada con 2 pL de muestra.

8.2.5 Secuenciacion de amplificados
Las muestras amplificadas se etiquetaron y enviaron para su secuenciacion al
laboratorio de Macrogen en la Republica de Corea (10F, 254 Beotkkot-ro, Geumcheon-
gu, Sedul, 08511), mediante el kit de secuenciacion BigDye en un secuenciador ABI

PRISM 3100 Genetic Analyzer (Applied Biosystems, Princeton, NJ, EE. UU.).

8.3 Andlisis intraespecifico de secuencias de ADN

Una vez obtenidas las secuencias de cada individuo con el marcador intraespecifico
(espaciadora de RuBisCo), y revisado su respectivo cromatograma, éstas se editaron
y alinearon mediante ClustalW (Thompson et al. 1994) en su matriz particular por cada

marcador molecular y por cada especie con el programa MEGA X (Kumar et al. 2018).
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Como resultado, se obtuvieron cuatro archivos en formato FASTA (.fas), los cuales se
sometieron a una busqueda en BLAST de nucleétidos (Altschul et al. 1990). Ambas
matrices se convirtieron al formato PHYLIP (.phy) y NEXUS (.nex) en DnaSp v.6.12.01
(Librado & Rozas 2017) para su disponibilidad en analisis posteriores, los cuales se

describiran a continuacion:

8.3.1 Variaciéon y diversidad génica
Los siguientes parametros se estimaron con el programa DnaSP v.6.12.01 (Librado &
Rozas, 2017): numero de sitios segregantes (S), numero de haplotipos (H), diversidad
haplotipica (Hd), diversidad nucleotidica (11) y theta (8). Los sitios polimérficos se
visualizaron graficamente en las matrices generadas por el programa GenAlEx v.6.503

(Peakall & Smouse 2006, 2012).

8.3.2 Estructuray diferenciacion genética
Los estimados de flujo génico (Nm) e indice de fijacion (Fst) segun Hudson, Slatkin &
Maddison (1992) fueron obtenidos con el programa DnaSP v.6.12.01 (Librado &
Rozas, 2017). Con la finalidad de observar la diferenciacién y estructura genética al
interior de Alsidium seaforthii y A. triguetrum, se realiz6 un andlisis de varianza
molecular (AMOVA) para cada marcador mediante GenAlEx v.6.503 (Peakall &
Smouse 2006, 2012): se importaron las matrices de secuencias en formato PHYLIP
(.phy), con ambos marcadores haploides para cada especie, por lo que se obtuvieron
los estimados de flujo génico (Nm) y los estimados de ®pt, pareados y generales,

segun Peakall et al. (1995) y su significancia estadistica con 999 permutaciones.
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8.3.3 Prueba de Mantel
Se establecié una comparacion entre la matriz de los estimados pareados de ®pr
segun Peakall et al. (1995) obtenidos en el apartado anterior, junto con la matriz de de
distancias geograficas obtenida a partir del analisis pareado de distancias geograficas
dentro de GenAlex v.6.503 (Peakall & Smouse 2006, 2012). Para evaluar la
significancia estadistica, se eligieron 999 permutaciones y se obtuvo el valor del
coeficiente de correlacién de Pearson, denominado en la prueba como correlacion de

Mantel (rm) (Diniz-Filho et al. 2013).

8.3.4 Pruebas de neutralidad selectiva e historia demografica
Se estimaron los estadisticos siguientes: D de Tajima (Tajima 1989), F* de Fu & Li (Fu
& Li 1993) y Fs de Fu (Fu 1997); la significancia estadistica de D y F* se obtuvo
mediante 1000 réplicas, los intervalos de confianza (limite inferior y superior) y el valor
de la probabilidad del estimado, dado el valor de theta y los sitios segregantes, para
los estimados de Fs de Fu se calcularon mediante simulaciones coalescentes, ambos
con el programa DnaSp v.6.12.01 (Librado & Rozas, 2009). Se trataron las siguientes
hipétesis: Ho: tamafios poblacionales constantes y/o neutralidad selectiva; Ha: tamafios

poblacionales discontinuos y/o seleccion natural operante.

8.3.5 Analisis de haplotipos
Las relaciones haplotipicas se estimaron mediante la construccion de redes de
parsimonia estadistica con TCS v.1.21 (Clement et al. 2000) a partir de las matrices

en formato PHYLIP generadas anteriormente. Una secuencia representativa de cada
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haplotipo segun la especie, de ambos marcadores moleculares, fue depositada en la

base de datos del GenBank.

Se hizo una recopilacion de las secuencias que conforman a cada haplotipo, asi como
su frecuencia por cada localidad en Hojas de calculo de Google (Alphabet Inc.), en
conjunto con su respectivo grafico circular. Se elaboré un mapa que conjunta la
ubicacion geografica de las localidades y la frecuencia haplotipica por marcador y por

especie en Dibujos de Google (Alphabet Inc.).

8.3.6 Distancias genéticas
Se estimaron distancias genéticas no corregidas (p-distances) a partir de matrices
modificadas con los haplotipos resultantes de Alsidium seaforthii y A. triquetrum por
marcador en MEGA X (Kumar et al. 2018), con 1000 replicaciones de bootstrap y la
inclusién de transiciones mas transversiones (d). Los valores mas representativos,

minimos y maximos, se convirtieron en porcentajes.

Con el objetivo de contrastar la evidencia del andlisis intraespecifico en Alsidium
seaforthii y A. triquetrum y la sisteméatica actual del género Alsidium dentro de la familia
Rhodomelaceae, se hizo un andlisis interespecifico tanto filogenético como de
distancias genéticas, tal que permitiera determinar la ubicacion sistemética de los
ejemplares del Atlantico mexicano en funcion de las especies de Alsidium con registro
molecular y la distancia existente que las diferencia, ademas de evaluar la congruencia
entre los grupos definidos por las redes de haplotipos a través del marcador utilizado
para el andlisis intraespecifico (espaciadora de Rubisco) y la hipotesis filogenética

construida a través del marcador interespecifico (rbcL).
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8.4 Andlisis interespecifico de secuencias de ADN

8.4.1 Analisis filogenético
Las secuencias utilizadas en el analisis interespecifico fueron tomadas a partir de los
haplotipos resultantes del andlisis intraespecifico, ademas de la adicién de secuencias
de distintas especies de la tribu Alsidiae (géneros Alsidium y Digenea) asi como ciertos
miembros de la familia Rhodomelaceae con su grupo externo correspondiente
(Bostrychia sp.). La busqueda del modelo 6ptimo de evolucion de ADN se implementé
mediante jModelTest v. 2.1.6; la posterior seleccion se realizd con base en los valores
mas altos del criterio de informacién Akaike (AIC) y el mayor nUmero de parametros

analizados (K) (Darriba et al. 2012, Guindon & Gascuel 2003).

Los andlisis filogenéticos de inferencia bayesiana (IB) y méaxima verosimilitud (ML) se
realizaron con el programa TOPALi v. 2.5 (Milne et al. 2004). La topologia y los valores
de probabilidad posterior de inferencia bayesiana se obtuvieron mediante la opcién de
MrBayes 3.2 (Ronquist et al. 2012), dentro del mismo programa, con una frecuencia
de muestreo de cada 100 generaciones durante 1x10’ generaciones y burn-in del 25%.
En el programa referido, tanto la topologia como el célculo del soporte de ramas del
andlisis de maxima verosimilitud se realiz6 mediante RaxML (Stamatakis 2014) y
bootstrap (Felsenstein 1985) con 100 réplicas, respectivamente. Los arboles
resultantes se exportaron al formato New Hampshire Tree (.tre) con el objetivo de ser

editados en MEGA X (Kumar et al. 2018).
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8.4.2 Distancias genéticas
Se estimaron distancias genéticas no corregidas (p-distances) a partir de matrices
modificadas con los haplotipos resultantes, por marcador y por especie, en MEGA X
(Kumar et al. 2018), con 1000 replicaciones de bootstrap y la inclusion de transiciones
mas transversiones (d). Se incluyeron especies representantes de la tribu Alsidiae de
los géneros Alsidium y Digenea con fines comparativos. Los valores mas

representativos, minimos y maximos, se convirtieron en porcentajes.

8.5 Morfologia

Se realizaron observaciones de segmentos del apice y habito externo de ejemplares
de Herbario UAMIZ, con tal de reconocer patrones de ramificacion y la variacion
morfolégica externa bajo el microscopio estereoscépico, con un respaldo mediante

fotografia.

9 RESULTADOS

9.1 Andlisis intraespecifico

9.1.1 Variaciéon y diversidad genética
El conjunto de datos de las dos especies, Alsidium seaforthii y A. triquetrum, consistio
en 137 secuencias con 275 pb de longitud, distribuidas en 11 localidades de cuatro
estados (Veracruz, Campeche, Yucatan y Quintana Roo). En general, resultaron 30
sitios segregantes, 245 sitios invariables, 16 mutaciones singleton y 14 sitios

parsimoniosamente informativos. La proporcion de sitios segregantes fue de 10.1%
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(Ps=0.1090909090909091). La diversidad nucleotidica general fue de r= 0.02202 y
la diversidad haplotipica Hdt= 0.61307, ademas de 11 haplotipos en total. A

continuacion se detallaran los estimados particulares de cada especie.

El conjunto de datos de Alsidium seaforthii consistié en 73 secuencias con 275 pb de
longitud distribuidas en 8 poblaciones correspondientes a tres estados de México. En
general, resultaron 4 sitios segregantes, por tanto 271 sitios invariables, dos
mutaciones singleton, dos sitios parsimoniosamente informativos y un gap. La

proporcion de sitios segregantes fue de 1.45% (Ps=0.0145) (Tabla 7, Anexo 1).

Las medidas totales de variacion y diversidad genética mostraron valores bajos,
ademas de los parametros de desajuste nucleotidico kt=0.238 y theta 87=0.00299. La
poblacion con mayor diversidad, tanto nucleotidica como haplotipica, fue Bahia de
Tortuga, en tanto que la variacion detectada de cero fue en las poblaciones de Puerto

Telchac, Puerto Progreso, Sabancuy y Playa Paraiso (Tabla 7).

Tabla 7. Medidas de diversidad y variacion genética para las poblaciones de Alsidium seaforthii,
obtenidas mediante la region espaciadora de Rubisco. n = nimero de secuencias/individuos, S = sitios
segregantes, h = nimero de haplotipos, Hd = diversidad haplotipica, 1 = diversidad nucleotidica. Se
destaca en rojo la poblacién con los valores mas altos de cada parametro.

Estado Localidad n S h Hd m
Sisal 8 2 2 0.25 0.00182
, Puerto Telchax 7 0 1 0 0
Yucatan b
uerto 7 0 1 0 0
Progreso
Puente
Chenkan Il 15 1 2 0.133 0.00048
Sabancuy 6 0 1 0 0
Campeche Bahia d
ahia de 14 2 3 0.38462  0.00184
Tortugas
Punta Xen 10 2 2 0.2 0.00145
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Playa Paraiso,
La Mancha

TOTAL 73 4 4 0.15715 0.00087

Veracruz 6 0 1 0 0

El conjunto de datos de Alsidium triquetrum consistié en 64 secuencias con 275 pb de
longitud distribuidas en nueve poblaciones correspondientes a cuatro estados de
México, aunque la localidad de Playa Norte, Q. Roo, fue excluida de los analisis por el
namero de individuos considerados hasta el momento. En general, resultaron 17 sitios
segregantes, por tanto 258 sitios invariables, 15 mutaciones singleton, dos sitios
parsimoniosamente informativos y un gap. La proporcion de sitios segregantes fue de

6.18% (Ps=0.0618) (Tabla 8, Anexo 2).

Las medidas totales de variacion y diversidad genética mostraron valores moderados
mayores a los de Alsidium seaforthii, entre ellos los estimados de desajuste
nucleotidico kr=0.593 y theta 87=0.0131. La poblacién con mayor diversidad, tanto
nucleotidica como haplotipica, fue Sisal, en tanto que la variacién detectada de cero

se presento en cinco poblaciones de Campeche y Quintana Roo (Tabla 8).

Tabla 8. Medidas de diversidad y variacion genética para las poblaciones de Alsidium triquetrum,
mediante la regién espaciadora de Rubisco. n = nimero de secuencias/individuos, S = sitios
segregantes, h = numero de haplotipos, Hd = diversidad haplotipica, 1 = diversidad nucleotidica. Se
destaca en rojo la poblacién con los valores mas altos de cada parametro.

Estado Localidad n S h Hd m
Yucatan Sisal 10 16 5 0.66667 0.01225
Puente
Chenkan Il S 0 1 0 0
Campeche Bahia de 5 0 1 0 0
Tortugas
Punta Xen 5 0 1 0 0
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Punta

Esmeralda 10 0 1 0 0
Quintana Tulum 10 0 1 0 0
Roo Xcalacoco 8 1 2 0.25 0.00091
Playa Norte,
; 1 - - - -
Isla Mujeres
Veracruz P'ayavzz;‘ra'so’ 13 1 2 0.15385  0.00056
TOTAL 63 (+1) 17 6 0.18228 0.00219

9.1.2 Estructuray diferenciacion genética
En el analisis conjunto de Alsidium seaforthii y A. triguetrum se obtuvieron valores de
Fst= 0.93528 y Nm= 0.03 segun Slatkin, Hudson & Maddison (1992). E| AMOVA
conjunto de las matrices de Alsidium seaforthii y A. triguetrum arrojé6 un valor
moderado-alto de diferenciacion genética (Pre1) ademas de un valor bajo de flujo
génico representado por el nUmero de migrantes efectivos (Nm). En adicion, el AMOVA
conjunto presentd un 67% de la varianza explicada por las diferencias del marcador
entre las poblaciones, en tanto que un 33% de la varianza explicada por la variacion al

interior de estas (Tabla 9).

Tabla 9. Analisis de varianza molecular (AMOVA) conjunto para la regién espaciadora de Rubisco de
Alsidium seaforthii y A. triquetrum. GL = grados de libertad, SC = suma de cuadrados, CM =
cuadrados medios, CV = componente de la varianza, PV = porcentaje de la varianza explicado.

Fuente de Alsidium sp.
variacion GL SC CM CcVv PV
Entre poblaciones 16 29.099 1.819 0.214 67%
Dentro de 121 12.901 0.107 0.107 33%
poblaciones

Total 137 42.000 0.320 100%

dorenomon y ®er= 0.667

flujo génico Nm=0.250
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Por otra parte, en el caso particular de Alsidium seaforthii se obtuvieron valores de
Fst= 0.02075 y Nm= 23.60 segun Slatkin, Hudson & Maddison (1992). EI AMOVA
arrojo los siguientes resultados generales: valor de ®pr<0 y un valor de Nm=23.60,
con un 100% de la varianza explicada por la variacion al interior de las poblaciones

(Tabla 10 izq.).

En el caso particular de Alsidium triquetrum se obtuvieron valores de Fst= 0.01025 y
Nm= 48.26 segun Slatkin, Hudson & Maddison (1992). EI AMOVA arrojé los siguientes
resultados generales: valor de ®p7r=0.118 y un valor de Nm=3.749, con un 12% de la
varianza explicada por las diferencias del marcador entre las poblaciones, en tanto que

un 88% de la varianza explicada por la variacion al interior de estas (Tabla 10 der.).

Tabla 10. Andlisis de varianza molecular (AMOVA) para la region espaciadora de Rubisco de Alsidium
seaforthii (izq.) y A. triquetrum. (der.). GL = grados de libertad, SC = suma de cuadrados, CM =
cuadrados medios, CV = componente de la varianza, PV = porcentaje de la varianza explicado.

Fuente de Alsidium seaforthii Alsidium triquetrum
variacion GL SC CM cVv PV GL SC CM cV PV
Entre
i 0.449 0.064  0.000 0% 8 2.123  0.265 0.018 12%
poblaciones
Dentro de 5208 0080 0080  100% | 56  7.692 0.137  0.137 88%
poblaciones
Total 72  5.658 0.080 100% 64 9.815 0.156 100%
E-stlmad.os .c!e Ppr<0* ®pr= 0.118
diferenciacion _ . _
y flujo génico Nm= 23.60 Nm= 3.749

Comparaciéon entre localidades. En Alsidium seaforthii, los valores pareados
maximos de ®pt resultaron entre las localidades de Bahia de Tortuga-Puerto Telchac
y Bahia de Tortugas-Puerto Progreso (Tabla 11A). Los valores pareados de Nm en

general indican estructura genética minima; mas aun, aquellos denotados como *
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indican la maxima conectividad genética entre las poblaciones en cuestion, debido a

®p1=0 por lo que contienen los mismos haplotipos.

De manera similar, en Alsidium triquetrum los valores pareados maximos de ®pr
resultaron entre las localidades de Xcalacoco-Punta Esmeralda y Xcalacoco-Playa
Paraiso (Tabla 11B). Los valores pareados de Nm mas bajos se presentan en dichos
pares de localidades, aunque en general indican estructura genética minima; mas aun,
aguellos denotados como * indican la méaxima conectividad genética entre las

poblaciones en cuestion, debido a ®r1=0 por lo que contienen los mismos haplotipos.

Tabla 11. Valores pareados de ®rr (debajo de la diagonal) y Nm (encima de la diagonal) obtenidos
mediante el analisis de varianza molecular (AMOVA) en las poblaciones de Alsidium seaforthii (A) y A.
triqguetrum (B).

A. Alsidium seaforthii

Si_Yuc PT_YUC PPr_YUC PXK_ CAMC Sa CAM BT _CAM PXe CAM PPar_VER
0.000 * * * * * * * Si_Yuc
0.000 0.000 * * * 17.500 * * PT_YUC
0.000 ND 0.000 * * 17.500 * * PPr_YUC
0.000 0.000 0.000 0.000 * * * * PXK_CAMC
0.000 ND ND 0.000 0.000 52.500 * * Sa_CAM
0.000 0.028 0.028 0.000 0.009 0.000 * 52.500 BT_CAM
0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 * PXe_CAM
0.000 ND ND 0.000 ND 0.009 0.000 0.000 PPar_VER

B. Alsidium triquetrum
Si_YucC PXK_CAM BT_CAM PXe_CAM PEsm_Qroo PPar_VER PCar_Qroo Tu_Qroo

0.000 3.889 * 3.889 1.750 1.750 * 6.753 Si_Yuc
0.114 0.000 * * * * 2 * PXK_CAM
0.000 ND 0.000 * * * * * BT_CAM
0.114 ND ND 0.000 * * 2 * PXe_CAM
0.222 ND ND ND 0.000 * 1.026 8.563 PEsm_Qroo
0.222 ND ND ND ND 0.000 1.026 8.563 PPar_VER
0.000 0.200 0.000 0.200 0.328 0.328 0.000 4.307 PCar_Qroo
0.071 0.000 0.000 0.000 0.055 0.055 0.104 0.000 Tu_Qroo
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9.1.3 Prueba de Mantel
Se utiliz6 una matriz de distancias geograficas entre los pares de poblaciones de
Alsidium seaforthii (Tabla 12A) y A. triquetrum (Tabla 12B) segun las localidades
muestreadas, obtenida a partir de las coordenadas de GPS. La comparacion se hizo
en funcién de la diferenciacion genética entre pares de poblaciones obtenida en el

apartado anterior para cada especie.

Tabla 12. Matriz de distancias geograficas entre los pares de poblaciones de Alsidium seaforthii (A) y
A. triquetrum (B). Se detalla la distancia en km.

A. Alsidium seaforthii

Si, PPr, PXKIII, BTor, PXe, PPar,
yuc  PTeLYUC ¢ Yuc Sa,CAM  cam CAM VER
0.000 Si, YUC
81.300  0.000 PTel, YUC
30400 42180  0.000 PPr, YUC
23%77 289.240 26%33 0.000 PXKIIl, YUC
27%42 331.020 30%'74 43.150 0.000 Sabancuy CAM
25%'29 308.460 27%'80 20.060 23110  0.000 BTor, CAM
21%15 269.050 24%)'78 20.610 63.720  40.610  0.000 PXe, CAM
68829 768.580 72%52 582.450 552530 562'93 596.180  0.000 PPar, VER

B. Alsidium triquetrum

Si, PXKIII, BTor, PXe, CAM PEs, PPar, Xc, Tulum PNor,
YUuC YuC CAM Qroo VER Qroo Qroo Qroo

0 Si, YUC
23%.77 o PXKIII, YUC
25%)'29 20.06 0 BTor, CAM
2150'15 20.61 40,61 0 PXe, CAM
3127 42628 44562  407.21 0 PEs, Qroo
682'29 58245  567.93  596.18 980.96 0 PPar, VER
31588 43148 45084  412.36 5.67 985.33 0 Xc, Qroo
286.89 37257 39147  354.18 61.82 93698  67.48 0 Tulum, Qroo
339.76 48556 50537  465.72 77.88 1022'6 7257  138.33 0 PNor, Qroo
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Alsidium seaforthii. Se obtuvo un valor del coeficiente de determinacion de R?

sin significancia estadistica (P=0.380) (Fig. 8).

Prueba de Mantel (Alsidium seaforthii)
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Figura 8. Relacién entre ®pr pareada y distancias geogréficas de las poblaciones de Alsidium
seaforthii con la regidn espaciadora de Rubisco. Se detalla la ecuacion de la recta y el valor de R2.

Alsidium triquetrum. Se obtuvo un valor del coeficiente de determinacion de

R?=0.0051, por lo que rm=0.0714; sin embargo, carece de significancia estadistica ya

gque P=0.259 (Fig. 9).
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Figura 9. Relacion entre ®pr pareada y distancias geogréficas de las poblaciones de Alsidium
triquetrum con la regién espaciadora de Rubisco. Se detalla la ecuacion de la recta y el valor de R2.
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9.1.4 Pruebas de neutralidad selectiva e historia demografica
El andlisis particular de Alsidium seaforthii arrojé valores de D de Tajimay F* de Fu &
Li carentes de significancia estadistica, por lo que la hipotesis nula subyacente (HO:
tamafos poblacionales constantes y/o neutralidad selectiva) no fue rechazada, por lo
gue este marcador en particular no presenta desviaciones significativas de lo esperado

bajo neutralidad (Tabla 13).

Sin embargo, el andlisis de Alsidium triquetrum mostré valores estadisticamente
significativos de todos los parametros. Se rechazoé la hipétesis nula mientras que se
evaluaron los efectos de la hipétesis alternativa en cada caso (H1: tamarfios

poblacionales discontinuos y/o seleccion natural operante) (Tabla 13).

Finalmente, el analisis conjunto de ambas especies de Alsidium arrojé un estimado de
D de Tajima sin significancia estadistica, por lo que no se rechazo la hipotesis nula, en
tanto que se evalud la hipétesis alternativa bajo el estimado de F* de Fu & Liy Fsde

Fu (Tabla 13).

Tabla 13. Estimados de los parametros de variacion y diversidad genética, asi como de las pruebas
de neutralidad selectiva e historia demogréfica para la regién espaciadora de Rubisco de Alsidium
seaforthii, A. triqguetrum y en conjunto. En rojo se destacan los estimados carentes de significancia

estadistica (P>0.05). n = numero de secuencias/individuos, L = longitud del marcador (pb), Hd =
diversidad haplotipica, = diversidad nucleotidica, 8=theta.

o D F* Fu&
Objetivo n L Hd mr 0 N Fs Fu )
Tajima Li

A. seaforthii 73 275 0.15715 0.00087 0.00299 -1.49201 -2.327 -1.63760
A. triquetrum 64 275 0.1822 0.00216 0.01312 -2.51082 -2.428 -4.96380
Alsidiumsp. 137 275 0.613 0.02203 0.01993 0.30982 5.614  -2.55959
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9.1.5 Analisis de haplotipos
La red de parsimonia estadistica general revel6 tres grupos genéticos, dos de ellos
congruentes con las especies Alsidium seaforthii y A. triquetrum con cuatro y seis
haplotipos respectivamente separados en su mayoria por un solo paso mutacional, en
tanto que el tercer grupo genético se compuso por un haplotipo Unico completamente
diferenciado de dichas especies y asignado morfologicamente a priori como un

individuo de A. triquetrum en la poblacion de Sisal, Yucatan (Fig. 10).

Alsidium seaforthii. El haplotipo Bsea-R1 fue designado como el posible
haplotipo ancestral por su peso de grupo externo (=0.4878), el numero de individuos
agrupados (n=67) y las dos conexiones con los haplotipos Bsea-R3 y Bsea-R4, con

uno y dos pasos mutacionales, respectivamente (Fig. 10).

Respecto de su distribucion geogréafica, el haplotipo ancestral y compartido Bsea-R1
estuvo presente en todas las localidades muestreadas, Bsea-R2 se present6 en Sisal
y Bahia de Tortugas, Bsea-R3 se present6 en Puente Chenkan Ill y Bahia de Tortugas,

finalmente el haplotipo Unico Bsea-R4 se restringio a Punta Xen (Fig. 11).

Alsidium triqguetrum. El haplotipo Btri-R2 fue designado como el posible
haplotipo ancestral por su peso de grupo externo (=0.47541), el nimero de individuos
agrupados (n=53) y cuatro conexiones por medio de un paso mutacional a cada uno

de los haplotipos siguientes: Btri-R1, Btri-R4, Btri-R6 y Btri-R7 (Fig. 10).

Respecto de su distribucidon geografica, el haplotipo ancestral y compartido R2 estuvo

presente en todas las localidades muestreadas. Cabe resaltar que la localidad de Sisal
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presentod cinco haplotipos restringidos y unicos (Btri-R1, Btri-R3, Btri-R4, Btri-R5, Btri-
R6) vy, finalmente, el haplotipo Btri-R7 se presento en las localidades de Playa Paraiso

y Xcalacoco (Fig. 11).

Alsidium grupo genético lll. El haplotipo Btri-R3, designado a priori como parte
de A. triquetrum, se compuso de un individuo y se encuentra restringido

geograficamente a Sisal, Yucatan (Fig. 10, 11).
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Alsidium C. Agardh 1827
Espaciadora de Rubisco (Srbc)

Bsea-R1 Btri-R2
n=67 n=53

Il Entidad genética
diferenciada Alsidium
(n=1)

| A. seaforthii (n=73) Il A. triquetrum (n=63)

Figura 10. Redes de parsimonia estadistica de la regién espaciadora de Rubisco de Alsidium seaforthii (1), A. triquetrum (Il) y el tercer
grupo genético definido (Ill). Los rectangulos corresponden con el posible haplotipo ancestral; las lineas sencillas indican un paso
mutacional; los circulos negros indican haplotipos extintos 0 no muestreados; n= nimero de individuos pertenecientes a cada haplotipo.

[67]



A. Playa Paraiso, La Mancha,

6(100.0%)

® Bsea-R1

PPar, VER

Caro, VER

B. Playa Paraiso (La Mancha),

BtriR7

7.7%

Btri-R2

92.3%

A. Punta Xen, Campeche

Bsea-R2
12.5%

A. Sisal, Yucatan

Bsea-R1 Bsea-R1
90.0% ~ 87.5%
A. Puente Chenkan Ill, Campeche ) -
BocaRs ~Q 9
6.7% 9 Telch, YuC
Si, YUG
Bsea-R1 . .
% B. Sisal, Yucatan
A. Bahia de Tortugas, Campeche ?:]”lfé
Bsea-R3 BtriR4
14.3% 10.0%
Bsea-R2 Btri-R3
7.1%

A. Sabancuy, Campeche

6 (100.0%)

¢ BseaR1 B, Bahia de Tortugas,

2 (100.0%)

@ Btri-R2

Bsea-R1 e
78.6% 0

Sab, CAM

B. Puente Chenkan III,

5 (100.0%)

® Btri-R2

Guate

& 10.0%
en, CAM

B. Punta Xen, Campeche

5(100.0%)

® Biri-R2

Belice

mala

@ Bsea-R1

Btri-R1
10.0%

A. Puerto Progreso, Yucatan

A. Puerto Telchac, Yucatan

@ Bsea-R1
B. Punta Esmeralda (Playa del

10 (100.0%)

® Btri-R2

B. Xcalacoco (Playa del Carmen), Q.
Btri-R7
12.5

Btri-R2

B. Tulum, Quintana Roo

10 (100.0%)

® Btri-R2

Figura 11. Distribucién haplotipica de la region espaciadora de Rubisco de Alsidium seaforthii y A. triquetum del litoral del Golfo de México

y Caribe mexicano. Se indica la localidad encima de cada gréafico y el nimero de individuos por haplotipo dentro de cada seccion, ademas

de los porcentajes de individuos por haplotipo segln la especie, A: Alsidium seaforthii, B: Alsidium triguetrum. Localidades de Veracruz
(rojo): Playa Paraiso, Costa de Oro (sin muestreo); Campeche (verde): Sabancuy, Bahia de Tortugas, Puente Chenkén Ill, Punta Xen;
Yucatan (azul): Sisal, Puerto Progreso, Puerto Telchac; Quintana Roo (amarillo): Punta Esmeralda, Xcalacoco, Tulum (modificado de

Google Maps).
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9.1.6 Distancias genéticas
La comparacion total de los haplotipos de ambas especies, Alsidium seaforthii y A.
triquetrum, arrojo distancias genéticas no corregidas entre el haplotipo Btri-R3 y los
haplotipos de A. seaforthii mayores al 9% en un intervalo de 9.05%-9.91%, en tanto
que comparando dicho haplotipo con aquellos pertenecientes a A. triquetrum el
intervalo es de 4.9%-6.2%. El intervalo de distancia entre A. seaforthii y A. triquetrum
fue de 4.12%-5.3%. Finalmente, la comparacion entre los haplotipos al interior de A.
seaforthii arrojo valores por debajo del 1.5%, mientras que los haplotipos de A.

triquetrum revelaron distancias por debajo del 1.11% (Tabla 14).

Tabla 14. Matriz de distancias genéticas p no corregidas, correspondientes con los haplotipos
encontrados en Alsidium seaforthii y A. triquetrum para la region espaciadora de Rubisco (Srbc). Se
resaltan con rojo los valores superiores de divergencia entre los haplotipos de A. seaforthii, A.
triqguetrum y Btri-R3.

Haplotipos Srbc

BsiaR BsgaR BsgaR staR BwiRl BwiR2 BuiR5 BwiR3 BuiR4  BUR6 Bt;'R

BseaR1_1SrbcBseaSISYuc

BseaR2_5SrbcBseaSISYuc 0.0074

BseaR3_25SrbcBseaPXKYu
c

BseaR4_61SrbcBseaPXeCA
M

BtriR1_201SrbcBtriSISYuc 0.0452 0.0532 0.0491 0.0530

0.0037 0.0037

0.0073 0.0148 0.0111

BUiR2_202StbcBuiSISYuc 00412 00491 00452 00490 9%

BUiRS_203StbeBuiSISYuc 00491 00412 00452 00s71 OOt 0007

BUIR3_205SrbeBUiSISYuc 00905 00994 00949 00991 98 0053 0062
BUiR4_200SrbeBIiSISYuc 00451 00530 00490 00s29 0907 0003 0.0LL - 0.057
BUiR6_210SrbcBiriSISYuc ~ 0.0452  0.0532  0.0491  0.0530 0'?107 0'%03 0'311 0'%49 0'(;07
BUiR7_255SibcBuiPParVER 00452 00452 00412 00530 0007 0003 0003 0058 0007 0007

Por otra parte, la comparacion intergrupal elaborada con base en los grupos genéticos
obtenidos mediante parsimonia estadistica (congruente con ambas especies de
Alsidium), arrojo un valor promedio entre los grupos A. seaforthii-A. triquetrum de

~4.8%. La comparacion del haplotipo Btri-R3 respecto de A. seaforthii y A. triquetrum
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reveld promedios de 9.6% y 5.67%, respectivamente. Al interior de los grupos, las

distancias promedio fueron menores al 0.8% (Tabla 15).

Tabla 15. Matriz de distancias genéticas p no corregidas, correspondientes con los grupos genéticos
encontrados en Alsidium seaforthii y A. triquetrum para la region espaciadora de Rubisco (Srbc). Se
resaltan con rojo los valores superiores de divergencia entre grupos y en verde las distancias al
interior de los grupos.

Agrupacion por grupo genético (Srbc)

A. seaforthii A. triquetrum A. (Btri-R3)
Alsidium seaforthii 0.007988485
A. triqguetrum 0.0484 0.006871043
Alsidium (Btri-R3) 0.0960 0.0566 ND

9.2 Andlisis interespecifico

9.2.1 Analisis filogenético
En la topologia generada por el analisis de inferencia bayesiana, los cuatro haplotipos
del presente estudio identificados como A. triquetrum (Btri-R1, Btri-R2, Btri-R3, Btri-
R4) se agruparon en un clado cuyo soporte de probabilidad posterior bayesiana es de
1, también conformado por muestras de GenBank pertenecientes a Bryothamnion

triquetrum y Alsidium triquetrum (Fig. 12, Anexo 3).

Por otra parte, dos de los haplotipos del presente estudio identificados como Alsidium
seaforthii (Bsea-R1, Bsea-R3) se agruparon en un clado cuyo soporte de probabilidad
posterior bayesiana es de 1, también conformado por muestras de Genbank de
Alsidium seaforthii. Este clado, a su vez, es grupo hermano de la especie A.

oliveiranum con un soporte de 1 (Fig. 12).

Los clados descritos anteriormente, en conjunto con Alsidium corallinum de Brasil,

conforman el género Alsidium con un soporte de probabilidad posterior bayesiana de
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1. A su vez, los géneros Alsidium y Digenea conforman la tribu Alsidiae diferenciada

del resto de géneros de la familia Rhodomelaceae con un soporte maximo (Fig. 12).

AT020836 Bastryvehia tenella American Samoa
MK 183794 Bostrvchia mixta St. Helena

100 GU33022] Palisada flagellifera
4‘7_( EU256331 Palisada perforata Brazil
100 100 ' EU250320 Palisada papillosa Brazil
JF781515 Osmundea truncata Spain

ﬁ'_EUjﬁﬁ.iﬁ 0 Osrmimdea pinmarifida Portugal

100 FJ785318 Osmundea osmunda
KU3643500 Chondria bailevana Canada
KF672853 Chondria Iittoralis USA
KF672835 Chondria decipiens US4
MF319152 Cladivmema coronata NewZealand

ﬂ'j MF094052 Coelocloniwm wmbellatum

MH388375 Coelaclonium sp. Australia
GQ252538 Acanthophora spicifera ACI192

WC MF094033 Acanthophora sp. PD1564

100 - MG048068 Digenea arenahauriens BDAO503
{ MH388350 Digenea arenahauriens UA0077

MH388307 Digenea simplex 120411

poo MH388357 Digenea sp. GGS-2019UA0156

86 MH314867 Digenea rafaelii CNUO37773

MH?314869 Digenea rafaelii CNU037776

MH514871 Digenea rafaelii CNU058201

100 MH514870 Digenea rafacli CNU035249

MH388533 Digenea sp. GGS-20190/40132

MH514862 Digenea mexicana CNU080603

MH5 14863 Digenea mexicana CNUQS0664

MH5148060 Digenea mexicana CNU080608

MH388554 Digenea sp. GGS-2019525160

MH388549 Digenea sp. GGS-20]19UTEX-LB2203

MH388338 Digenea sp. GGS-2019UA0I57

100 \— MH314872 Digenea sp. CNUQ37719

Alsidium corailinm PD2018 XX Med

Alsidium corallinum PD2386 XX SediaPapa

Alsidium corallimom PD4281 XX LZ

MF094034 Alsidium corallimem PD2013

MH204652 Alsidium corallimmm AC061

Alsidium oliveiramon PD663 XX Brazil

MH204633 Alsidivm seaforthi G001

MH2046306 Alsidiion seaforthii 644065

100

100
78

65

BseaR1 68PXenCAM Alsidium seaforthii Punta Xen Campecie

BseaR3 25PXKCam Alsidium seaforthii Puente Chenkan III Campecie
MH204654 Alsidium triguetrum GO00I18

BitriR1 2018iYUC Alsidium triquetrum Sisal Yucatan
BtriR2 202SiYUC Alsidium triquetrum Sisal Yucatan
BtriR3 2055iYUC Alsidium Sisal Yucatan

BtriR4 2098iYUC Sisal Yucatan
MF094041 Brvothamnion triguetrion NR347

MH204655 Alsidium triguetrion NCU-A-00024063

Alsidlium
67

82

0.050

Figura 12. Topologia bayesiana obtenida con secuencias de rbcL de las especies de Alsidium (rojo),
Digenea y representantes de Rhodomelaceae. Los nimeros de acceso de GenBank se indican a un
lado. Los valores de probabilidad posterior bayesiana se indican en los nodos Se destacan en negritas
las secuencias de Alsidium seaforthii y A. triquetrum obtenidas en el presente trabajo.
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9.2.2 Distancias genéticas

a) Distancias entre las especies de Alsidium.

Al interior del género Alsidium, los valores de distancia mostraron un valor minimo de
cero (Alsidium triquetrum de Sisal, Yucatan / A. triquetrum de localidad no
especificada) y un maximo de 4.73% (A. triquetrum de Sisal, Yucatan / A. seaforthii de

las localidades Punta Xen y Puente Chenkan lll, de Campeche) (Tabla 16).

La comparacion entre las especies Alsidium triquetrum y A. seaforthii arrojé valores de
entre 3.9% y 4.73%; la comparacion de A. triquetrum y A. corallinum un intervalo de
3.51% - 4.33%; entre A. triquetrum y A. oliveranum se observo un intervalo de 1.92%
- 3.52%. Por otra parte, la comparacién entre A. seaforthii y A. corallinum arrojé un
intervalo de 3.31% - 3.51%; entre A. seaforthii y A. oliveiranum se observé un intervalo
de 1.73% - 1.92%. Finalmente, la comparacion entre A. corallinum y A. oliveiranum

arrojo un valor de 2.12% (Tabla 16).

Como un caso especial se resalta al individuo Btri-R3, ya que en el apartado anterior
(andlisis intraespecifico con la espaciadora de Rubisco) éste se diferencio
completamente en la red haplotipica ademas de mostrar una divergencia mayor al 5%
respecto de Alsidium seaforthii y A. triquetrum. La distancia de Btri-R3 respecto de A.
oliveiranum fue de 3.52%, en tanto que fue de 4.33% respecto de A. corallinum.
Adicionalmente, tuvo la distancia maxima de 4.73% respecto de A. seaforthii, en tanto

que se diferencié solamente 0.77% de A. triquetrum (Tabla 16).
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b) Distancias intraespecificas.

Al interior de Alsidium triquetrum, los valores de distancia variaron entre 0 y 0.0077%
entre el haplotipo Btri-R3 obtenido en Sisal, Yucatén, y un ejemplar de localidad no

especificada (Tabla 16).

Por otra parte, en A. seaforthii se obtuvo un Unico valor de divergencia del 1.9%, entre
los haplotipos de dos localidades de Campeche y un ejemplar de Venezuela (Tabla

16).
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Tabla 16. Matriz de distancias genéticas p no corregidas, correspondientes con los haplotipos encontrados en Alsidium seaforthii y A.
triquetrum de la subunidad larga de Rubisco (rbcL). Se comparan los registros en bases de datos de A. corallinum, A. oliveiranum, A.
seaforthii y A. triquetrum. Se destacan los valores de divergencia mas altos.

Alsidium_  Alsidium_o MH204653Alsi MF094041Bryotha BseaR1_68 BseaR3 2 BtriRl_2 BtriR2_2 BtriR3_2 BtriR4_2
corallinum liveiranum diumseaforthii  mniontriquetrum  PXenCAM 5PXKCam 01SiYUC 02SiYUC 05SiYUC 09SiYUC

Alsidium_corallinu

m
Alsidium_oliveiran
- 0.0212
um
MH204653Alsidiu
] 0.0331 0.0173
mseaforthi
MF094041Bryotha
) ) 0.0351 0.0271 0.0390
mniontriquetrum
BseaR1 68PXen
- 0.0351 0.0192 0.0019 0.0410
CAM
BseaR3 25PXKC
- 0.0351 0.0192 0.0019 0.0410 0.0000
am
BtriR1_201SiyuC 0.0351 0.0271 0.0390 0.0000 0.0410 0.0410
BtriR2_202SiYUC 0.0351 0.0271 0.0390 0.0000 0.0410 0.0410 0.0000
BtriR3_205SiYUC  0.0433 0.0352 0.0453 0.0077 0.0473 0.0473 0.0077 0.0077
BtriR4_209SiYUC 0.0351 0.0271 0.0390 0.0000 0.0410 0.0410 0.0000 0.0000 0.0077
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9.3 Morfologia

El habito externo de los ejemplares de Alsidium seaforthii mostré un grosor similar en
los ejes complanados principales, ademas del caracteristico entramado distico y las
terminaciones pinadas; sin embargo, el patrén de ramificacion en cuanto al nUmero de
bifurcaciones de las ramitas aumenta en algunos ejemplares lo que ocasiona un efecto

de mayor volumen (Fig. 13).

Por otra parte, la morfologia externa en los ejemplares de Alsidium triquetrum es mas
variable en las ramitas alternas terminales, pues pueden notarse sin bifurcacién asi
como ejemplares con una bifurcacion que se asemeja a una estructura de gancho de
tamafio variable, e incluso ramitas con mayor grosor. El caracter comdn en todos los
ejemplares es el talo triangular, mas engrosado que el presente en A. seaforthii,

ademas de la disposicion alterna en espiral de las ramitas (Fig. 14).

Resumiendo, ambas especies presentan individuos con ligeras variaciones
morfologicas apicales incluso dentro de la misma poblacion muestreada, ya sea en el

grosor del eje principal o en el numero de ramificaciones en las ramitas terminales.
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Figura 13. Observacion de partes apicales de distintos talos de Alsidium seaforthii mediante
microscopio estereoscoépico. Se detalla el ejemplar de herbario y la localidad de cada individuo. Barra
=5 mm.
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Figura 14. Observacion de partes apicales de distintos talos de Alsidium triquetrum mediante
microscopio estereoscépico. Se detalla el ejemplar de herbario y la localidad de cada individuo. Barra
=5mm.
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10 DISCUSION

10.1Andlisis intraespecifico

10.1.1 Variacion y diversidad genética
Los estimados de variacion y diversidad genética mostraron valores mas altos en las
poblaciones de Alsidium triquetrum que en A. seaforthii, ya que se encontraron
alrededor de cuatro veces mas sitios segregantes (17>4), mayor numero de haplotipos
(6>4), mayor diversidad haplotipica (0.18>0.15) y diversidad nucleotidica
(0.002>0.0008) en general, por lo que existe una mayor probabilidad de encontrar
haplotipos distintos y variacion a nivel de nucleétido en A. triqguetrum que en A.
seaforthii con la region espaciadora de Rubisco. En contraste con lo reportado por
Nufez-Resendiz (2015) y Nuofez-Resendiz et al. (2016), se detalla a la region
espaciadora de Rubisco como un marcador altamente variable para el complejo
Crassiphycus corneus / C. usneoides (Gracilariaceae, Rhodophyta) aunque moderado
para Meristotheca cilindrica / Tepoztequiella rhizoidea (Solieriaceae, Rhodophyta)
(Palma Ortiz 2018). En general, el patron de distribucion de la diversidad genética de
A. seaforthii y A. triquetrum concentra los valores mas altos en las localidades de

Campeche y Yucatan:

Alsidium seaforthii. La comparacion de los estimados poblacionales
revela que la localidad de Bahia de Tortugas (Campeche) es la que presenta mayor
namero de haplotipos, diversidad haplotipica y nucleotidica. Sin embargo, en tres de
las cuatro localidades muestreadas de dicho estado se tienen mas de dos haplotipos,

mayor diversidad haplotipica y nucleotidica, por lo que el estado de Campeche podria
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ser considerado un centro de diversificacion para esta especie. Esto contrasta con los
resultados obtenidos en dos localidades de Yucatan, en Playa Norte (Veracruz) y
Sabancuy (Campeche), en las cuales se registra el mismo haplotipo ancestral Unico y

nula diversidad, tanto haplotipica como nucleotidica.

Alsidium triquetrum. La localidad de Sisal (Yucatan) concentra la mayor
cantidad de haplotipos y sitios segregantes asi como los valores mas elevados de
diversidad haplotipica y nucleotidica. En contraste con A. seaforthii, todas las
localidades de Campeche (ademas de 2 localidades de Q. Roo) revelaron nula

diversidad, por tanto, son genéticamente homogéneas.

10.1.2 Estructura y diferenciacion genética
Estructura genética general. El valor general de Fst segun Hudson, Slatkin &
Maddison (1992) del andlisis conjunto de Alsidium seaforthii y A. triquetrum indicé una
gran diferenciacion genética con un valor muy cercano a 1, lo cual resulta en una
estructuracion esperada en especies distintas (Wright 1978, Hartl &Clark 2007). De
igual manera el valor de ®prt obtenido a través del AMOVA fue moderado-alto y
estadisticamente significativo (®pr=0.667, P>0.05). La proporcion 2:1 de los
porcentajes de varianza molecular se deben a un 67% de la variacion entre
poblaciones, en tanto que solamente un 33% al interior de las mismas, en un nivel
similar al reportado para el complejo Crassiphycus corneus / C. usneoides (Nufez-
Resendiz et al. 2016). Esto contrasta con el analisis de la region espaciadora de

Rubisco del complejo Meristotheca cylindrica / Tepoztequiella rhizoidea, ya que dicha
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proporcion se debe en mayor medida al porcentaje de varianza ocurrida al interior de

las poblaciones (Palma-Ortiz et al. 2017).

Alsidium seaforthii. El valor de Fst segun Hudson, Slatkin & Maddison (1992)
indica una diferenciacion genética no significativa (Wright 1978). En adicion, el valor
de ®rp7 y los porcentajes de la varianza molecular obtenidos a través del AMOVA
indican que toda la variacion se explica al interior de las poblaciones de la especie, sin

estructura genética.

Alsidium triquetrum. El valor de Fst segun Hudson, Slatkin & Maddison (1992)
indica una diferenciacion genética en un nivel bajo (Wright 1978). Por otra parte, el
valor de ®prindica diferenciacion moderada acompafiado de un mayor porcentaje de

la varianza molecular al interior de las poblaciones de la especie.

Flujo génico. El nimero de migrantes Nm<1 obtenido en el andlisis entre ambas
especies de Alsidium indica una alta estructura genética, lo cual se espera en
poblaciones diferenciadas. Por otra parte, el nimero de migrantes Nm>1 entre
poblaciones de A. seaforthii y A. triquetrum, ~24 y ~4 respectivamente, indican la una
alta conectividad entre las poblaciones pertenecientes a las localidades estudiadas, o
cual provoca dos efectos: 1) se contrarrestan los efectos de la deriva génica y 2) se
homogeniza la variacion genética entre las poblaciones (Hedrick 2011, Peakall &
Smouse 2006, 2012). Empero, debe tomarse en cuenta que la estimacion indirecta de
Nm a través de los estimados de diferenciacién, como ®pt 0 Fsr, involucra distintos
supuestos del modelo de una poblacion ideal de Wright-Fisher: tamafios poblacionales

constantes, panmixia, neutralidad selectiva y ausencia de estructura genética, por lo
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gue debe ser interpretada cautelosamente; sin embargo, provee una aproximacion
sobre la magnitud del flujo génico natural en las poblaciones (Wood & Garner 2007,

Palma-Ortiz 2018).

10.1.3 Prueba de Mantel
Al evaluar si existe relacion entre la distancia geogréfica y la diferenciacion genética
(reflejada en ®pr) entre los pares de poblaciones tanto de Alsidium seaforthii como de
A. triquetrum a partir del analisis de la espaciadora de Rubisco, asi como su naturaleza
(directamente o inversamente proporcional, o sin proporcionalidad directa), la falta de
significancia estadistica de rm en ambas especies indica que no existe una relacion
lineal entre los estimados de diferenciacién genética pareada y la distancia geografica
gue separa a las poblaciones de cada localidad del Atlantico mexicano, por lo que no
pueden establecerse relaciones de proporcionalidad observadas en la recta de ajuste
lineal. Esto es, que las poblaciones mas cercanas entre si tienden a ser mas similares
genéticamente por azar y probablemente existen relaciones no lineales entre la
distancia geogréfica y la diferenciacion genética (Diniz-Filho et al. 2013, Palma-Ortiz
2018). Los valores de probabilidad de la prueba de Mantel tienden a ser decrecientes
al incrementar el area geografica de estudio; sin embargo, la variacion y diferenciacion
genética encontrada en el complejo Crassiphycus corneus / C. usneoides mediante el
analisis de la regién espaciadora de Rubisco en distintas localidades de la Peninsula
de Yucatan y el Caribe, indican un proceso de aislamiento por distancia en el cual se
describe una relacion directamente proporcional entre la distancia geografica y la

distancia genética (Nufiez-Resendiz 2015, Nufiez-Resendiz et al. 2016).
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10.1.4 Pruebas de neutralidad selectiva e historia demografica
El analisis conjunto de Alsidium seaforthii y A. triquetrum indica una desviacion
respecto a lo esperado bajo neutralidad, con tamafios poblacionales discontinuos y el
efecto de la seleccion natural positiva o balanceadora en la region espaciadora de
Rubisco, a partir de los estimados significativos de F* de Fu & Li (+) y Fs de Fu (-), los
cuales indican una deficiencia de variantes observada en la reduccion reciente de los
tamafos poblacionales por efecto de un cuello de botella (Fu & Li 1973, Fu 1997). En
conjunto con los estimados de diferenciacion genética de ambas especies y el nUmero
efectivo de migrantes, ha habido ciertos cambios en los tamafios poblacionales a partir

de la interrupcién del flujo génico entre ambas (NUfiez-Resendiz 2015).

En Alsidium seaforthii, debido a las diferencias no significativas entre theta y T,
los parametros de D de Tajima y F* de Fu & Li arrojaron valores esperados bajo
neutralidad selectiva y tamafios poblacionales en equilibrio demografico sin
variaciones significativas acordes con la hipétesis nula (Fu & Li 1973, Tajima 1989,

Equiarte et al. 2007).

Sin embargo, Alsidium triquetrum, al presentar valores negativos con
significancia estadistica de los tres pardmetros evaluados, muestra desviaciones
respecto al modelo neutro traducidas en eventos de expansion demogréfica reciente,
con un exceso de mutaciones y haplotipos ademas de una red haplotipica en forma de
estrella, caso contrario que en A. seaforthii (Tajima 1989, Slatkin & Hudson 1991, Fu

1997, Ramirez-Soriano et al. 2008).
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10.1.5 Analisis de haplotipos y distancia geografica
En general, se observé una distribucion simpatrica de los tres grupos genéticos, dos
de ellos congruentes con Alsidium seaforthii y A. triquetrum ademas de uno
completamente diferenciado de ambas especies, mediante el analisis de la region

espaciadora de Rubisco.

Alsidium seaforthii. Se observo el mayor nimero de haplotipos en las siguientes
localidades de Campeche: Bahia de Tortugas (3), Punta Xen (2, uno de ellos
restringido) y Puente Chenkan Il (2), ademas de Sisal, Yucatan (2). Es en Campeche
donde converge la influencia de al menos dos corrientes oceéanicas, del Lazo y del
Caribe, ademas de aporte que realizan los cuerpos de agua dulce-salobre como la
Laguna de Términos, aunado a la fisiografia de la zona que dificulta el establecimiento
de especies sésiles por la poca cantidad de sustrato rocoso, por lo que el litoral de
Campeche se convierte en una zona con gran heterogeneidad ambiental, lo que
propicia el surgimiento de presiones de seleccion y la variacion poblacional observada,
como el caso del complejo Meristotheca cylindrica / Tepoztequiella rhizoidea y
Crassiphycus corneus / C. usneoides con diferencias tanto en variaciébn genética
dentro de las poblaciones como entre ellas en mayor medida (Nufiez-Resendiz 2015,

Nufez-Resendiz et al. 2016, Palma-Ortiz et al. 2017).

Alsidium triquetrum. La localidad cuya diversidad de haplotipos destaca sobre
las demas es Sisal, Yucatan (6), la cual también cuenta con haplotipos restringidos (3).
Cabe destacar la presencia del haplotipo Btri-R7 en dos de las localidades mas lejanas

entre si, Playa Paraiso (Veracruz) y Xcalacoco (Quintana Roo). Tal distribucion
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concuerda con la monotonia haplotipica presente en las localidades restantes del
Golfo de México y el Caribe, ademas de la distribucion haplotipica presente en el
complejo Crassiphycus corneus / C. usneoides (Nufez-Reséndiz et al. 2016). La
ausencia de variacion tanto genética como haplotipica se puede explicarse en términos
de las condiciones ambientales del area, las cuales se describen como homogéneas
en estudios de riqueza floristica de Rhodophyta en el Atlantico mexicano para la region
del Caribe en tanto que las condiciones mas heterogéneas se presentan desde la
localidad de Sisal, Yucatan, hacia distintas localidades del Golfo de México, en donde

se presenta mayor diversidad de dicho grupo (Tapia-Silva et al. 2015).

Alsidium haplotipo Btri-R3. Restringido a la localidad de Sisal, Yucatan, es un
haplotipo Unico en su red y con un tamafio de muestra de un individuo. Debido a la
distribucion haplotipica encontrada en especies de otras familias, como Solieriaceae y
Graciliariaceae, se sugiere a la localidad de Sisal como una zona de ruptura genética
y aislamiento reproductivo ya que es en ésta donde difieren significativamente los
grupos de haplotipos encontrados en Campeche respecto del Golfo de México y del
resto del Caribe, desde Sisal hasta Brasil (NUfiez-Resendiz 2015, Nufiez-Resendiz et
al. 2016, Palma-Ortiz et al. 2017). En general, el litoral de Yucatan se ha catalogado
como una zona de transicion entre la biota algal del Golfo de México y el Caribe
(Pedroche & Senties 2003), e incluso como un area de interés para la conservacion a
través de la deteccion de un nodo panbiogeografico en Puerto Progreso, Yucatan,
debido a su alta riqueza especifica y gran diversidad tanto filogenética como geogréfica

(Vilchis-Alfaro 2015, Vilchis et al. 2018).
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Los patrones de distribucion haplotipica de Alsidium seaforthii y A. triquetrum
(halplotipo Btri-R3 incluido) muestran una congruencia de tipo topologica (Arbelaez-
Cortés 2012, Dominguez-Dominguez & Vazquez-Dominguez 2009), ya que la
variacion genética y haplotipica se distribuyen de manera similar a lo largo del Atlantico
mexicano concentrando los valores maximos en Campeche y el noroeste de Yucatan,
lo cual coincide con barreras genéticas y geograficas descritas para el complejo
Crassiphycus corneus / C. usneoides, al igual que un decremento y homogenizacion
de la variacion en el resto del Golfo de México y el Caribe (Nufiez-Resendiz 2015,
Nufez-Resendiz et al. 2016). En cuanto a los procesos geologicos del area, los
principales eventos que han moldeado la distribucién de los haplotipos actuales de las
poblaciones del género Alsidium, A. seaforthii y A. triquetrum, son considerados los
siguientes: 1) surgimiento del istmo de Tehuantepec (ca. 50 Ma, Eoceno) y 2) emersion
de la peninsula de Yucatan (ca. 19 Ma, Mioceno) una vez que se configuré la apertura
del Golfo de México (ca. 180 Ma, Jurasico) al desprenderse la peninsula de Yucatan,
aun sumergida, desde lo que actualmente son los EE. UU. desplazandose hasta su
posicion actual (Vilchis et al. 2018). Dichos eventos podrian explicar la fragmentacion
de las poblaciones del litoral del Atlantico a partir del surgimiento de una barrera entre
las poblaciones de la cuenca del Golfo y aquellas del mar Caribe, por lo que la
evolucion geologica y la consecuente fragmentacion del habitat propiciaria eventos de
especiacion, vistos a escala microevolutiva como consecuencia del aislamiento, la
deriva génicay las presiones de seleccion emergentes (NUfiez-Resendiz 2015, Nufiez-
Resendiz et al. 2016, Vilchis et al. 2018). Mas recientemente, hace ~3 Ma, el

aislamiento de las localidades de Campeche y Yucatan fue provocado por el cierre del
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istmo de Panama, lo que cambid el patron de corrientes de la masa de agua que
ocupase dicha ubicaciéon dando origen a la corriente del Lazo (con movimientos
ciclicos) y a la corriente del Caribe (en direccion sur-norte), que a su vez ocasiono la
interrupcion del flujo génico entre las poblaciones del Golfo de México, la zona de

Campeche-noroeste de Yucatan y el Caribe (NUfiez-Resendiz 2015, Vilchis 2015).

10.1.6 Distancias genéticas
Las distancias interespecificas de la regidn espaciadora de Rubisco entre A. seaforthii
y A. triguetrum indican una diferenciacion promedio, observada en especies de algas
rojas pertenecientes a otras familias como el género Meristotheca J.Agardh, con un
intervalo de variacion minimo de 2.8% (M. procumbens P. W. Gabrielson & Kraf) a un
maximo de 4.4% (Meristotheca sp., de Taiwan), en tanto que el intervalo

intraespecifico varia entre 0.2%-0.4% (NUfiez-Resendiz et al. 2017, Palma-Ortiz 2018).

Por otra parte, la distancia de las especies mencionadas en comparacién con el
haplotipo BtriR-3, asignado a priori como Alsidium triquetrum, sugiere una entidad
diferenciada a nivel de género con valores de distancia similares a aquellos reportados
entre géneros de la familia Gracilariaceae en un promedio de 8.8%, con una
divergencia de hasta 12.6% entre Gracilaria chilensis C. J. Bird, McLachlan & E. C.
Oliveira y Gracilariopsis sp. como ejemplo (Yang et al. 2008). Sin embargo, debe
considerarse que las regiones espaciadoras de cualquier genoma son secuencias de
ADN no codificante que separan regiones codificantes y muestran niveles de
polimorfismo generalmente mayores que los de estas Ultimas, por lo que la

comparacion entre las distancias de la region espaciadora de Rubisco (utilizada en el
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presente trabajo para el analisis poblacional intraespecifico) y las distancias con rbcL
(utilizado para el analisis interespecifico y filogenético) deben establecerse de manera
relativa, de acuerdo con el nivel de resolucién de cada gen (Chavez 2006, Hedrick

2011, Palma-Ortiz 2018).

10.2 Morfologia externa

Las diferencias morfolégicas externas de los &pices, en cuanto al patrén de
ramificacion de las ramitas ya sea por su nimero o forma ademas del grosor de los
ejes terminales, son estados de caracter o intervalos de variacion no contemplados en
las publicaciones originales de Alsidium seaforthii (Turner 1808-1809, Kutzing 1843;
véase Antecedentes), de A. triquetrum (Gmelin 1768, Guiry & Guiry 2021; véase
Antecedentes) ni en la literatura subsecuente de ambas especies u otras del género
Alsidium, la cual en su mayoria son listados floristicos (Taylor 1960, Wynne 2017 Guiry
& Guiry 2021; véase Introduccion). Como ejemplo, se tiene la diagnosis de la especie

recientemente descrita Alsidium oliveiranum (Guimaraes et al. 2019):

Talo consistente en un basal, del cual se forman ramas erectas cilindricas.

Ramas erectas de hasta 1 mm de diametro, con siete células pericentrales

altamente corticadas cerca de los apices. Tricoblastos vegetativos, si estan

presentes, escasamente desarrollados. Estructuras reproductivas formados
en ramas endogenas laterales determinadas. Ramas espermatangiales
formadas en tricoblastos modificados consistentes en discos delgados y

planos, sin células marginales estériles. Cistocarpos globosos.
Tetrasporangios acomodados en espiral, en ramas fértiles, uno por
segmento.

[87]



Por otra parte, la descripcion de la variacion morfolégica de los apices tanto en
Alsidium seaforthii como en A. triquetrum, acompafiada de bajos niveles de variacion
y distancias genéticas en intervalos comunes de divergencia intraespecifica, permite
la identificacion de un fendbmeno denominado plasticidad fenotipica, el cual se define
como la habilidad de un genotipo para producir variantes fenotipicas como respuesta
a las condiciones ambientales (Schaum & Collins 2014). Sin embargo, los niveles de
plasticidad son muy inferiores en comparacion a aquellos presentes en otros grupos
de algas, como el caso de Sargassum C. Agardh y el andlisis filogenético que redujo
la cantidad de especies en dicho género, al agrupar 10 especies en una politomia con
valores bajos de distancia genética, con la consecuente sinonimia de tales especies
en S. cf. cymosum C. Agardh al analizar los marcadores COI-5P, ITS y rbcL (Gonzalez-

Nieto et al. 2020).

10.3 Analisis interespecifico

10.3.1 Analisis filogenético y distancias genéticas
La hipdtesis filogenética mediante el gen rbcL resulté en la generacion de distintos
clados, uno de ellos formado por las especies de Alsidium, a su vez clado hermano de
Digenea, y que en conjunto forman la tribu Alsidiae, lo cual concuerda con los
resultados previos que sustentan la resurreccion de ésta ultima (Diaz-Tapia et al. 2017,
Garcia-Soto & Lopez-Bautista 2018). Se observan las especies A. seaforthii y A.
oliveiranum como grupo hermano de A. triquetrum, ademas de A. corallinum como

especie basal.
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Sin embargo, la hipotesis filogenética propuesta por Garcia-Soto & LOpez-Bautista
(2018), la cual sirvio como base para la transferencia de las especies del género
Bryothamnion en Alsidium por la “no monofilia” del primero, sefala a B. seaforthii y A.
corallinum como especies hermanas de B. triquetrum al considerarse solamente el gen
rbcL, mientras que considera a B. triquetrum y A. corallinum como especies hermanas
de B. seaforthii en el analisis concatenado. El presente andlisis a través del gen rbcL
destaca la relacidbn monofilética entre las especies consideradas anteriormente como
parte del género Bryothamnion asi como aquellas que se han reclasificado como parte
del género Alsidium, este ultimo con evidencia molecular de solo cuatro de las ocho

especies actualmente validas en la taxonomia (Guimarées et al. 2019).

Por otra parte, la sistematica de Alsidium en funcion del gen rbcL coincide con la
hipotesis filogenética de maxima verosimilitud presentada por Guimarées et al. (2019),
ya gue se asigna a Alsidium oliveiranum como grupo hermano de A. seaforthii, y a su
vez ambas especies como grupo hermano de A. triquetrum, ademas de A. corallinum

como la especie mas basal dentro del género.

El andlisis interespecifico de distancias genéticas con rbcL denota a los ejemplares de
Alsidium seaforthii de Campeche y a los de A. triquetrum de Yucatan como los mas
distintos entre si. En otro estudio de una de las especies del género, A. oliveiranum, el
intervalo de variacion entre ésta y las especies caracterizadas molecularmente (A.
seaforthii, A. triquetrum y A. corallinum) divergen en un intervalo de 22.5% con dicho

marcador (Guimaraes et al. 2019). Sin embargo, este intervalo se incrementa al
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considerar el individuo Btri-R3 de Sisal, Yucatan, ya que su distancia respecto de A.

oliveiranum es de 3.52%.

A nivel intraespecifico, los individuos de A. triquetrum son idénticos a excepcion del
haplotipo Btri-R3 de Sisal, Yucatan, el cual esta diferenciado en un 0.77% y que en el
analisis de la region espaciadora de Rubisco quedé completamente estructurado en
otro grupo genético en la red haplotipica, ademas de mostrar una divergencia de 9.6%

respecto de A. seaforthii, y a su vez un 5.6% respecto de A. triquetrum.
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11 CONCLUSIONES

Las poblaciones de Alsidium seaforthii y A. triquetrum distribuidas en el Atlantico
mexicano constituyen unidades con moderada variacion nucleotidica y haplotipica, por
lo tanto, sin diferenciacién ni estructura genética significativa intraespecifica, a
excepcion de un haplotipo perteneciente a Sisal, Yucatan, completamente diferenciado

de las especies mencionadas.

Los patrones filogeograficos de las especies simpatricas Alsidium seaforthii y A.
triquetrum muestran congruencia topologica, al mostrar un patron de distribucion de
haplotipos similar con mayor diversidad en Campeche y el noroeste de Yucatan, y

homogéneo en Veracruz, el resto de Yucatan y Quintana Roo.

La determinacion de los patrones generales de distribucion haplotipica de ambas
especies se debe a varios factores, tanto geologicos como oceanograficos y
evolutivos: la migracion y emersiéon de la Peninsula de Yucatan, ademas del cierre de
los istmos de Tehuantepec y de Panama, lo que provocé un cambio en las corrientes
marinas al surgir las corrientes del Golfo y del Lazo, que por la direccion de esta ultima
ha aislado ciertas localidades ubicadas entre el Golfo de México y el Caribe,
particularmente en Campeche y Yucatan, propiciando eventos de aislamiento

reproductivo, deriva génica y presiones de seleccion por la heterogeneidad ambiental.

En congruencia con hipétesis filogenéticas anteriores, el género Alsidium es un grupo
monofilético que en conjunto con el género Digenea conforman la tribu Alsidiae. Las

distancias interespecificas varian en un intervalo de 1.73%-4.73%, destacando el caso
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del haplotipo revelado mediante el analisis poblacional, diferenciado completamente
de A. triquetrum y A. seaforthii en un porcentaje mayor al 5%, en tanto que se diferencia
en un 0.77% de los ejemplares de A. triquetrum con el marcador conservado rbcL

utilizado en analisis interespecifico.

La variacion morfoldgica detectada y los niveles de variacion genética tanto en A.
seaforthii como A. triquetrum indican un caso de plasticidad fenotipica, aunque también
indicios de un proceso de especiacion simpatrica en esta ultima reflejado en la red
haplotipica y las distancias genéticas, debido al haplogrupo diferenciado Btri-R3 de

Sisal, Yucatan.

12 PERSPECTIVAS

Debido a la complejidad del litoral del Atlantico mexicano en distintos niveles, entre los
gue destacan los aspectos geoldgicos, geograficos y evolutivos, es interesante el
estudio de los patrones de variacién en especies de distintas familias de algas, los
cuales permiten la ubicacién de localidades que coinciden con barreras al flujo génico
pues favorecen la diversidad al aislar o interrumpir el flujo génico en el area de

distribucion del grupo estudiado, provocando procesos de especiacion.

El incremento en el area de estudio es un area de oportunidad tanto para la
filogeografia como la sistematica de Alsidium seaforthii y A. triquetrum, ya que al ser
reportada su presencia desde Brasil hasta la Florida, se podrian modificar los patrones

de distribucion de haplotipos e incluso la deteccion de entidades especificas no
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descritas, como lo ocurrido con el caso de Alsidium oliveiranum en Brasil

recientemente.

Por otra parte, es necesario el analisis de marcadores moleculares de distintos
genomas, con niveles de resolucién intra e interespecifico que permitan detectar
estimados poblacionales de diversidad y estructura genética, asi como divergencia
interespecifica, o que posteriormente permita contrastar las hipotesis filogenéticas y
las redes de distribucion de haplotipos de Alsidium seaforthii y A. triquetrum, asi como
de los eventos demograficos ocurridos en el pasado reciente que han modificado la
dindmica poblacional de dichas especies hasta la actualidad. En concreto, los
marcadores mitocondriales que ofrecen niveles de diversidad genética susceptibles de
comparacion entre diversos grupos de rodofitas son COI-5P y la regidon espaciadora
de cox2-3, por lo que se exhorta la continuacion del presente trabajo incluyendo su
utilizacion.

Las localidades de Campeche y el noroeste de Yucatan ofrecen un interesante
panorama respecto a los procesos filogeograficos que ocurren a lo largo del litoral del
Atlantico mexicano, por lo que las especies de rodofitas cuya distribucion abarca dicha
area pueden ser estudiadas desde la Optica intraespecifica e interespecifica. En
conjunto con los andlisis biogeogréficos, pueden definirse areas prioritarias para la

conservacion por la gran cantidad de diversidad de macroalgas presentes.

El género Alsidium, en particular, es objeto de interés de la Sistematica ya que se ha

registrado una de sus especies en el litoral del Pacifico, A. pacificum, aunque sin mayor
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informacion asociada mas alla de su laxa descripcion morfolégica, por lo cual también

se puede abordar su estudio desde un enfoque filogeografico y filogenético conjunto.

En cuanto a la variacion morfologica hace falta el estudio tanto de la variacion
morfologica externa, reflejada aqui como la existencia de variantes a nivel apical, asi
como la variacidn anatomica interna, con los analisis estadisticos y morfométricos
respectivos que permitan una mejor descripcion y caracterizacion de las especies de

Alsidium y, en general, de cualquier especie de Rhodophyta.

Finalmente, se podria complementar el estudio del area con un andlisis de las variables
ambientales climéticas y oceanogréficas a las cuales estan sujetas las poblaciones,
tales como la temperatura, la salinidad y el pH, que permitan la deteccién puntual de
las posibles presiones de seleccion imperantes en las localidades, el papel evolutivo
de las variantes originadas por la plasticidad fenotipica, y cual es la respuesta que
ofrecen los haplotipos en un ambiente que también se encuentra en constante

variacion debido al cambio climatico global.
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14 ANEXOS

14.1 TABLAS

Anexo 1. Ejemplares de Alsidium seaforthii considerados para el estudio poblacional intraespecifico
mediante la region espaciadora de Rubisco. Se sefiala la clave de laboratorio empleada, la localidad,
el estado y el haplotipo resultante en la red haplotipica mediante méxima parsimonia. Se destacan en
morado los ejemplares representantes de cada haplotipo, los cuales sirvieron como base para el
estudio interespecifico mediante rbcL.

Clave de laboratorio Localidad Estado Haplotipo Srbc

Sisal Yucatan Bsea-R1

2 Sisal Yucatan Bsea-R1

3 Sisal Yucatan Bsea-R1

4 Sisal Yucatan Bsea-R1
_ Sisal Yucatan Bsea-R2
6 Sisal Yucatan Bsea-R1

7 Sisal Yucatan Bsea-R1

8 Sisal Yucatan Bsea-R1

9 Puerto Telchac Yucatan Bsea-R1

10 Puerto Telchac Yucatan Bsea-R1

11 Puerto Telchac Yucatan Bsea-R1

12 Puerto Telchac Yucatan Bsea-R1

13 Puerto Telchac Yucatan Bsea-R1

15 Puerto Telchac Yucatan Bsea-R1

16 Puerto Telchac Yucatan Bsea-R1

17 Puerto Progreso Yucatan Bsea-R1

18 Puerto Progreso Yucatan Bsea-R1

19 Puerto Progreso Yucatan Bsea-R1

20 Puerto Progreso Yucatan Bsea-R1

21 Puerto Progreso Yucatan Bsea-R1

22 Puerto Progreso Yucatan Bsea-R1

23 Puerto Progreso Yucatan Bsea-R1

24 Puente Chenkan I Campeche Bsea-R1
_ Puente Chenkan I Campeche Bsea-R3
26 Puente Chenkén I Campeche Bsea-R1

27 Puente Chenkan I Campeche Bsea-R1
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28
29
30
31
32
33
34
35
36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48
49
50
51
52
53
54
55
56
57
58
59
60

Puente Chenkan Il
Puente Chenkan Il
Puente Chenkan Il
Puente Chenkan Il
Puente Chenkan Il
Puente Chenkan Il
Puente Chenkan Il
Puente Chenkan Il
Puente Chenkan Il
Puente Chenkan Il
Puente Chenkan Il
Sabancuy
Sabancuy
Sabancuy
Sabancuy
Sabancuy
Sabancuy
Bahia de Tortugas
Bahia de Tortugas
Bahia de Tortugas
Bahia de Tortugas
Bahia de Tortugas
Bahia de Tortugas
Bahia de Tortugas
Bahia de Tortugas
Bahia de Tortugas
Bahia de Tortugas
Bahia de Tortugas
Bahia de Tortugas
Bahia de Tortugas
Bahia de Tortugas
Punta Xen
Punta Xen
Punta Xen

Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche

Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R2
Bsea-R1
Bsea-R3
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R3
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R1
Bsea-R4
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62 Punta Xen Campeche Bsea-R1
63 Punta Xen Campeche Bsea-R1
64 Punta Xen Campeche Bsea-R1
65 Punta Xen Campeche Bsea-R1
66 Punta Xen Campeche Bsea-R1
67 Punta Xen Campeche Bsea-R1
_ Punta Xen Campeche Bsea-R1
241 Playa Paraiso Veracruz Bsea-R1
242 Playa Paraiso Veracruz Bsea-R1
245 Playa Paraiso Veracruz Bsea-R1
246 Playa Paraiso Veracruz Bsea-R1
249 Playa Paraiso Veracruz Bsea-R1
250 Playa Paraiso Veracruz Bsea-R1

Anexo 2. Ejemplares de Alsidium triqguetrum considerados para el estudio poblacional intraespecifico
mediante la region espaciadora de Rubisco. Se sefiala la clave de laboratorio empleada, la localidad,
el estado y el haplotipo resultante en la red haplotipica mediante maxima parsimonia. Se destacan en

morado los ejemplares representantes de cada haplotipo, los cuales sirvieron como base para el
estudio interespecifico mediante rbcL.

Laboratorio (Clave) Localidad Estado Haplotipo Srbc

Sisal Yucatan Btri-R1

Sisal Yucatan Btri-R2

Sisal Yucatan Btri-R5

Sisal Yucatan Btri-R2

Sisal Yucatan Btri-R3

Sisal Yucatan Btri-R2

Sisal Yucatan Btri-R2

Sisal Yucatan Btri-R2

Sisal Yucatan Btri-R4

_ Sisal Yucatan Btri-R6
211 Puente Chenkén Il Campeche Btri-R2

212 Puente Chenkén Il Campeche Btri-R2

213 Puente Chenkén Il Campeche Btri-R2

214 Puente Chenkén Il Campeche Btri-R2
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216
218
220
221
222
223
225
226
227
228
229
230
231
232
233
234
235
236
237
238
239
240
243
244
247
248
252
253
254

256
257
258

Puente Chenkén Il
Bahia de Tortugas
Bahia de Tortugas
Punta Xen
Punta Xen
Punta Xen
Punta Xen
Punta Xen
Punta Esmeralda
Punta Esmeralda
Punta Esmeralda
Punta Esmeralda
Punta Esmeralda
Punta Esmeralda
Punta Esmeralda
Punta Esmeralda
Punta Esmeralda
Punta Esmeralda
Playa Paraiso
Playa Paraiso
Playa Paraiso
Playa Paraiso
Playa Paraiso
Playa Paraiso
Playa Paraiso
Playa Paraiso
Playa Paraiso
Playa Paraiso
Playa Paraiso
Playa Paraiso
Playa Paraiso
Xcalacoco

Xcalacoco

Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Campeche
Quintana Roo
Quintana Roo
Quintana Roo
Quintana Roo
Quintana Roo
Quintana Roo
Quintana Roo
Quintana Roo
Quintana Roo
Quintana Roo
Veracruz
Veracruz
Veracruz
Veracruz
Veracruz
Veracruz
Veracruz
Veracruz
Veracruz
Veracruz
Veracruz
Veracruz
Veracruz
Quintana Roo

Quintana Roo

Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R7
Btri-R2
Btri-R2
Btri-R2
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259 Xcalacoco Quintana Roo Btri-R2

261 Xcalacoco Quintana Roo Btri-R7
262 Xcalacoco Quintana Roo Btri-R2
264 Xcalacoco Quintana Roo Btri-R2
265 Xcalacoco Quintana Roo Btri-R2
266 Xcalacoco Quintana Roo Btri-R2
69 Tulum Quintana Roo Btri-R2
70 Tulum Quintana Roo Btri-R2
71 Tulum Quintana Roo Btri-R2
72 Tulum Quintana Roo Btri-R2
73 Tulum Quintana Roo Btri-R2
74 Tulum Quintana Roo Btri-R2
75 Tulum Quintana Roo Btri-R2
76 Tulum Quintana Roo Btri-R2
77 Tulum Quintana Roo Btri-R2
78 Tulum Quintana Roo Btri-R2
79 Playa Norte, IM Quintana Roo Btri-R2

Anexo 3. Especies consideradas para el analisis interespecifico mediante rbcL. Se detalla la especie y
el voucher (en caso de tenerlo) ademas de la localidad, el nimero de acceso registrado en Genbank y
la longitud de la secuencia. Se consideraron las especies con registro molecular del género Alsidium,
el género Digenea, especies de la familia Rhodomelaceae y el grupo externo (Bostrychia).
NE=localidad no especificada.

: : NUumero de Longitud
Especie Localidad acceso Genbank (ob)
Alsidium corallinum voucher o .
ACO61 Espaia, Canarias MH204652.1 1296
Alsidium oliveiranum Brasil MN165085 1343
Alsidium seaforthii voucher Venezuela: Falcon, Cabo San MH204653.1 1414
G001 Roman
Alsidium triquetrum voucher  Venezuela: Falcon, Playa
G0018 Buchuacos MH204654.1 1179
Alsidium triquetrum voucher EE. UU.: Florida, West
NCU-A-0002463 Summerland Key MH204655.1 22
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Alsidium seaforthii voucher
644065

Alsidium seaforthii voucher
FKOO08

Bryothamnion triquetrum
isolate NR347

Alsidium corallinum isolate
PD2013

Digenea mexicana voucher
CNU080663

Digenea rafaelii voucher
CNUO037775

Digenea arenahauriens
voucher BDA0503

Digenea sp. voucher
CNU037719

Digenea rafaelii voucher
CNU058291

Digenea rafaelii voucher
CNU058249

Digenea rafaelii voucher
CNU037776

Digenea mexicana voucher
CNU080668

Digenea mexicana voucher
CNU080664

Digenea sp. 1 GGS-2019
voucher UA0157

Digenea sp. 2 GGS-2019
voucher UAQ156

Digenea sp. 1 GGS-2019
voucher 525160

Digenea sp. 1 GGS-2019
voucher UA0132

Digenea arenahauriens
voucher UAOQO77

Digenea sp. 1 GGS-2019
voucher UTEX-LB2203

Digenea simplex voucher
120411

Barbados: Saint John, Bath
USA: Florida, Fort Pierce
NE

NE

México: Playa Xcalococo,
Quintana Roo

México: Bahia de Kino, Las
Cruces, Sonora

Bermudas: Spanish Point

Japén: Sesoko Island,
Okinawa

México: Cabo San Lucas, La

Paz, Baja California Sur

México: Conquista Agraria,
Baja California Sur

México: Las Conchas, Puerto

Pefiasco, Sonora

México: Playa Xcalococo,
Quintana Roo

México: Playa Xcalococo,
Quintana Roo

EE. UU.: Florida, Lake
Surprise
México: Algodones Beach
Bahamas: Andros, Lovehill
Sound

EE. UU.: Alabama, Boggy
Point

Brasil: Porto Seguro, Recife de

Fora

EE. UU.: Texas, Port Isabel,
UTEX Culture Collection

Grecia: Saronikos,
Gourkolimano, supralitoral

MH204656.1

MH204657.1

MF094041.1

MF094034.1

MH514862.1

MH514867.1

MG648068.1

MH514872.1

MH514871.1

MH514870.1

MH514869.1

MH514866.1

MH514863.1

MH388558.1

MH388557.1

MH388554.1

MH388553.1

MH388550.1

MH388549.1

MH388507.1

710

1401

657

1301

1270

1220

1358

1270

1220

1220

1220

1270

1270

1198

1361

1361

1361

1361

1361

1088
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Acanthophora sp. isolate
PD1564

Acanthophora spicifera
voucher AC192

Cladhymenia coronata
isolate A64

Chondria littoralis isolate
cel02

Chondria decipiens isolate

cel2l

NE

EE. UU.: HI, Kihei, Maui

Nueva Zelanda: Horseshoe

Bay, Stewart Island
EE. UU.: Duke University

Marine Station, Beaufort, NC

EE. UU.: Point Loma

Nazarene Univ., San Diego,

CA

Chondria baileyana voucher Canada: Prince Edward Island,

GWS011658

Coeloclonium umbellatum

isolate PD1606

Coeloclonium sp. voucher

UA0240

Palisada perforata voucher

HRJ 10840

Palisada papillosa voucher

HRJ 10838

Palisada flagellifera
voucher SP399.864

Osmundea pinnatifida
voucher MMS0059

Osmundea osmunda
voucher PC0146009

Osmundea truncata
voucher TFCPHYC14710

Bostrychia mixta voucher
Nightingale 2010 068

Bostrychia tenella isolate
3181

Pownal, East of Charlottetown

NE

Australia: South Australia, Port

MacDonnell

Brasil: Rio de Janeiro, Parati,

Praia Vermelha

Brasil: Rio de Janeiro, Rio das

Ostras, Areias Negras

NE

Portugal: Madeira, Madeira,

Porto da Cruz
NE

Espafa: Tenerife, Playa
Paraiso
Saint Helena: Nightingale,
Seal Pool & nearby

American Samoa: Tutuila

MF094033.1

GQ252538.1

MF319152.1

KF672853.1

KF672855.1

KU564500.1
MF094052.1
MH388575.1
EU256331.1
EU256326.1
GU330221.1
KU566560.1
FJ785318.1
JF781515.1
MK185794.1

AY920836.1

1410

1460

537

1448

1447

1363

1041

1361

1467

1467

1467

1411

1557

1467

1331

1236
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14.2 MATRICES EMPLEADAS

14.2.1 Alsidium seaforthii, espaciadora de Rubisco

>1SrbcBseaSISYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>2SrbcBseaSISYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>3SrbcBseaSISYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>4SrbcBseaSISYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT

ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>5SrbcBseaSISYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTTGG

>6SrbcBseaSISYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>7SrbcBseaSISYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>8SrbcBseaSISYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>9SrbcBseaPuTeYUC
GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG

ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG
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>10SrbcBseaPuTeYUC

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>11SrbcBseaPuTeYUC

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>12SrbcBseaPuTeYUC

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>13SrbcBseaPuTeYUC

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>15SrbcBseaPuTeYUC

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>16SrbcBseaPuTeYUC

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>17SrbcBseaPuPryuC

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>18SrbcBseaPuPrYUC

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>19SrbcBseaPuPryuC

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>20SrbcBseaPuPrYUC

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG
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>21SrbcBseaPuPrYUC

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>22SrbcBseaPuPrYUC

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>23SrbcBseaPuPryuC

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>24SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>25SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTAGG

>26SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>27SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>28SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>29SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>30SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG
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>31SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>32SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>33SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>34SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>35SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>36SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>37SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>38SrbcBseaPXKYuc

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>39SrbcBseaSABCam

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>40SrbcBseaSABCam

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG
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>41SrbcBseaSABCam

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>42SrbcBseaSABCam

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>43SrbcBseaSABCam

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>44SrbcBseaSABCam

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>45SrbcBseaBahTorCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>46SrbcBseaBahTorCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>47SrbcBseaBahTorCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>48SrbcBseaBahTorCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>49SrbcBseaBahTorCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTTGG

>50SrbcBseaBahTorCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG
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>51SrbcBseaBahTorCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTAGG

>52SrbcBseaBahTorCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>53SrbcBseaBahTorCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>54SrbcBseaBahTorCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTAGG

>55SrbcBseaBahTorCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>56SrbcBseaBahTorCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>57SrbcBseaBahTorCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>58SrbcBseaBahTorCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>59SrbcBseaPXeCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>60SrbcBseaPXeCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG
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>61SrbcBseaPXeCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAAAAACAACTTGAATACCCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCAA
GAAATAATTATTGGGAACTATG

>62SrbcBseaPXeCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>63SrbcBseaPXeCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>64SrbcBseaPXeCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>65SrbcBseaPXeCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>66SrbcBseaPXeCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>67SrbcBseaPXeCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>68SrbcBseaPXeCAM

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>241SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>242SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

[121]



>245SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA

AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>246SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>249SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>250SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACGGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTATAAAAATTTAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ACAAACTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGAACAAATTAAGAAACAACTTGAATACGCTATCCAAAATAATTGGGCTGTTAATATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

14.2.2 Alsidium triquetrum, espaciadora de Rubisco

>201SrbcBtriSISYuc

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAAGGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>202SrbcBtriSISYuc

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>204SrbcBtriSISYuc

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>203SrbcBtriSISYuc
GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG

ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTTG-

>205SrbcBtriSISYuc

TTTTTTGGCACCGGGTGGGGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>206SrbcBtriSISYuc

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
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ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>207SrbcBtriSISYuc

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>208SrbcBtriSISYuc

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>209SrbcBtriSISYuc

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAGTATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG

ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>210SrbcBtriSISYuc

GGAAACTCCAACAGCTAAGGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG

ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>211SrbcBtriPXKCam

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>212SrbcBtriPXKCam

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>213SrbcBtriPXKCam

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>214SrbcBtriPXKCam

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>216SrbcBtriPXKCam
GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>218SrbcBtriBahTorCam

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
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ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>220SrbcBtriBahTorCam

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>221SrbcBtriPXeCam

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>222SrbcBtriPXeCam

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>223SrbcBtriPXeCam

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>225SrbcBtriPXeCam

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>226SrbcBtriPXeCam

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>227SrbcBtriPESQROO

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>228SrbcBtriPESQROO

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>229SrbcBtriPESQROO
GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>230SrbcBtriPESQROO

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
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ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>231SrbcBtriPESQROO

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>232SrbcBtriPESQROO

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>233SrbeBtriPESQROO

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>234SrbcBtriPESQROO

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>235SrbcBtriPESQROO

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>236SrbcBtriPESQROO

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>237SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>238SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>239SrbcBtriPParVER
GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>240SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
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ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>243SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>244SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>247SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>248SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>252SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>253SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>254SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>255SrbcBtriPParVER

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTAGG

>256SrbcBtriPParVER
GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>257SrbcBtriXcPCarQRoo

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
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ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTTG-

>258SrbcBtriXcPCarQRoo

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>259SrbcBtriXcPCarQRoo

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>261SrbcBtriXcPCarQRoo

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTAGG

>262SrbcBtriXcPCarQRoo

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTTG-

>264SrbcBtriXcPCarQRoo

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTTG-

>265SrbcBtriXcPCarQRoo

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTTG-

>266SrbcBtriXcPCarQRoo

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>69SrbcBseaTULUMQRo0

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>70SrbcBseaTULUMQRoO
GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>71SrbcBseaTULUMQRoO

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
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ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>72SrbcBseaTULUMQRoO

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>73SrbcBseaTULUMQRo0O

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>74SrbcBseaTULUMQRo0O

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>75SrbcBseaTULUMQRo0

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>76SrbcBseaTULUMQRo0O

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>77SrbcBseaTULUMQRo0O

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>78SrbcBseaTULUMQRo0O

GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG
ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG

>79SrbcBseaPNorIMQRoo
GGAAACTCCAACAGCTAATGTTTAAATCAACAAAATTACAAGAATATAAAGTATTTTAGTTAAATCTTCTTTACACTTAAAGAAT
ATAAATTAAAGATTAATCATGATAAGGAGTATAGAATAGTGAGATTAACACAAGGAACTTTTTCCTTTCTACCAGACTTAACTG

ACGACCAAATTAAGAAACAACTTGAATATGCTATCCAAAATGGTTGGGCTGTTAACATCGAATTCACAGATGATCCACATCCA
AGAAATAATTATTGGGAACTATG
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14.3 PRODUCTO DEL PRESENTE TRABAJO DE TESIS

a) Participacion en el VIII Congreso Mexicano de Ficologia, IV Reunion de la

Sociedad Mexicana de Ficologia y Il Reunion de Jovenes Ficdlogos celebrado

en la ciudad de La Paz, B. C.S., del 11 al 15 de noviembre de 2019 organizado

por la Sociedad Mexicana de Ficologia A.C. (SOMFICO). Titulo del trabajo: 2)

Variacion genética en Bryothamnion seaforthii y B. triquetrum (Rhodomelaceae,

Rhodophyta) en el Atlantico mexicano.

Variacién genética en
Gt e Bryothamnion seaforthii y B. triquetrum
@ (Rhodomelaceae, Rhodophyta)
i en el Atlantico mexicano

Carlos Adan Palma-Ortiz’, Maria Luisa Nufez-Resendiz’, Kurt M. Dreckmann’, Abel Senties.

Introduccion

En México se distribuyen dos especies del género Bryothamnion Kitzing
desde Tamaulipas hasta la Peninsula de Yucatan: B. seaforthii y B.
triguetrum (5.G. Gmel.) M. Howe. Ambas especies se caracterizan por talos
de ~20 cm de altura, consistencia cartilaginosa y ejes ramificados (Fig. 1),
aunque diferenciadas en el numero de células pericentrales (8-9 en B.
seaforthii y 7-9 en B. triquetrum) (Fig. 2) y ramas triangulares bajo
microscopio en B. triguetrum. La morfologia de ambas especies fue
brevemente descrita y poco se conoce acerca de aspectos reproductivos y
ecologicos.

Se establecio como objetivo del presente estudio la determinacion de la
variacion genética en las poblaciones de Byothamnion seaforthii y B.
triqguetrum en el litoral del Atlantico mexicano, la caracterizacion
morfolégica y los patrones espaciales de la distribucién haplotipica,

, asl sl ) =
wo su situacion sistemdtica dentro de la familia Rhodomelaceae. /
( Resultados

Aryathamaion Kiitzing 1843

[ ANy e

Baea-t Bt
Material y método ) L
Se realizd la colecta de poblaciones de Bryothamnion seaforthii y B. triquetrum
en las localidades de: Sisal (Si), Puerto Telchac (PT) y Puerto Progreso (PP),
Yucatan; Puente Xen Kan Il (PXK), Sabancuy (S), Bahia de Tortuga (BT) y Punta
Xen (PXe), Campeche; Tulum (Tu) y Punta Esmeralda (Pes), Quintana Roo; y
Playa Paraiso (PPa), Veracruz, para el andlisis molecular y morfologico (Fig. 3).
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Aanpiiata i via PEW Misebin dn emiushates Marisr, AMOVA B triquedrum. £l n 5 04005 oo 03 oa2
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g rrneen ¥ - — Conclusiones
SRATARS . & congomersdos sor it . R il ‘ .
o % ':’-'.‘f‘_‘;:'_‘_"““‘”'"" de corte El analisis molecular ha revelado cierta variacion y diversidad genética con
¥ g 3 Srbe, al igual que estructuracion genética reflejada en grupos genéticos
E e = 'u‘u‘“. independientes entre si con dicho marcador. Tal estructuracion corresponde
e onst LEN GenllEx con sujetas a caracterizacion en el

género Bryothamnion.

Figurs 3. Ctaas dal sremarts trabags, of cusl e davs & Cae on i atalacion def Labaraters de Fissiogs Msiecidar 35218 ¢

Laberatmto se Macrsaigs Mt  Sastrm A3-101 (UM itapaagal Referenclas
to, G., & J. Lopez-Bautista. 2010 notes on te penus Alsidium C
Agardh, incluang the merging of Kotzing Aigae 33 (3
Agradscimienion 215.229. DOK: dolorg/10.4450algae. 2010.33.6.23
Se agradece o financiamiento de los proyectos UAMI, Consejo de la Divisién CB.5. (Sesidn 17.18- Taylor, W. R, 1860, Marine aigae of the Eastern ropical and subiropical coasts of ihe
281114, y Secretaria de Educacion Publica — PROMEP (UAMI-CA-117}, asi como al CONACYT por ks Americas. Voiume 21 of University of Michigan studies: Sclentific seres. Universty of
becs otorgada Michigan Press. USA. pp 500-300
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Casa abierta al tiempo

UNIVERSIDAD AUTONOMA METROPOLITANA ) No. 00198
Matricula: 2183801829
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Filogeografia de Alsidum

seaforthii y A. triquetrum Con base en la Legislacién de 1la Universidad Auténoma
en las costas mexicanas de Metropolitana, en la Ciudad de México se presentaron a las
Golfo de México y Caribe. 11:00 horas del dia 19 del mes de marzo del afio 2021 POR

VIiA REMOTA ELECTRONICAS, los suscritos miembros del jurado
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Bajo la Presidencia del primero y con caracter de
Secretaria la uUltima, se reunieron para proceder al Examen
de Grado cuya denominacién aparece al margen, para la
obtencién del grado de:

MAESTRO EN BIOLOGIA

DE: CARLOS ADAN PALMA ORTIZ

y de acuerdo con el articulo 78 fraccién III del
5 Reglamento de Estudios Superiores de 1la Universidad
Auténoma Metropolitana, los miembros del jurado

resolvieron:

CARLOS ADAN PALMA ORTIZ
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