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ANALISIS PRELIMINAR DE LA VARIABILIDAD GENETICA DE ESCALLONIA ALPINA Y

E. RUBRA (ESCALLONIACEAE)

Santiago Morello, Liliana M. Giussani & Silvana M. Sede

Instituto de Botanica Darwinion (ANCEFN-CONICET), Labardén 200, Casilla de Correo 22, B1642HYD San Isidro,

Buenos Aires, Argentina; santiagomorello@hotmail.com (autor corresponsal).

Abstract. Morello, S.; L. M. Giussani & S. M. Sede. 2013. Preliminary analysis of genetic variation of Escallonia

alpina and E. rubra (Escalloniaceae). Darwiniana, nueva serie 1(2): 227-236.

Escallonia alpina and E. rubra (Escalloniaceae) are distributed in the same geographical region in
the southern Andes; they are differentiated by few diagnostic morphological characters such as flower
arrangement, and type and presence of glands. A morphological gap between both species is absent in
some populations; in addition, intermediate forms have been recognized and described as hybrids. The
aim of this work is to examine the genetic variation in populations of Escallonia alpina and E. rubra, and
to analyze if there is a correspondence between genetic and morphological variability. We studied the
morphology of 39 individuals belonging to five populations, which were also used to perform an AFLP
analysis. We conducted ordination, clustering and Bayesian assignment analyses to investigate the re-
lationship among individuals, we calculated genetic diversity indices and performed a Mantel test. As a
result of the morphological analysis, two populations were assigned to each species, while the remaining
population could not be assigned unequivocally to any of the two species, as the individuals exhibited
an intermediate morphology. A strong correspondence between traditional morphological characters and
the AFLP pattern was observed. Our preliminary morphological and molecular evidence support Escal-
lonia alpina and E. rubra as two distinct species. The variability found in the intermediate population
might be the result of inter-specific hybridization or incomplete lineage sorting.

Keywords. AFLP; Escallonia; Patagonia; southern South America.

Resumen. Morello, S.; L. M. Giussani & S. M. Sede. 2013. Analisis preliminar de la variabilidad genética de Esca-

llonia alpina y E. rubra (Escalloniaceae). Darwiniana, nueva serie 1(2): 227-236.

Escallonia alpina y E. rubra (Escalloniaceae) comparten su area de distribucion en el sur de los
Andes y se diferencian por pocos caracteres morfologicos diagnosticos, tales como la disposicion de las
flores y la presencia y tipo de glandulas; sin embargo, en algunas poblaciones no es posible asignar los
individuos a una u otra especie. Ademas, se han reconocido y descrito como hibridos varias formas de
transicion entre ambas. El objetivo de este trabajo es examinar la variabilidad genética poblacional de
Escallonia alpina y E. rubra, y analizar si se corresponde con la variabilidad morfoldgica observada. Se
estudid la morfologia en 39 individuos de cinco poblaciones sobre los que también se realiz6 un analisis
de AFLP. Se investigé la relacion entre los individuos mediante analisis de ordenacion, agrupamiento y
de asignacion bayesiana. Ademas se calcularon indices de diversidad y se realiz6 una prueba de Man-
tel. A partir del analisis morfoldgico, se asignaron dos poblaciones a cada especie, mientras que una
poblacion con individuos con morfologia intermedia no se pudo asignar univocamente a ninguna de las
dos especies. Se observo una fuerte correspondencia entre las especies delimitadas mediante caracteres
morfoldgicos diagnosticos tradicionales y el patron de AFLP. La evidencia morfologica y molecular
preliminar nos permitié reconocer a Escallonia alpina y E. rubra como dos especies distintas, y a una
poblacion con caracteres morfoldgicos y genéticos intermedios que podrian ser el resultado de flujo
génico interespecifico o de una separacion incompleta de linajes.

Palabras clave. AFLP; Escallonia; Patagonia; Sudamérica austral.

Original recibido el 7 de abril de 2013, aceptado el 3 de julio de 2013
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INTRODUCCION

Escallonia Mutis ex L.f. es el género mas diver-
so de la familia Escalloniaceae, con aproximada-
mente 39 especies distribuidas en regiones monta-
fosas, humedas, desde Costa Rica hasta Tierra del
Fuego en Argentina y Chile; con una mayor con-
centracion de especies en las zonas andinas de la
Argentina, Chile y Pert. Las especies de Escallonia
son arboles pequeiios o arbustos, con hojas coria-
ceas, a menudo glanduloso-serradas, las flores son
pentameras y se presentan solitarias, en paniculas
o en racimos, el fruto es una capsula con nume-
rosas semillas pequeias. Escallonia alpina Poepp.
ex DC. y E. rubra (Ruiz & Pav.) Pers. comparten
el area de distribucion al sur de la Cordillera de los
Andes, en Chile y Argentina, desde los 30° a 53°
de latitud sur. Ambas especies se diferencian por
pocos caracteres morfologicos diagndsticos como
la disposicion de las flores y la presencia y tipo de
glandulas; sin embargo, en algunas poblaciones no
es posible asignar los individuos a una u otra es-
pecie. Sleumer (1968), describié colecciones con
caracteres morfologicos intermedios que identifico
como hibridos interespecificos, en particular para
las especies del sur de Sudamérica. Los datos cito-
logicos reportados (Zielinski, 1955; Sanders et al.,
1983) indican un nimero cromosoémico diploide 2n
= 24 y cariotipos uniformes con cromosomas muy
pequetios para Escallonia. Entre las pocas especies
analizadas, no se reporto la presencia de poliploi-
des.

En los analisis filogenéticos publicados de Es-
callonia, realizados a partir de secuencias de ADN
plastidial y nuclear, las topologias obtenidas evi-
denciaron una marcada estructura geografica, y
Escallonia alpina y E. rubra se agruparon junto al
resto de las especies del sur de los Andes (Sede et
al., 2013; Zapata, 2013).

En las ultimas décadas, los analisis poblaciona-
les, la combinacion de distintas técnicas de analisis
(morfométricas, moleculares, carioldgicas), el ana-
lisis de los patrones de distribucion y las caracte-
risticas ecoldgicas del ambiente han contribuido a
la delimitacion de especies cercanamente relacio-
nadas y a la comprension de su historia evolutiva
(Ruiz-Sanchez & Sosa, 2010; Slovak et al., 2012).
Ademas, la utilizacion de marcadores molecula-
res como los AFLP (“Amplified Fragment Leng-
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th Polymorphism”, Vos et al., 1995) ha permitido
examinar taxones con niveles bajos de divergencia
genética, identificar posibles hibridos y delimitar
especies cercanamente relacionadas (Martinez-Or-
tega et al., 2004; Whittall et al., 2004; McKinnon
et al., 2008).

Con el objetivo de examinar la diversidad mor-
fologica y genética del género Escallonia en la
Patagonia argentina, proponemos explorar la va-
riabilidad genética de dos especies que se distin-
guen por escasos caracteres morfoldgicos y que se
encuentran ampliamente distribuidas en el sur de
los Andes: Escallonia alpina y E. rubra. Con este
fin realizamos un muestreo preliminar a lo largo de
la distribucion geografica de ambas especies, que
permitira inferir el grado de variabilidad morfolo-
gica y su correspondencia con los patrones genéti-
cos encontrados con la técnica de AFLP.

MATERIALES Y METODOS

Analisis morfolégico

Se colecciono un total de 39 individuos de cin-
co poblaciones de Escallonia rubra 'y E. alpina en
Argentina. (Tabla 1; Figs. 1y 2). Los individuos se
recolectaron al azar. Por cada individuo recolecta-
do se conservo material herborizado para analizar
su morfologia, y laminas foliares en gel de silice

Fig. 1. Ubicacion de las poblaciones estudiadas de Esca-
llonia en la Patagonia argentina. Los nimeros correspon-
den a las poblaciones de la Tabla 1.
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Tabla 1. Ubicacion geografica y analisis de la diversidad de las cinco poblaciones de Escallonia estudiadas en Argen-
tina. Los niimeros de las poblaciones se corresponden con la Fig. 1. Abreviaturas: N, nimero de individuos estudiados
por poblacion; Alt, altitud en metros sobre el nivel del mar; S, latitud sur; O, longitud oeste; PLP, proporcion de loci
polimérficos expresado como porcentaje; DW, indice de rareza; Dnei, indice de diversidad de Nei.

Pobla- . - q
iy Especie N Provincia y localidad
cion
Santa Cruz. Parque Nacional
1 E. alpina 7  Los Glaciares, faldeo del Cerro
Polo, chorrillo del Salto.
. Chubut. Parque Nacional Los
2 E. alpina 8 Alerces, Cerro Dedal.
Chubut. Ruta provincial 17, de
3 E. rubra 8  Trevelin a Corcovado, 25 km
antes de Corcovado.
Chubut. Parque Nacional Lago
4 E rubra 8  Puelo, desembocadura del
arroyo Los Hitos.
Morfologia Santa Cruz. Parque Nacional
5 . g 8  Los Glaciares, Cerro de los
intermedia

Cristales.

para la posterior extraccion de ADN total. Los
ejemplares se depositaron en el Instituto de Bo-
tanica Darwinion (SI; Thiers, 2013) y se estudia-
ron mediante las técnicas tradicionales de analisis
morfolégico. Se observaron al menos 10 hojas y 5
flores por individuo y se utilizaron los caracteres
diagndsticos propuestos por Sleumer (1968) con el
fin de caracterizar a las poblaciones, a los indivi-
duos que las componen y asignarlos a las dos espe-
cies de Escallonia analizadas. Las poblaciones se
caracterizaron por la disposicion de las flores (soli-
tarias vs. inflorescencias), la presencia/ausencia de
tricomas glandulares estipitados (glandulas estipi-
tadas) en el caliz y los tallos, la presencia/ausencia
y densidad de tricomas glandulares multicelulares
sésiles (glandulas sésiles) en la cara adaxial de las
hojas, y la presencia/ausencia de pubescencia en la
cara abaxial de las hojas, los tallos, el raquis de la
inflorescencia y el caliz.

Extraccion de ADN y analisis de AFLP

La extraccion de ADN genomico total se realizd
a partir de 20 mg de hoja segun el protocolo de Do-
yle & Doyle (1987) con algunas modificaciones.

A Coordenadas b Dnei  Voucher
geograficas
49°17'57"S Sede &

700 60,8 3,76 0,2 Calcagno 248

72°54'11"0 a-g (SI)
42054'1"S Sede &

1126 61,4 422 0,19 Calcagno 266
71°38'19"0O a-h (SI)
44°50'20"S Sede &

688 63,6 3,84 0,21 Calcagno 263
71°38'54"0O a-h (SI)

42°6'19"S Sede &

201 59,7 3,33 0,18 Calcagno 274
71°43'23"0 a-h (SI)
50°32'32"S Sede &

396 68,8 4,07 0,24 Calcagno 229
72°47'55"0 a-h (ST)

La calidad del ADN se visualizo en un gel de aga-
rosa 1%, tefiido con Sybr Green (Invitrogen, Sao
Paulo, Brasil).

El protocolo de AFLP se realizo6 de acuerdo a
Vos et al. (1995) con las modificaciones propuestas
por Khan et al. (2000). Se realizé una doble diges-
tion del ADN total con las enzimas de restriccion
EcoRI y Msel y se ligaron los adaptadores a los si-
tios de corte de cada fragmento. Se realiz6 una pri-
mera amplificacion (PCR +1) utilizando “primers”
con un nucleétido selectivo adicional (EcoRI + A
/ Msel + C). A continuacion se llevd a cabo una
prueba de amplificacion preliminar con 6 combina-
ciones de “primers” con tres nucleotidos selectivos
adicionales (PCR +3) en 5 individuos de distintas
poblaciones. Se seleccion6 la combinacion de “pri-
mers” +3: EcoRI-ACT / Msel-CAC para realizar la
amplificacion selectiva, sobre la base de los poli-
morfismos y la reproducibilidad. Ademas se reali-
zaron réplicas de un 8% de las muestras con el fin
de identificar y excluir picos no reproducibles. El
extremo 5” del “primer” EcoRI-ACT se marco con
carboxifluoresceina (6-FAM).

Los productos de amplificacion se separaron en
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Fig. 2. Habitat y detalles de las flores de Escallonia. A, individuos de la poblaciéon 5 (morfologia intermedia) en su
habitat a orillas del Lago Argentino, provincia de Santa Cruz. B, inflorescencia de E. rubra (poblacion 4). C, flores y
frutos en formacion de un individuo de la poblacion 5 (morfologia intermedia). D, flores de E. alpina (poblacion 2).
Figura en color en la version online http://www.ojs.darwin.edu.ar/index.php/darwiniana/article/view/555/568.

un secuenciador automatico (Applied Biosystems
3730x1/ Genetic Analyzer) con un estandar interno
(GeneScan -500LIZ, PE Applied Biosystems), en
Macrogen Inc. (Seul, Corea del Sur). El perfil de
AFLP obtenido para cada muestra se visualizo con
el programa Peak Scanner (Applied Biosystems,
disponible en http://products.invitrogen.com/ivgn/
product/4381867) y se analizd con el programa
RawGeno v2.0-1 (Arrigo et al., 2009, disponible
en http://sourceforge.net/projects/rawgeno/), que
funciona sobre el entorno R (R Development Core
Team, 2012). Los caracteres se codificaron de ma-
nera semiautomatica, se seleccionaron los picos
con una intensidad de fluorescencia mayor a 120
RFU (unidades relativas de fluorescencia) y con
tamafios entre 70 y 500 pares de bases (pb), luego

230

se eliminaron los picos no reproducibles y se reali-
76 una ultima revision manual. Para cada individuo
se codificaron los datos de presencia y ausencia de
cada caracter y se construy6 una matriz binaria.

Analisis de datos

Para estudiar las relaciones genéticas entre los
individuos se realizaron analisis de ordenacion,
agrupamiento y asignacion bayesiana. A partir de
la matriz binaria se construy6 una matriz de dis-
tancia genética para todos los pares de individuos
con el indice de Jaccard (Sneath & Sokal, 1973),
que luego se utilizoé para realizar un Analisis de
Coordenadas Principales (PCoA) con el programa
FAMD v1.108 (Schliiter & Harris, 2006). Este ana-
lisis permite visualizar la similitud entre los indi-
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viduos en relacion a la variabilidad genética a lo
largo de los dos primeros ejes de coordenadas prin-
cipales. Mediante la construccion de una red con el
algoritmo Neighbor-Net (SplitsTree4 v4.12.8; Hu-
son & Bryant, 2006) se agruparon los individuos
de acuerdo a su menor distancia genética.

Para analizar la estructura genética de las pobla-
ciones se realizo un analisis de asignacion bayesia-
na con el programa STRUCTURE v2.2 (Pritchard
et al., 2000; Falush et al., 2003, 2007; Hubisz et al.,
2009), en donde se estimo la probabilidad posterior
de la asignacion del genoma de los individuos a
K grupos genéticos. Se realizaron en paralelo dos
simulaciones con distintos modelos de ancestra-
lidad: la primera con el modelo “ADMIXTURE”
(permite que mas de un grupo genético contribu-
ya al genoma de cada individuo) y la segunda con
el modelo “NO ADMIXTURE” (asume que cada
individuo proviene de un Unico grupo genético).
Se utilizé un rango de K = 1-5. Para los restan-
tes parametros se utilizaron las opciones que el
programa implementa por defecto. Por cada valor
de K se realizaron 5 simulaciones independientes
de 1.000.000 iteraciones, luego de un periodo de
“burn-in” de 50.000 iteraciones. La convergencia
de los parametros se analizo con el programa Tra-
cer v1.4 (Rambaut & Drummond, 2007). Los ana-
lisis de asignacion bayesiana se realizaron a través
del Bioportal de la Universidad de Oslo, Noruega,
disponible en (http://www.lifeportal.uio.no/).

Con el objeto de poner a aprueba una posible
asociacion entre la distancia genética entre las po-
blaciones (expresadas como Fst) y la distancia geo-
grafica entre las localidades, se realizé una prueba
de Mantel (Mantel, 1967) con 10.000 permutacio-
nes en el programa ARLEQUIN suite ver. 3.5 (Ex-
coffier & Lischer, 2010).

Para cada poblacion se analizé la diversidad
utilizando el indice de diversidad de Nei (Dnei)
(Nei, 1987) y la proporcion de loci polimoérficos
(PLP) y se estimo la divergencia entre las poblacio-
nes con el indice de rareza DW (Schonswetter &
Tribsch, 2005) implementado en el paquete AFL-
PDAT (Ehrich, 2006; disponible en http://www.
nhm.uio.no/english/research/ncb/aflpdat/).  Ade-
mas, se identificaron los fragmentos exclusivos de
cada especie, es decir, los fragmentos presentes en
una especie y ausentes en la otra, aunque no nece-
sariamente en todos los individuos.

RESULTADOS

Analisis morfolégico

Mediante la observacion de caracteres morfo-
logicos diagndsticos, se identificaron y caracteri-
zaron los individuos de las cinco poblaciones. Se
encontraron diferencias en la presencia de indu-
mento en tallos, hojas (cara adaxial) y raquis de la
inflorescencia y caliz, de glandulas estipitadas en
los tallos, de glandulas sésiles en la cara abaxial
de las hojas, en la presencia y tipo de glandulas en
el caliz (sésiles o estipitadas), en el color de la co-
rola y en la disposicion de las flores (Tabla 2). Las
poblaciones 1 y 2 se asignaron a Escallonia alpina
mientras que las poblaciones 3 y 4 se identificaron
como E. rubra; la poblacion 5 no se pudo asignar
univocamente a ninguna de las dos especies, ya
que present6 algunas caracteristicas morfologicas
intermedias entre ambas (Tabla 2).

Los individuos de E. rubra (poblaciones 3 y 4)
tienen tallos pubescentes con glandulas estipitadas
(excepto los individuos b, ¢ y e de la poblaciéon 3
que presentan tallos jovenes pubescentes sin glan-
dulas); las hojas con glandulas sésiles densamente
distribuidas en la cara abaxial y pelos en la cara
adaxial, junto al nervio medio; el raquis de la in-
florescencia y el caliz pubescentes, con numerosas
glandulas estipitadas (en algunas flores cubren por
completo la superficie del céliz), las flores dispues-
tas en paniculas laxas y la corola de color rojo (Ta-
bla 2).

Los individuos de E. alpina (poblaciones 1y 2)
presentan tallos, hojas, raquis de la inflorescencia
y caliz glabros, no se observaron glandulas estipi-
tadas en los tallos; en los individuos ¢, d y g de
la poblacion 1 y en los individuos ¢, e y h de la
poblacién 2 se observaron glandulas sésiles en los
margenes de los lobulos del caliz, las flores son
solitarias y la corola es de color blanco a rosado
(Tabla 2).

Los individuos de la poblacion 5 presentan al-
gunos caracteres similares a los de las poblaciones
asignadas a E. rubra, tallos pubescentes, hojas con
pocas glandulas sésiles (en menor cantidad que en
E. rubra) y presencia de glandulas estipitadas en
el caliz; mientras que otros caracteres se asemejan
a los encontrados en las poblaciones asignadas a
E. alpina: flores solitarias, hojas glabras, ausen-
cia de pelos en el caliz y en los tallos floriferos.
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Tabla 2. Caracteres morfologicos analizados en los individuos de las poblaciones asignadas a Escallonia rubra, Esca-
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llonia alpina y de la poblacion 5 de morfologia intermedia.

Caracteres

Pubescencia en tallos

Pubescencia en la cara
adaxial de las hojas

Pubescencia en el raquis
de la inflorescencia o tallos
floriferos y en el caliz

Glandulas estipitadas en
tallos

Glandulas sésiles en la cara
abaxial de las hojas

Glandulas en el caliz

Color de la corola

Disposicion de las flores

Poblaciones 1y 2 Poblaciones 3 y 4
E. alpina E. rubra
ausente presente
ausente presente
ausente presente
ausente presente
ausente presente, muy densas

ausente o presente,

. L. presente, estipitadas
marginales sésiles

blanco-rosado rojo

solitarias; en la porcion
terminal de los tallos

jovenes, dispuestas en

forma similar a racimos

paniculas laxas

Poblaciéon 5
ausente

ausente

ausente

presente

presente, poco densas

presente, estipitadas

blanco, rosado o rojo

solitarias; en la porcion
terminal de los tallos

jovenes, dispuestas en

forma similar a racimos

El color de la corola es variable entre los distintos
individuos de la poblacion 5: blanco, rosado o rojo
(Tabla 2).

Analisis de AFLP

A partir de la amplificacion selectiva se obtuvie-
ron 330 fragmentos, de los cuales se seleccionaron
176 para construir la matriz binaria. La regresion
entre el tamafo de los fragmentos y su frecuencia
resulté no significativa [R2 = -0,153 (p = 0,07)].

Del total de fragmentos amplificados, 26 son
exclusivos de E. alpina y 21 de E. rubra. En la po-
blacién 5 se hallaron 11 fragmentos exclusivos de
E. alpina y 11 de E. rubra.

En el analisis de Coordenadas Principales, los
individuos de las poblaciones 1 y 2 (E. alpina) y
los de las poblaciones 3 y 4 (E. rubra) se separaron
a lo largo del primer eje, mientras que los de la po-
blacion 5 se ubicaron en una posicion intermedia,
solapandose parcialmente con los grupos corres-
pondientes a las poblaciones de E. rubra 'y de E.
alpina (Fig. 3).
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En la red obtenida mediante el analisis con el al-
goritmo Neighbor-net, los individuos de las pobla-
ciones 1 a 4 se agruparon de acuerdo a la determi-
nacion especifica formando dos grupos, ubicados
a cada extremo de la red, mientras que los indi-
viduos de la poblacion 5 se ubicaron entre ambos
(Fig. 4).

En el analisis de asignacion bayesiana, se selec-
ciono un valor de K=2 con la mayor probabilidad
posterior y la menor desviacion estandar bajo am-
bos modelos de ancestralidad (Tabla 3); este valor
permite ademas comparar la asignacion previa de
los individuos a dos especies distintas. Los resulta-
dos de la asignacion a dos grupos genéticos (K=2)
bajo el modelo de “ADMIXTURE” se muestran en
la Fig. 5. El genoma de los individuos de las pobla-
ciones 1y 2 (E. alpina) se asignd principalmente a
un grupo genético mientras que el de los individuos
de las poblaciones 3 y 4 (E. rubra), se asign6 a otro
diferente (Fig. 5). Los individuos de la poblacion 5
mostraron una contribuciéon mixta de ambos gru-
pos genéticos. En algunos individuos de E. rubra
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Fig. 3. Analisis de Coordenadas Principales. Los prime-
ros dos ejes representan el 28% de la variacion observa-
da. Triangulo: poblaciones 1 y 2 de Escallonia alpina.
Rombo: poblaciones 3 y 4 de E. rubra. Cuadrado: pobla-
cion 5 de morfologia intermedia.

también se observo una pequefia proporcion del
genoma asignado a E. alpina (Fig. 5). En la asig-
nacion a dos grupos genéticos bajo el modelo de
“NO ADMIXTURE” se observé el mismo patron
(datos no mostrados) para las poblaciones de E. al-
pinay E. rubra, mientras que en la poblacion 5 los
individuos ay ¢ se asignaron al grupo genético de
E. rubra y los restantes se asignaron al grupo de
E. alpina

La prueba de Mantel no detectd correlacion en-
tre la distancia genética y la distancia geografica
(r=-0,15; p=0,57), es decir que no se observo un
patron de aislamiento por distancia. Los valores de

los distintos indices de diversidad calculados para
cada poblacion no se alejaron de manera significa-
tiva de los esperados para una distribucion al azar
de las frecuencias alélicas. En la poblacion 5, se
observo el valor mas alto de Dnei y la mayor pro-
porcion de loci polimorficos (PLP), mientras que la
poblacion 2, asignada a E. alpina, presento el valor
mas alto del indice de divergencia DW (Tabla 1).

DISCUSION Y CONCLUSIONES

La técnica de AFLP permiti6 detectar la variabi-
lidad genética de las distintas poblaciones e indivi-
duos de Escallonia alpina y E. rubra. En este es-
tudio se corroboré que la variabilidad morfologica
es congruente con la variabilidad genética: existe
una fuerte correspondencia entre los marcadores
AFLPy las especies delimitadas mediante caracte-
res morfologicos diagnosticos tradicionales (Sleu-
mer, 1968).

Los analisis de ordenacion, de agrupamiento y
de asignacion bayesiana permitieron delimitar las
especies; en todos los casos se encontraron dos
grupos genéticos o linajes que se correspondieron
con las especies delimitadas mediante caracteres
morfolégicos. En el Analisis de Coordenadas Prin-
cipales los individuos asignados a E. rubra 'y a E.
alpina se separaron claramente, mientras que los
individuos de la poblacion 5 se ubicaron en una
posicion intermedia. En el analisis de agrupamien-
to basado en el algoritmo de Neighbor-net los in-
dividuos también se agruparon por especie. En el
analisis de asignacion bayesiana, bajo los dos mo-

Tabla 3. Resultados de las simulaciones de asignacion bayesiana utilizando los modelos de “ADMIXTURE” y “NO
ADMIXTURE”. Se muestra el promedio de la probabilidad posterior obtenida [LnP(K)] con cinco repeticiones para

cada valor de K y su desviacion estandar.

Modelo "ADMIXTURE"

Modelo "NO ADMIXTURE"

K LnP(K) promedio Desviacion estandar LnP(K) promedio Desviacion estandar
1 -3679,56 9,44 -3679,14 7,53
2 -3304,50 0,31 -3379,90 1,78
3 -3345,88 12,40 -3380,48 9,37
4 -3514,82 24,95 -3550,96 31,19
5 -3621,94 148,20 -3657,13 31,32
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Escallonia rubra

Escallonia alpina

Fig. 4. Red de Neighbor-net construida a partir de la matriz de distancias de Jaccard. Los numeros corresponden a

las poblaciones de la Tabla 1 y las letras designan a cada individuo. La estrella sefiala un individuo que se aleja de su
poblacion.

Poblacion 1 Poblacién 2 Poblacién 3

Poblacién 4 Poblacién 5

Fig. 5. Asignacion bayesiana a dos grupos genéticos (K=2) bajo el modelo “ADMIXTURE”. Cada columna representa
el genoma de un individuo y la proporcion que es asignada a cada uno de los grupos genéticos representados por dos
colores. Figura en color en la version online http://www.ojs.darwin.edu.ar/index.php/darwiniana/article/view/555/568.

234



S. MORELLO ET AL. Variabilidad genética de Escallonia alpinay E. rubra

delos de ancestralidad utilizados, el genoma de los
individuos fue asignado de manera homogénea de
acuerdo a su especie, y se evidencio una contribu-
cion mixta en la poblacion 5.

Las caracteristicas morfologicas y genéticas de
la poblacién 5 indicarian la ocurrencia de flujo gé-
nico entre E. rubra y E. alpina. Estos individuos
podrian representar hibridos interespecificos, ya
que se observaron caracteres morfologicos y gené-
ticos intermedios entre ambas especies. Ademas,
dado que no se observo exclusividad especifica en
las hipotesis filogenéticas del género (los indivi-
duos de la misma especie no se ubicaron juntos en
el arbol) (Zapata 2013, Sede et al. 2013), es posi-
ble que exista flujo génico interespecifico, el que
estaria favorecido también por los visitantes flo-
rales o potenciales polinizadores que son genera-
listas (Anderson et al., 2001; Valdivia & Niemeyer,
2000).

Sin embargo, dado que en la poblacién 5 no
se reconocieron individuos parentales con carac-
teristicas morfologicas y genéticas asignables de
manera univoca a una u otra especie, existe la
posibilidad de que la presencia de individuos con
morfologia intermedia se deba a una separacion
incompleta de linajes (Tajima, 1983; Hudson,
1992). De acuerdo con esta hipotesis, durante el
proceso de separacion de linajes y divergencia
(especiacion), las propiedades relativas a cada li-
naje no se adquieren al mismo tiempo, y por lo
tanto durante esta etapa del proceso se encuentran
diferencias poco marcadas entre ambos (de Quei-
roz, 2007).

La poblacion 5 presento alelos exclusivos de
ambas especies y se encontraron valores altos del
indice de diversidad (Dnei) y una alta proporcion
de loci polimorficos. Esta poblacion se encuentra
en el extremo austral de la distribucion de las es-
pecies estudiadas, que de acuerdo a Sérsic et al.
(2011), se corresponde con una zona de alta diver-
sidad biologica. La ausencia de correlacion entre la
distancia geografica y la distancia genética permite
descartar, aunque en forma preliminar, la posibi-
lidad de que los resultados observados en la po-
blacion 5 se deban a un patron de aislamiento por
distancia.

En este trabajo se aporta nueva evidencia que,
de manera preliminar, apoya la hipdtesis de que E.
rubra y E. alpina son dos especies distintas. Sin

embargo, seria necesario ampliar el muestreo po-
blacional para conocer el patron geografico de la
variabilidad genética y examinar la importancia de
los procesos historicos en la configuracion de esa
variabilidad.
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