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Chilena de Evolución CONFERENCIAS C.1. CHARTING THE GENOTYPE-PHENOTYPE MAP: LESSONS FROM DROSOPHILA

A major challenge of modern biology is to understand the genetic and environmental factors causing variation in quantitative traits, such as susceptibility to common diseases, height and blood pressure in humans. This is required for predicting phenotypes from genetic and genomic data, the goal of precision medicine. Although intense efforts have been devoted to genome wide association studies for many diseases and quantitative traits in humans in the past decade, relatively few causal genes have been identified, in part due to extensive local linkage disequilibrium in human populations. The Drosophila melanogaster Genetic Reference Panel (DGRP) consists of 205 sequenced inbred strains derived from the Raleigh, NC population. The DGRP is a community resource for genome wide association (GWA) analyses for genetically complex traits, in a scenario where all molecular variants are known. The large amount of quantitative genetic variation, lack of population structure and rapid local decay of linkage disequilibrium in the DGRP present a favourable scenario for identifying candidate causal genes and even polymorphisms affecting complex traits. I will present the lessors we have learning about the genetic architecture of quantitative traits from studies on the DGRP and outbred populations derived from it, and the implications of the Drosophila data for genotype-phenotype mapping for complex traits in other species, including humans.

show that a cell-type and stage-specific switch in PAS usage generates a switch in proteins expression as precursor cells switch from proliferation to onset of spermatocyte differentiation in the male germline stem cell lineage. We identified changes in 3'UTR processing during differentiation in the Drosophila male germline by 3'RNA-seq from populations enriched in progenitors versus differentiating cells. Strikingly, 628 of the 676 differentially processed transcripts were expressed with long 3'UTRs in samples enriched for proliferating spermatogonia but short 3'UTRs in differentiating spermatocytes. In some cases, the alternative 3'end shortening correlated with switches in expression state of encoded proteins important for proper differentiation of male germ cells. Analysis of cis-regulatory elements present in the 3'UTRs revealed a common pattern of canonical PAS use at the distal cut site but non-canonical variant use at the proximal cut site that was present in spermatogonia and suggest that there are key factors that regulate the choice of 3' cleavage site. These results suggest that alternative mRNA processing of 3'UTRs is a regulatory strategy to create changes in protein expression during adult stem cells differentiation.

Acknowledgements: This work was supported by NIH -R21 (HD079970), AHA (12POST11840035), Pew Latin-American Fellowship (1) Centro de Biotecnología Vegetal, Universidad Andrés Bello * Correspondencia a: pgossa@bio.puc.cl Cistanthe longiscapa es una planta efímera del Desierto de Atacama (DA), que se caracteriza por tener una floración extendida y abundante durante el fenómeno del desierto florido. Una de las maneras que tienen las plantas para enfrentar y resistir la aridez es poseer mecanismos que mejoren su Eficiencia en el Uso del Agua (EUA). El metabolismo CAM es una estrategia fotosintética que favorece la EUA, ya que restringe la apertura de estomas a la noche, sin embargo, no es la estrategia mas usada por las plantas en el DA, que suelen ser C3, menos eficiente. Para el caso de C. longiscapa, se ha visto que ésta podría comportarse como CAM en algunas localidades o como C3 en otras. Los objetivos de este trabajo fueron: 1. estudiar la variación en la estrategia fotosintética en C. longiscapa en parte de su rango geográfico. 2. explorar, utilizando RNAseq, la expresión diferencial de genes entre el amanecer y anochecer en hojas de plantas que presentaban evidencias fisiológicas de predominio de fotosíntesis C3 o CAM. Podemos concluir que C. longiscapa presenta un metabolismo que oscila entre C3 y CAM, el cual respondería a las condiciones micro-climáticas del ambiente. En plantas donde predomina CAM, se expresan diferencialmente genes que controlan la

I.2. ENTENDIENDO LAS BASES GENÉTICAS DE

I.4. IMPLICACIONES FILOGENÉTICAS Y EVOLUTIVAS DEL SENO FRONTAL EN LOS HOMINOIDEOS DEL MIOCENO DE ESPAÑA

Miriam Pérez de los Ríos (1)* (1) Departamento de Antropología, Universidad de Chile * Correspondencia a: miriam.perez@uchile.cl La gran diversificación de los Hominoideos en Europa durante el Mioceno, principalemnte de la tribu Dryopithecini, ha supuesto un reto en la identificación taxonómica del registro, la interpretación de las relaciones filogenéticas, y la evaluación del origen de este grupo de Primates. La aplicación de nuevas tecnologías en los restos fósiles hallados en los últimos años, ha permitido evaluar nuevos caracteres filogenéticos que han demostrado ser relevantes para responder dichas preguntas, como la presencia o ausencia de los senos paranasales. Estas pneumatizaciones craneales han demostrado poseer señal filogenética, pero también cierta variabilidad debido a su condición funcional y de adaptación climática. El seno frontal, ubicado bajo la glabela y los arcos supraciliares, está presente en los grandes simios africanos y en la mayoría de las poblaciones humanas actuales-exceptuando reducidas poblaciones árticas, australianas y sudanesas. En el caso de los orangutanes y los hilobátidos -grandes y pequeños simios asiáticos -, esta cavidad está ausente. En el caso de los Hominoideos del Mioceno de España, hay una gran variabilidad en este aspecto, estando presente en el género Anoiapithecus, pero ausente en Pierolapithecus. En Dryopithecus no es evaluable por la falta de registro. Según las interpretaciones filogenéticas, esto implicaría que Anoiapithecus mostraría una condición más primitiva, relacionada con los grandes simios africanos -ancestros evolutivos de los dryopithecinos -. Sin embargo, Pierolapithecus podría ser un pongino basal o, debido a la condición funcional y de adaptabilidad de esta cavidad, podría ausentarse debido a una adaptación evolutiva a los cambios climáticos que sufrió Europa durante el Mioceno.

SIMPOSIOS SIMPOSIO 1. AVANCES EN DISECCIÓN GENÉTICA DE CARACTERES COMPLEJOS THE SYSTEMS GENETICS APPROACH FOR DISSECTING QUANTITATIVE TRAITS IN HUMANS

Pamela A. López (1), Henri Weidmann; Tanja Zeller (2), Maxime Rotival (3), Philipp S. Wild (4),5, Thomas Münzel (4), Karl J. Lackner (6), Ewa Ninio (7), David-Alexandre Trégouët (7), François Cambien (7), Stefan Blankenberg (2), Laurence Tiret (7) and Ricardo A. Verdugo (1)* We have adopted a Systems Genetics approach to identify gene networks responsible for mediating the effects from smoking on atherosclerosis and used the network topology to propose novel hypotheses of causality that can be experimentally tested. We previously reported a gene co-expression network where the shortest paths connecting smoking with increased number of atherosclerotic plaques in 936 Germans depended 50º Reunión Anual de la Sociedad de Genética de Chile. XI Reunión Anual de la Sociedad Chilena de Evolución on the over-expression of the GAS6 and ZIP8 genes. GAS6 has been associated to platelet activation and stabilization of atherosclerotic plaques but never to smoking effects. ZIP8 can transport Zinc or Cd into the cell, which is a mayor toxic component of cigarette smoke. We tested the expression of these genes in primary cell cultures after exposure to Cd in two types of macrophages, M1 and M2, which are pro and anti inflammatory, respectively. We showed that Cd produces a decrease of expression in ZIP8, opposed to what we saw in the observational study. This could indicate an acute compensatory response of the cell to decrease in intake of Cd, not seen in a chronic response. In addition, Cd increased the expression of GAS6 in M1 cells only, but only if the expression of ZIP8 was first decreased by siRNA. By contrast, Cd changed the expression of 4,472 genes in M2 and produced no transcriptomic changes in M1. Thus, we confirmed the effects if a risk factor and an interaction between GAS6 and ZIP8 in network affected by smoking. The effects of Cd are dependent on the proinflammatory state of macrophages. Agradecimientos a: FMER A3 01GS0833 and BMBF 01KU0908A, Germany; Agence Nationale de la Recherche, ANR 09 GENO 106 01, France; FONDECYT de Inicio 11121666, CONICYT, Chile; Proyectos de intercambio CONICYT/ECOS-Francia (C13S01); ecas Pasantías Programa MECESUP 1304, Chile; Programa de becas Pasantías doctorales -Embajada de Francia. (2) School of Agricultural and Veterinarian Sciences, São Paulo State University (Unesp), Jaboticabal, Via de Acesso Prof. Paulo Donato Castellane, 14884-900, Jaboticabal, Brazil.

GENÓMICA COMPARATIVA DE

(3) Aquainnovo, Cardonal S/N, Puerto Montt, Chile. * Correspondencia a: jmayanez@uchile.cl Piscirickettsia salmonis es un agente patógeno que causa la enfermedad llamada septicemia rickettsial salmónida (SRS), la cual genera considerables pérdidas económicas en la acuicultura del salmón. La bacteria afecta al salmón coho (Oncorhynchus kisutch), salmón del Atlántico (Salmo salar) y trucha arcoiris (Onchorhyncus mykiss) en varios países, incluidos Noruega, Canadá, Escocia, Irlanda y Chile. En este estudio, utilizamos una aproximación bayesiana para realizar estudios de asociación genómica (GWAS) para investigar la arquitectura genética de la resistencia contra P. salmonis en salmón coho, trucha arco iris y salmón del Atlántico mediante el uso de paneles densos de SNP. Los peces fueron desafiados independientemente con P. salmonis. La resistencia se definió como el número de días hasta la muerte (DD) y como supervivencia binaria (BS; 1 para la muerte y 0 para la supervivencia). Un total de 828 salmón coho, 2.130 trucha arcoiris y 2.601 salmón del Atlántico se genotiparon utilizando bibliotecas ddRAD, 57K SNP Affymetrix® Axiom® y 50K Affymetrix® SNP chips, respectivamente. Los GWAS se realizaron utilizando el enfoque de Bayes C por medio del algoritmo de muestreo de Gibbs implementado en el software GS3. Para el salmón coho y la trucha arco iris, ambos rasgos presentaron evidencia de control oligogénico para el rasgo, con pocos loci de efecto moderado y un mayor número de loci de efecto pequeño, mientras que en el salmón del Atlántico ambos rasgos mostraron evidencia de control poligénico. Las diferencias en la distribución de los efectos de la resistencia de P. salmonis entre las tres especies de salmónidos pueden deberse a diferentes factores genéticos y mecanismos implicados en la variación del rasgo entre las especies. Desde la perspectiva práctica, la arquitectura genética diferencial de la resistencia de P. salmonis puede tener un impacto en las diferencias en la precisión de la predicción genómica de este rasgo en el salmón coho, la trucha arco iris y el salmón del Atlántico. Se han encontrado genes candidatos, involucrados en la respuesta inmune y el metabolismo del hierro, los cuales están relacionados físicamente con las regiones genómicas asociadas y pueden jugar un papel importante en la respuesta inmune diferencial contra este patógeno en los salmónidos. Alcohol abuse and alcoholism incur a heavy socioeconomic cost in many countries. However, people vary in their susceptibility to the inebriating effects of alcohol. Alcohol sensitivity is a quantitative trait determined by the cumulative effects of multiple segregating genes and their interactions with the environment. Disentangling genetic and environmental factors that predispose to the deleterious effects of excessive alcohol consumption is challenging in human populations, because of uncontrolled heterogeneity in genetic background, developmental history, social environment, difficulty in accurately quantifying alcohol-related phenotypes, and confounding neuropsychiatric disorders. Drosophila melanogaster provides a powerful genetic model for studies on alcohol sensitivity, because large numbers of genetically identical individuals can be grown rapidly under controlled environmental conditions and sensitivity to alcohol can be quantified precisely by measuring alcohol-induced knock-down time. We have taken advantage of natural variation among wildderived inbred lines of the Drosophila melanogaster Genetic Reference Panel to identify allelic variants associated with variation in alcohol sensitivity. We constructed genetic networks associated with ethanol consumption, sensitivity to acute ethanol exposure, and development of tolerance, and identified allelic variants in candidate genes with human orthologs. The genetic architecture that underlies variation in voluntary ethanol consumption is distinct from that which 50º Reunión Anual de la Sociedad de Genética de Chile. XI Reunión Anual de la Sociedad Chilena de Evolución determines variation in alcohol sensitivity, illustrating the notion that different alcohol-related phenotypes have distinct genetic underpinnings. Many genes that harbor allelic variants associated with variation in alcohol sensitivity are evolutionarily conserved and function in early development of the nervous system. Furthermore, RNA-seq analyses revealed coordinated altered transcript abundances of a large group of highly conserved small nucleolar RNAs (snoRNAs) in females reared on ethanol-supplemented medium. The majority were Box H/ACA type snoRNAs associated with pseudouridylation of rRNA; their altered regulation may contribute to the widespread organismal effects of alcohol through modification of mRNA translation efficiency and may provide insights in the molecular mechanisms that result in fetal alcohol spectrum disorder. Las interacciones planta-animal tienen un papel importante en la evolución fenotípica, promoviendo caracteres morfológicos que maximicen el producto de la interacción. Es así que la selección mediada por frugívoros juega un papel central en la evolución de los rasgos asociados con la dispersión de semillas, proceso clave para el reclutamiento de las plantas. Sin embargo, la modificación antrópica de los hábitats naturales puede modificar el escenario ecoevolutivo en que estas interacciones se desarrollan. Usamos como modelo de estudio un sistema mutualista compuesto por un muérdago hemiparásito (Tristerix corymbosus) y su único dispersor legítimo en los bosques templados australes (el marsupial arbóreo Dromiciops gliroides), para entender el efecto del reemplazo de la vegetación nativa por una plantación exótica de Eucalyptus globulus en las fuerzas selectivas actuando sobre los rasgos del fruto. Dado que el dosel de la plantación es más abierto que el del bosque nativo, la radiación solar que llega al sotobosque es mayor. Esta mayor exposición a la luz solar lleva a que los frutos maduros de T. corymbosus sean más grandes que los del bosque nativo. El tamaño del fruto covaría positivamente con el tamaño de la semilla (semillas más grandes en frutos más grandes) y negativamente con el contenido de azúcar (mayor volumen de dilución). Esta covariación ambiental produce fuerzas selectivas contrapuestas, ya que semillas de mayor tamaño germinan más y tienen un efecto positive sobre el fitness, mientras que un menor contenido de azúcar reduce las tasas de remoción, con un efecto negativo sobre el fitness. Agradecimientos a: Proyectos FONDECYT 11160152 y 1150112.

SELECCIÓN NATURAL EN UN INSECTO FITÓFAGO SUBSOCIAL EN DOS PLANTAS HOSPEDERAS

Daniel Torrico-Bazoberry (1,2)*, Carlos F. Pinto (1,2), Luis Flores-Prado (3), Francisco E. Fontúrbel (4), Hermann M. Niemeyer (1) (1) Departamento de Ecología, Universidad de Chile, (2) Laboratorio de Ecología Química, Universidad Mayor de San Simón, (3) Instituto de Entomología, Universidad Metropolitana de Ciencias de la Educación, (4) Instituto de Biología, Pontificia Universidad Católica de Valparaíso. * Correspondencia a: torricobazoberry@gmail.com El pronoto es la estructura más distintiva y representativa de los membrácidos (Hemiptera: Membracidae). Aunque se han propuesto diversas funciones para esta estructura, su rol en la adecuación biológica no ha sido formalmente evaluado. Dada la gran inversión maternal exhibida por el membrácido subsocial Alchisme grossa, el pronoto ha sido sugerido como un escudo para la protección de la progenie. Realizamos análisis de gradientes de selección en hembras de A. grossa para evaluar cómo la selección natural opera sobre dos rasgos asociados con esta estructura considerando tres aproximaciones de adecuación biológica: (1) el número de huevos, (2) la proporción entre el número de ninfas de primer estadio y el número de huevos (supervivencia temprana), y (3) el número de ninfas de tercer estadio (supervivencia tardía). Dado que A. grossa se alimenta, oviposita y se aparea en dos plantas hospederas alternativas (Brugmansia suaveolens y Solanum ursinum, ambas Solanáceas), también comparamos los gradientes de selección entre ambas especies de hospedero. En ambos hospederos encontramos selección direccional positiva actuando sobre la longitud del pronoto considerando el número de huevos y la supervivencia tardía como respuesta, y, selección direccional positiva sobre la distancia entre los cuernos suprahumerales considerando la supervivencia temprana como respuesta. Estos resultados resaltan la importancia del pronoto en la adecuación biológica de las hembras y sugiere que el cuidado maternal parece tener mayor importancia en la manera en que opera la selección natural que la planta hospedera donde ocurre la oviposición. (1) Laboratorio de Ecologia Sensorial Interacción Planta-Insecto, Instituto de Entomología. Facultad de Ciencias, Universidad Metropolitana de Ciencias de la Educación. * Correspondencia a: cristian.villagra@umce.cl Most organisms are capable of influencing its environment. These modifications may contribute in species' niche construction and, if repeated over multiple generations, may become part of its ecological inheritance. Presently, these influences have been considered among the causes of evolutionary change. Gall-Inducing arthropods are among the most specialized herbivorous animals. Gall or cecidium correspond to abnormal growth of plant tissue that provides protection and nourishment to its inducer. Among arthropods these can be found in insects and mites. These rely on intricate host manipulation mechanisms involving changes in plant physiology and metabolism with novel growth over undifferentiated tissue hosting the gall makers, often with the participation of symbiotic microorganisms. Moreover, induced structures not only may house the galler but also provide shelter and food to a wide variety of life forms (from microorganisms to vertebrates) highlighting the value of cecidogenic arthropods as ecosystem engineers. Here, I review gall-inducing mechanisms so far known in insects and discuss on the different ecological inheritance sources: physiological, chemoecological and microbiological, among others, underneath this association. Based on current evidences I support the view of cecidogenesis as a niche construction process and discuss on its evolutionary and ecological relevance.

¿ES EL ABEJORRO EUROPEO BOMBUS TERRESTRIS UNA AMENAZA PARA LA EVOLUCIÓN DEL FENOTIPO FLORAL MEDIADO POR PICAFLORES? Carlos E. Valdivia (1)*

(1) Laboratorio de Vida Silvestre, Departamento de Ciencias Biológicas y Biodiversidad, Universidad de Los Lagos, Osorno, Chile. * Correspondencia a: carlos.valdivia@ulagos.cl Las plantas polinizadas por colibríes experimentan selección positiva para las flores más largas cuando esta característica covaría positivamente con la cantidad o calidad del néctar. Sin embargo, también pueden experimentar selección negativa por ladrones de néctar. En los bosques templados de Sudamérica, el arbusto Fuchsia magellanica es polinizado por el colibrí Sephanoides sephaniodes, y robado, en algunas poblaciones, por el abejorro exótico Bombus terrestris. En plantas de 24 poblaciones, en las regiones de Los Ríos y Los Lagos, evalué los efectos del robo de néctar, su covariación con rasgos florales (longitud del nectario, pétalos, estambres y estilo) y variaciones interpoblacionales, sobre: i) cantidad de néctar, ii) tipo y tasa de forrajeo (polinización o robo) por los visitantes de flores, y iii) la producción de semillas y la selección fenotípica sobre rasgos florales. El robo de néctar redujo la cantidad de néctar, que no covarió con otros rasgos florales. Esta reducción modificó el comportamiento de forrajeo de los visitantes florales. Junto con un aumento en el robo de néctar primario, S. sephaniodes redujo la tasa de visitas polinizadoras, mientras que B. terrestris aumentó las visitas de robo. Sin embargo, estos cambios no resultaron en disminuciones de la producción de semillas o cambios en la selección fenotípica sobre rasgos florales. Esto sugiere que, pese a sus efectos generalizados sobre el comportamiento de los polinizadores, B. terrestris no amenaza la persistencia de las poblaciones vegetales ni la trayectoria evolutiva del fenotipo floral. Esto podría estar sucediendo con otras especies polinizadas con colibríes. 

HISTORIA EVOLUTIVA DE LA EXPRESIÓN Y FUNCIÓN DE SHH EN LOS APÉNDICES José Luis Gómez-Skármeta

Centro Andaluz de Biología del Desarrollo, Universidad Pablo de Olavide, España * Correspondencia a: jlgomska@upo.es A pesar de su importancia desde el punto de vista evolutivo, del desarrollo y funcional, el origen de los apéndices pareados de vertebrados sigue siendo un misterio. Las ideas clásicas se centran en tres hipótesis: que las aletas apareadas se relacionan con los arcos branquiales, que derivan de un pliegue lateral, o que las aletas medias evolucionaron primero y las aletas pareadas surgieron por co-opción de antiguos módulos genéticos presentes en las aletas dorsales. Combinando ensayos transgénicos en pez cebra y ratón, estudios del paisaje epigenético de Shh en diferentes animales y ensayos de CRISPR/Cas9 en peces, aquí demostramos no solo la historia evolutiva de un elemento cis-regulador esencial para la función de Shh en apéndices, sino también su función ancestral que nos revela el origen evolutivo de nuestras extremidades.

LA MODIFICACIÓN DE TRNAS COMO MODULADORES DE LA EXPRESIÓN GÉNICA DURANTE EL CRECIMENTO Y LA DIFERENCIACIÓN CELULAR

Alvaro Glavic Maurer Centro de Regulación del Genoma, Departamento de Biología, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile * Correspondencia a: alglavic@uchile.cl El proceso de traducción permite transformar la información contenida en la secuencia nucleotídica de regiones codificantes de los RNA mensajeros en secuencias de aminoácidos identificables en las proteínas. Este proceso depende de manera muy importante de los RNA de transferencia o tRNAs. La interacción de los codones presentes en los mRNAs y los anticodones presentes en los tRNAs sustentan el proceso de traducción y aseguran la fidelidad de decodificación. Utilizando las herramientas genético-molecular de Drosophila hemos identificado como cambios en los niveles de una modificación La mayoría de los artrópodos genera sus segmentos corporales agregándolos de forma periódica, a medida que el embrión crece, desde una región ubicada en la zona posterior llamada la zona de adición de segmentos. Este modo de segmentación secuencial es posible encontrarlo también en vertebrados y anélidos, de manera que cada super-filo animal estaría representado, i.e. Ecdysozoa, Deuterostomia y Lophotrochozoa, respectivamente. En el último tiempo se han encontrado importantes similitudes en los mecanismos moleculares involucrados en la elongación axial (crecimiento en el eje antero-posterior) y el proceso de segmentación de vertebrados y artrópodos, que en ambos casos depende de la expresión oscilatoria de genes en donde la periodicidad temporal de un reloj es traducida en patrones espaciales repetitivos. Esto último ha sido considerado por algunos como prueba para sugerir que este reloj de segmentación habría estado presente en el ancestro común de artrópodos y vertebrados. Sin embargo, aún no se conocen en detalle los componentes regulatorios ni los procesos celulares involucrados. Nuestro laboratorio está interesado en comprender las bases moleculares que subyacen el establecimiento de un patrón segmentado repetitivo (a través del reloj de segmentación) y el proceso de elongación axial (coordinación entre la proliferación celular y movimientos de extensión convergente), los cuales ocurren de forma simultánea durante el desarrollo de artrópodos y vertebrados. Estas preguntas son abordadas utilizando técnicas de cultivo de embrión entero y manipulación farmacológica que son analizadas mediante hibridación in situ, marcadores celulares y time-lapses en líneas transgénicas del escarabajo rojo de la harina, Tribolium castaneum. (2) GENOMED Lab, Programa de Genética Humana, ICBM, Departamento de Oncología Básico-Clínica, Facultad de Medicina, Universidad de Chile, Chile. * Correspondencia a: patricioolguin@med.uchile.cl Los comportamientos complejos de los animales median las respuestas adaptativas al ambiente, resultando claves para la supervivencia y el éxito reproductivo de los individuos. Así es fundamental comprender las bases genéticas que regulan su variación y cómo el ambiente las modifica. Uno de los factores ambientales que afectan los comportamientos complejos es la nutrición durante el período de desarrollo del sistema nervioso. A través de estudios en Drosophila melanogaster mostramos que la interacción genético-nutricional durante el desarrollo contribuye a la variación de la morfología del cerebro y de comportamientos complejos de los adultos tales como el sueño y la actividad motora. Interesantemente, variaciones en la morfología de estructuras específicas del cerebro se correlacionan con variaciones en comportamientos particulares. A través de estudios de asociación a lo largo del genoma (GWA) para el sueño y geotaxis negativa identificamos grupos de genes que están involucrados en el control de la morfogénesis y funcionamiento del sistema nervioso adulto que mediarían la interacción genético-nutricional. Estos hallazgos apoyan fuertemente la hipótesis de que la interacción genéticonutricional durante el desarrollo de D. melanogaster contribuye a la variación del comportamiento a través de cambios en la morfogénesis de estructuras integrativas del cerebro tales como los cuerpos fungiformes y en la regulación de genes que controlan el funcionamiento del cerebro adulto. The yeast Saccharomyces cerevisiae plays an important role in food and beverage fermentations. The availability of large genomic datasets during the past decade has provided new insights into the genetic and phenotypic diversity, population structure and evolutionary history of these yeasts.

In order to know how environmental constraints imposed by anthropogenic niches have shaped S. cerevisiae genomes and phenotypes, we sequenced the genome of 82 S. cerevisiae strains from wine, flor, rum, dairy products, bakeries and oak trees. Genomic comparison with the reference strain S288C, have shown the presence of additional genetic elements acquired by introgression or by horizontal transfer (HGT), which are population-specific for some them.

Linking the presence of some of these regions to various phenotypic traits enabled us elucidate the genetic basis of several niche-specific population traits, e.g. in wine and cheese strains. A striking example is the role of oligopeptide transporters encoded by FOT genes, which are carried on a large genomic island recently acquired by wine yeasts from Torulaspora microellipsoides. They confer a strong competitive advantage during grape must fermentation1,2 and thus play a key role in the adaptation of wine yeasts to the nitrogen-limited wine fermentation environment. A second example comes from the population of cheese S. cerevisiae isolates in which the replacement of genes of the GAL locus by their orthologues from an unknown species close to S. eubayanus, improves growth speed in a media containing a mix of the glucose and galactose such as fermented milk products. These data supports the vision of customized yeast genomes associated to specific ecological niches and highlight the key role of HGT in the adaptation of fungal species to their environments.

Agradecimientos a: This study was supported by grants GIS IBiSA-AO 2010-2011, France; AIP Bioresources from the National Institute for Agricultural Research, France GENOMIC DIVERSITY OF A GROUP OF S. CEREVISIAE X S. KUDRIAVZEVII HYBRIDS FROM WINE FERMENTATION Amandine Deroite (1,2)*, Jean-Luc Legras (2), Anne Ortiz-Julien (1), Sylvie Dequin (2) (1) Lallemand SAS, 31700 Blagnac, France, (2) Sciences Pour l'oenologie (SPO), INRA, SupAgro, Université de Montpellier, 34060 Montpellier, France *Correspondencia a: deroitea@supagro.inra.fr Industrial yeast starter Eg8 isolated forty years ago in France and described as a S. cerevisiae X S. kudriavzevii hybrid in 2012 is known for its cryotolerance and strong ability to liberate high amounts of grape varietal thiols. However, several variants have been characterized which occasionally produce excessive amounts of acetic acid decreasing wine quality, mainly in the case of lipid deficiency or high amounts of sugar. In a preliminary analysis, we could identify two groups of variants for their production of acetic acid: high (HAP) and low (LAP) producers. The aim of the study was to evaluate the phylogenic relationships between these S. cerevisiae X S. kudriavzevii variants and to understand the genetic bases of acetic acid overproduction by genome sequencing. We confirmed the clustering between HAP and LAP strains: HAP presented an even triploidy (2n S. cerevisiae; 1n S. kudriavzevii) whereas LAP presented numerous aneuploidies including a loss of a S. cerevisiae chromosome V copy containing the gene ALD5 involved in acetic acid production. This loss might contribute to the low acetic acid phenotype. On the contrary, HAP have lost copies of the region C which contains the glutamate oligopeptide transporters Fot1 and Fot2. This loss may decrease the glutamate entrance in the cell and therefore increase its synthesis by NADPH dependent Gdh1p leading to an increase of the production of acetic acid for maintaining the redox balance of the cell via the action of Ald5 and Ald6. La herencia de derechos de propiedad y capitales constituye uno de los principales mecanismos de generación de desigualdades estructurales y conflicto social, convirtiendo el estudio comparativo de las formas de transmisión de la riqueza en un problema central de las Ciencias Sociales. La convivencia de aspectos comunitarios y privados en la tenencia de la tierra en las Comunidades Agrícolas de la región de Coquimbo presentan un modelo ideal para estudiar la historia de la relación entre derechos de propiedad y herencia de riquezas como fuente de desigualdades y conflicto social. Se presenta una aproximación exploratoria empleando listas de comuneros y derechos territoriales asociados para describir el sesgo agnaticio, la concentración de derechos, y la divisibilidad de la propiedad hereditaria. Se emplean métodos filogenéticos comparados para reconstruir estados ancestrales de estos tres rasgos y sus cambios históricos a través de las ramas de un árbol filogenético generado usando matrices de distancia basadas en las diferencias en distribución de apellidos entre comunidades. Estos resultados serán comparados con distancias genéticas obtenidas de marcadores microsatelitales en etapas futuras del proyecto, comparación posibilitada por la transmisión principalmente vertical de la herencia filial, patrimonial, y genética. Se espera que estos resultados permitan poner a prueba hipótesis específicas sobre el origen del sistema comunitario de tenencia de la tierra de la región de Coquimbo, así como también hipótesis generales sobre los efectos de la ecología, la demografía y la economía en las formas de propiedad. La búsqueda de la comprensión de la naturaleza biológica del último ancestro común universal (LUCA) ha sido un desafío teórico y ha provocado un intenso debate en la comunidad científica. El descubrimiento de la actividad catalítica por moléculas de RNA abrió una nueva forma de pensar sobre los orígenes de los sistemas biológicos. Las moléculas de ARN podrían poseer simultáneamente la información del sistema y realizar actividades para su autorreplicación. Este modelo del origen de la vida se llama la "Hipótesis del Mundo RNA. Aquí presentamos la hipótesis del núcleo de tRNA, que hace hincapié en el papel central de las moléculas de tRNA en el origen y la evolución de los procesos biológicos fundamentales. Los tRNAs dieron origen a los primeros genes (mRNA) y el centro de la peptidyl transferasa (rRNA). Los proto-tRNAs estaban en el núcleo de un sistema de proto-traducción, y el anticodon y códigos operacionales surgieron en las moléculas de proto-tRNAs. Las vías metabólicas surgieron de las presiones evolutivas de los sistemas de decodificación. Las transiciones del mundo del RNA al mundo de la ribonucleoproteína a los sistemas biológicos modernos fueron impulsadas por tres tipos de transiciones de tRNAs, a saber, los tRNAs como la origen de los mRNA y de los rRNA, así como funcionando como transportadores de la información.

50º En los últimos 12 meses, el "Grupo de Trabajo en Genómica" (Resolución exenta Nº492, Ministerio de Salud), ha trabajado constantemente en el MINSAL para elaborar una hoja de ruta con la planificación del desarrollo y asesorías de implementación de nuevas prestaciones en torno a la genómica a nivel nacional en diversas áreas de desempeño: atención en salud, investigación, análisis regulatorio, educación, participación ciudadana y colaboración internacional. Este Grupo de Trabajo funciona en calidad de Grupo Asesor del MINSAL en estas materias. Proponemos este simposio para: 1) presentar los datos que dan cuenta de los avances y sobretodo las brechas en genómica clínica en Chile, 2) socializar con los genetistas esta "Hoja de Ruta", 3) describir las Fortalezas, Oportunidades, Debilidades y Amenazas para poner en práctica esta hoja de ruta, 4) valorar los logros que puede tener el cumplimiento de esta hoja de ruta, y 5) recibir los comentarios de los asistentes a la mesa. Adaptive radiation postulates that the high species numbers of some clades is the consequence of frequent episodes of speciation associate to intensified divergent selection. Recent studies, based on molecular phylogenies of extant species, seeks evidence for adaptive radiation by revealing slow-down on speciation rates and its positive association with the rate of phenotypic evolution inferred by clades. However, the speciation process by divergent selection lies within the lifespan of a species. Consequently, to get a precise picture of adaptive radiation, the rate and direction of phenotypic evolution arising from each branch of the phylogenetic relationships should be evaluated. We evaluated the Adaptive Radiation hypothesis by inferring the rate of body size evolution from each branch of a time-calibrated phylogenetic tree. Then we used these estimated rates to identify lineages evolving at random and according to particular trends -in order to evaluated the expected link between phenotypic evolution and speciation rates in the scenario of random size evolution. Speciation was associated to body size evolution just when the process was disruptive. In the alternative scenario of directional evolution, the effect of body size evolution on speciation by splitting was rare or not typical. These results show that, to understand the extent of natural selection as the primary factor impelling accelerated speciation, it is necessary to study the multiple scenarios in which natural selection provide to organisms with the opportunity to adapt, rather than assuming homogeneous evolutionary processes working across the entire group under study or even sub clades.

MESA REDONDA 2. PROYECTO U-GENOMA: RESULTADOS Y PROYECCIONES

Agradecimientos a: CONICYT 21130943; FONDECYT 1170815

A MOUSE GENETICS STRATEGY FOR UNCOVERING MODIFIER GENES OF DISEASE PROGRESSION: EXAMPLE FROM A RARE DISORDER Andrés D. Klein (1)*

(1) Centro de Genética y Genómica, Facultad de Medicina, Clínica Alemana, Universidad del Desarrollo, Santiago, Chile. * Correspondencia a: andresklein@gmail.com

Understanding the phenotypic variability in rare genetic diseases, such as Gaucher disease (GD), is challenging because it is hard to recruit large cohorts of patients with different symptoms to perform association studies. To overcome this problem we chemically induced GD in 15 inbred mouse strains because their SNPs profile are known, followed by GWAS. GDinduced strains mimicked the divergent phenotypes observed in patients, which range from neuropathic disease with short lifespans to others with no evident CNS involvement and longer survival times. GWA analysis identified a small collection of candidate loci underlying the variable strain phenotypes, which allowed us to successfully predict the severity of the disease in other strains upon GD induction and to identify a novel therapy for the neuropathic forms of GD. By the end of the talk I will discuss other applications of this strategy for identifying genes and networks involved in other biological processes.

Agradecimientos a: The author acknowledges the Children's Gaucher Research Fund, Rosetree of Trust, and Cure & Action for Tay-Sachs disease for funding different aspects of the project. La glomeruloesclerosis focal y segmentaria (GEFS) es la manifestación histológica asociada a síndrome nefrótico córtico-resistente (SNCR), causa importante de falla renal. Los pacientes portadores de mutaciones en proteínas podocitarias que se someten a trasplante renal (TxR), tienen bajo riesgo de recidiva. 32 pacientes con diagnóstico SNCR/GEFS fueron reclutados en 2015-2017. Se analizaron los 3 genes principales (NPHS2/NPHS1/WT-1) y, en caso de resultar negativo, se realizó mini-secuenciación de SNPs propuestos a conferir susceptibilidad a GEFS (WNK4/KANK1/ARHGEF17) y la variante de riesgo APOL1-G1. En 14 casos se identificaron variantes patogénicas en NPHS2, WT1 ó NPHS1; 9 eran heterocigotos compuestos NPHS2 R229Q/A284V. En los 18 pacientes con resultado negativo y biopsia GEFS, el análisis de SNaPshot identificó 3 heterocigotos de la variante en WNK4(rs55781437) o KANK1(rs7860464). Un paciente con falla renal resultó portador de dos alelos APOL1-G1. En resumen, se identificaron variantes genéticas en 18/32 (56%) de casos SNCR/GEFS, principalmente en NPHS2, 4 han sido trasplantados sin recidiva en 12 meses, planteando la importancia de estudios genéticos para minimizar riesgos; 11 pacientes fueron confirmados como buenos candidatos para TxR. Los resultados de esta cohorte demuestran que 1) la secuenciación de 2 exones en NPHS2 es costo-efectiva para detectar variantes: 2) SNaPshot es útil para analizar múltiples variantes asociadas a SNCR/GEFS; 3) este es el primer reporte de un paciente homocigoto APOL1-G1 en Chile, que puede considerar TxR. En los pacientes sin mutaciones identificadas resulta razonable considerar secuenciación masiva para los 40 genes asociados a SNCR/GEFS. comprobado que este rasgo es dependiente de la metodología utilizada en los ensayos térmicos. En el presente trabajo, estudiamos la respuesta a la selección de la tolerancia a altas temperaturas y sus respuestas correlacionadas (resistencia a la desecación y curvas de desempeño térmico, TPC) en Drosophila subobscura. Para esto hemos realizado selección artificial de la tolerancia térmica utilizando dos regimenes de selección con distintas tasas de calentamiento (lenta: 0.08 ºC/min; y rápida: 0.4 ºC/min). Después de 16 generaciones, hemos encontrado que las líneas seleccionadas en ensayos rápidos tienen una mayor tolerancia térmica que aquellas líneas seleccionadas en ensayos lentos. Al mismo tiempo, las líneas "lentas" mostraron una mayor resistencia a la desecación que las líneas "rápidas" y las líneas controles. Por otra parte, encontramos que las líneas "rápidas" mostraban una respuesta evolutiva de la TPC, observándose que la temperatura óptima aumentaba con respecto a las líneas "lentas" y controles. Esto nos permite concluir que los ensayos térmicos rápidos permiten recobrar la respuesta evolutiva de la tolerancia térmica, así como una respuesta correlacionada de las TPC. Mientras que en los ensayos lentos, el aumento de la tolerancia térmica está condicionada con una mayor resistencia a la desecación.

ESTUDIO DE POLIMORFISMOS DE LOS GENES CDH1, TWIST1, SNAIL

Agradecimientos a: FONDECYT 1140066 (LEC) y CONICYT 21140595 (AM).

¿QUÉ NOS DICEN LOS PATRONES DE INTEGRACIÓN ONTOGENÉTICA SOBRE CÓMO EMERGEN LOS PATRONES DE INTEGRACIÓN EN FLORES ADULTAS EN SCHIZANTHUS (SOLANACEAE)?

Javiera Chinga (1)*, Fernanda Pérez (1).

(1) Laboratorio de diversidad y ecología evolutiva en plantas, Departamento de Ecología, Pontificia Universidad Católica de Chile. * Correspondencia a: javierab.ch@gmail.com La coordinación entre rasgos florales adultos, capturada en el concepto de integración, es considerada resultado de procesos del desarrollo y presión selectiva mediada por polinizador. Para explorar cómo el nivel y el patrón de integración cambian durante la ontogenia y cuándo los patrones adultos emergen, proponemos una nueva metodología donde definimos ventanas ontogenéticas solapadas que nos permiten calcular el nivel de integración durante la ontogenia sin definir estadios ontogenéticos de manera previa. En este trabajo, la integración ontogenética fue medida en 6 especies de Schizanthus, que presentan cambios evolutivos desde polinización por abeja a polinización por picaflor/polilla, además de especies autógamas. Estudios previos muestran que la integración en flores adultas de Schizanthus, se relaciona con la funcionalidad de los pétalos en el proceso de polinización. Nuestros resultados variaron dependiendo del tamaño de ventana, a n=20, tendencias generales compartidas son observadas, mientras que a n=10, se observan cambios en el patrón de integración. En general, se observa una etapa inicial de bajo nivel de integración, donde el patrón de integración adulto ya es reconocible, seguida de un rápido aumento del nivel de integración para especies polinizadas por abeja, picaflor y autógamas. Solo especies polinizadas por polillas presentaron estadios tempranos con altos niveles de integración y un desacople tardío de las estructuras asociado al patrón de integración adulto. En todas las especies se encontró que los cambios importantes en los patrones de integración ocurren a bajos nivel de integración, sugiriendo que nuevos patrones de integración podrían emerger en contextos de baja integración.

Agradecimientos a: Beca CONICYT Doctorado Nacional 2015 folio 21150326 La estridulación es un mecanismo de comunicación vibroacústica generada por la fricción de dos estructuras rígidas; se ha descrito en varios grupos de insectos incluyendo los hemípteros hematófagos más conocidos como vinchucas (Reduviidae: Triatominae). En vinchucas la estridulación resulta de la fricción del estilete sobre el surco estridulatorio, estructura ubicada en la parte ventral del protórax, y es emitida cuando se encuentran amenazados y por hembras para rechazar el intento de cópula del macho. En este estudio se registró la vibración de peligro emitida por hembras (N = 15) y machos (N = 10) micrópteros de la vinchuca silvestre Mepraia spinolai, utilizando vibrometría láser Doppler y se investigó posibles diferencias sexuales en la estructura temporal y espectral de la vibración. En triatominos la unidad básica de la estridulación corresponde al "chirp", compuesto a su vez por dos notas de distinta duración y frecuencia. Los chirps son emitidos de manera rápida y consecutiva en respuesta a estímulos táctiles. La primera nota tiene una duración de 12 ms, mientras que la nota consecutiva tiene aprox. 20 ms de duración. Adicionalmente, la frecuencia dominante (i.e., frecuencia con mayor contenido energético) es mayor en la primera nota (2 kHz) respecto a la frecuencia dominante de la nota de mayor duración (1.5 kHz). No se encontraron diferencias entre la vibración de machos y hembras, sugiriendo que la utilización de esta señal en un contexto reproductivo no contribuiría a la determinación del sexo del emisor, teniendo un rol más probable en contextos de predación. El Clupeiforme, Engraulis ringens, llamado comúnmente anchoveta, ha sostenido desde la década de los 60 una fuerte actividad pesquera de tipo pelágica en el Pacífico Sudeste, desde Punta Aguja, en el Perú hasta el sur de Chile. Dada la importancia ecológica, pesquera, económica y social del recurso se justifica la realización de estudios que generen información relevante y que lleven a la mejor toma de decisiones en el manejo pesquero. En el presente estudio se realizaron análisis genéticos del patrón de estructuración genética que presentaría la especie en su distribución geográfica del Pacífico Sudeste. Entre los años 2008 y 2015 se analizaron más de 400 ejemplares provenientes desde Callao en el Perú, hasta Chiloé en el sur de Chile, explorando su diversidad genética a partir de 15 loci microsatélites. El análisis temporal indica que se trataría de una gran unidad evolutiva con estimados de Fst no significativos de 0.0005, y con una diversidad alélica entre 2 (E50) y 33 (E53). El análisis de muestras por año indica para los ejemplares juveniles del 2015 un patrón de aislamiento genético por distancia, patrón que estaría relacionado con la segregación de juveniles durante sus fases tempranas de crecimiento, en áreas de alimentación y crianza. Sin embargo estas agregaciones se irían disipando llegando a la adultez, producto de la mezcla evidenciada con análisis de microestructura de otolitos. Esta mezcla sería suficiente para evitar la diferenciación genética significativa de generación en generación, llevando a patrones de homogeneidad genética entre muestras temporales de adultos y juveniles de Engraulis ringens en la costa chilena.

ESTRIDULACIÓN EN EL INSECTO

Financiamiento En reptiles, la poliploidía se relaciona generalmente con hibridación interespecífica. En Chile, Liolaemus chiliensis es única en vertebrados por presentar numerosas poblaciones con un cariotipo diploide plesiomórfico, frente a otras poblaciones que poseen hembras diploides (2n), triploides (3n) o mosaico (3n/2n) y machos diploides o mosaico, capaces de reproducirse sexualmente. Estudios previos sugieren que la poliploidía se produciría por el cruzamiento de individuos provenientes de poblaciones alopátricas de la especie, producto de migración asociada a los ciclos glaciales-interglaciales del pleistoceno. Con el objetivo de poner a prueba esta hipótesis, se realizó un estudio de asignación individual utilizando análisis discriminante lineal en base a variabilidad morfológica y genética (microsatélites y secuenciación del gen mitocondrial cit-b) de distintas poblaciones de L. chiliensis. El análisis morfológico mostró una reasignación de 98.5% de individuos con la función discriminante. El análisis genético usando microsatélites mostró F ST significativos entre las poblaciones previamente delimitadas y se logró una reasignación de 93.9% de individuos. Los resultados mostraron que un 23.1% de los triploides y mosaico estudiados provienen de la reproducción de individuos de una misma población y al menos un 65.4% se categorizó como posible cruce entre poblaciones diferentes. Estos resultados sugieren que la presencia de organismos triploides o mosaico podría haber surgido tanto de la reproducción de organismos provenientes desde diferentes poblaciones, o de individuos de una misma población. Este estudio contribuye al entendimiento de la variabilidad genética y cromosómica en reptiles y su impacto en la diversidad de especies de vertebrados. * Correspondencia a: spanoperez.ca@gmail.com Establecer límites biológicos entre linajes recientemente divergentes se ha vuelto uno de los tópicos más controversiales de resolver tanto en taxonomía como en biología evolutiva. Para el orden de las anémonas de mar (Cnidaria: Actiniaria) esto es particularmente cierto dado la aparente incompatibilidad de los resultados provenientes por parte de ambas disciplinas. La creciente accesibilidad a recursos genómicos ha permitido explorar en mayor detalle los procesos que subyacen la diferenciación de especies crípticas. Este estudio evalúa la hipótesis de especies en el género Anthothoe, grupo de anémonas ampliamente distribuido en el mundo pero con una compleja historia sinonímica en el hemisferio sur. Los resultados consolidan el rechazo a la clasificación taxonómica actual basada exclusivamente sobre la morfología externa. A nivel específico esto alude puntualmente al uso de los patrones de coloración y a las medidas de los cnidocistos como criterios para la identificación de especies. La distribución geográfica, por otro lado, da cuenta de ser una variable explicativa mucho más relevante para identificar poblaciones altamente estructuradas genéticamente. Esta evidencia entrega nuevas luces sobre el proceso de divergencia en un caso particular de anémonas. Sin embargo, existen antecedentes que indican que este no sería un fenómeno aislado. Si por el contrario, este es efectivamente un patrón generalizado, nuevos estudios deberían ir ahondando en cómo conciliar los métodos taxonómicos tradicionales con las herramientas genómicas modernas, las cuales estarían apuntando a que gran parte de las diferencias usadas en la identificación de las anémonas de mar corresponden a plasticidades fenotípicas y/o adaptaciones locales. (1) Laboratorio de Sistemática, Instituto de Ciencias Marinas y Limnológicas, Universidad Austral de Chile. (2) Programa de Magíster en Ciencias mención Genética, Universidad Austral de Chile. * Correspondencia a: camilaquerciar@gmail.com La delimitación de especies es un tópico de investigación mayor en sistemática biológica, debido a que una adecuada determinación de especies es el preludio para investigaciones en cualquier sistema biológico. Uno de los grupos de vertebrados endémicos del sur de Chile que presenta problemas taxonómicos, son las especies de ranas del género Eupsophus. Este taxón se compone de diez especies, las que se dividen en dos grupos: el grupo roseus con ocho especies y el grupo vertebralis con dos especies, Eupsophus vertebralis y E. emiliopugini. Con respecto a este último grupo, no existe certeza acerca de sus límites geográficos, genéticos, ni morfológicos. Dado lo anterior, el objetivo de este estudio es determinar los límites de las especies del grupo vertebralis usando aproximaciones coalescentes y de citogenética molecular. Los análisis filogenéticos y de delimitación de especies unilocus recuperan las especies nominales como grupos parafiléticos. Por su parte, los análisis multilocus muestran al grupo vertebralis como un grupo monofilético que representa una única especie (Bootstrap: >70%, BPP: >0,9). Por otro lado, los análisis citogenéticos corroboran diferencias en la posición del centrómero del par 13 entre ambas especies. Además, ellas comparten una doble señal telomérica terminal en el brazo corto del par 1, detectada por hibridación fluorescente in situ. Nuestros resultados preliminares cuestionan la validez de E. vertebralis y E. emiliopugini como linajes independientes. Análisis citogenéticos y moleculares en curso permitirán corroborar con mayor rigurosidad esta hipótesis. Distintas hipótesis se han propuesto para entender la distribución actual de los parastácidos de América del Sur (disjunta, con especies en Chile y en el sur de Brasil, Uruguay y zonas adyacentes de Argentina). Para poner a prueba las hipótesis se analizó la variación de los genes mitocondriales 16S rRNA y cytocromo c oxidase subunidad I (COI). Se calibró un reloj estricto con un modelo Yule de especiación y una calibración secundaria para el nodo en la base de los Parastacidae de América del Sur en 116 millones de años. Se reconstruyeron las áreas ancestrales de las especies de cangrejos de río sudamericanas con el programa BioGeoBEARS, seleccionándose el modelo biogeográfico de Dispersión-Extinción-Cladogénesis (DEC). El origen de los parastácidos de América del Sur estuvo en el centro-sur de Chile. Eventos biogeográficos como las tempranas transgresiones marinas que moldearon la hidrografía del sur de América pueden explicar mejor el proceso biogeográfico histórico de los parastácidos, en lugar de eventos posteriores como el levantamiento de los Andes.

Agradecimientos a: Secretaría Nacional de Educación Superior, Ciencia y Tecnología (SENESCYT) de Ecuador, por financiamiento de estudios doctorales de LA. FONDECYT 1161650 y 1141055. El ácido micofenólico (MPA) es una micotoxina inmunosupresora que afecta el crecimiento de células de levadura en diversos grados dependiendo del origen genético. Tal variación surge de varios fenómenos, incluyendo mutaciones de resistencia genética de MPA y variaciones en número de copias o localización de genes de resistencia. Para probar esto, evaluamos la susceptibilidad a MPA en cuatro aislados de S. cerevisiae y determinamos la variación genética subyacente mediante la identificación de los Locus de rasgos Cuantitativos (QTLs). A través del análisis de ligamiento se identificaron seis QTLs, donde la mayoría se localizaron dentro de subtelómeros y co-localizados con IMD2, una inosina monofosfato deshidrogenasa previamente identificada y que confiere resistencia a MPA en células de levadura. A partir de la interrupción del subtelómero y el análisis bioinformático, se encontró que la localización subtelomérica de IMD2 dentro de los extremos de los cromosomas es variable en función de la cepa, demostrando la influencia de IMD2 en la variación natural en la levadura en la susceptibilidad a MPA. Además, el análisis de la expresión génica de GxE de cepas que exhiben fenotipos opuestos indicó que la biogénesis de ribosomas, el transporte de ARN y la biosíntesis de purinas se encuentran menos expresadas en las cepas más susceptibles a la toxicidad de MPA. Nuestros resultados demuestran que la variación natural puede ser explotada para informar la biología de las micotoxinas en las células eucariotas y demostrar el papel de las regiones subteloméricas en la mediación de las interacciones con el medio ambiente. 
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IDENTIFICACIÓN DE MODIFICADORES GENÉTICOS DE ATLASTINA EN UN MODELO DE PARAPARESIAs ESPÁSTICAs HEREDITARIAs EN Drosophila melanogaster

Noemi Candia(1,3), Andres Ibacache(2,3), Franco Vega (1,3), Jimena Sierralta(2,3), Andres Couve (2,3), Patricio Olguin (1,3)* (1) Laboratorio de Genética del desarrollo de Drosophila, Programa de Genética Humana, ICBM, Facultad de Medicina, Universidad de Chile (2) Programa de Fisiología y Biofísica, ICBM, Facultad de Medicina, Universidad de Chile (3) Instituto de Neurosciencia Biomédica, Facultad de Medicina, Universidad de Chile. * Correspondencia a: patricioolguin@med.uchile.cl Las Paraparesias Espásticas Hereditarias (PEHs) son un grupo genéticamente heterogéneo de condiciones que se caracterizan por la presencia de espasticidad y debilidad de los miembros inferiores. Mutaciones en atlastina causan aparición temprana de PEHs y representan el 10% de las familias afectadas con PEHs autosómica dominante. atlastina codifica para una GTPasa de la familia dinamina y participa en la formación de la red del retículo endoplasmático a través de la fusión homotípica de membranas en axones y sinapsis neuromuscular. Para identificar genes que modifiquen los fenotipos asociados a las PEHs dependientes de atlastina desarrollamos un rastreo de modificadores del fenotipo locomotor asociado a la disminución de la expresión de atl en motoneuronas de Drosophila melanogaster. El estudio se realiza a través de la evaluación del rendimiento de escalada en moscas con disminución en la expresión de atlastina en combinación con deficiencias cromosómicas que cubren más del 80 % del cromosoma 2 y 3. En el cromosoma 2 identificamos 10 regiones genómicas correspondientes a 3034 Kb Conteniendo en total 286 genes. El análisis funcional de los genes contenidos en las 4 regiones (912 kb) del brazo 2L resultó en la identificación del gen rab5, que codifica para una GTPasa que promueve la fusión endosomal temprana. Este resultado apoya la idea de que el tráfico de membranas a nivel de endosomas tempranos está involucrado el fenotipo locomotor de atlastina. Este trabajo ayudará a determinar los mecanismos moleculares y celulares subyacentes a las PEHs asociadas a mutaciones en atlastina.
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CARACTERIZACIÓN DE VARIANTES ALÉLICAS DE GPD1 Y ADH3 EN Saccharomyces cerevisiae

Sebastián M. Tapia (1,3), Christian Oporto (1,3), Mara Cuevas (2), Valentina Abarca (1,3), Francisco A. Cubillos (1,3)* (1) Laboratorio de Genética Molecular (LGMUSC), Universidad de Santiago de Chile (USACH), (2) Centro de Estudios en Ciencias y Tecnología de los alimentos (CECTA), Universidad de Santiago de Chile (USACH), (3) Millennium Nucleus for Fungal Integrative and Synthetic Biology (MN-FISB), 9170201 Santiago, Chile. * Correspondencia a: francisco.cubillos.r@usach.cl La levadura Saccharomyces cerevisiae es la responsable de la fermentación alcohólica del vino. Durante las últimas décadas, 50º Reunión Anual de la Sociedad de Genética de Chile. XI Reunión Anual de la Sociedad Chilena de Evolución la concentración de los azúcares de la uva se ha incrementado como consecuencia del cambio climático produciéndose vinos con mayor contenido de etanol y perjudicando sus propiedades organolépticas. En este contexto, la industria vitivinícola demanda estrategias para disminuir el contenido de alcohol del vino. Entre ellas la generación de levaduras que favorezcan la producción del glicerol en desmedro del etanol. Para la generación de estas cepas, la explotación de variantes alélicas naturales se presentan como un enfoque atractivo para moldear fenotipos enológicos. Con el objetivo de identificar variantes alélicas de S.cerevisiae que incrementen la producción de glicerol en el vino, se analizó la expresión alélica específica (ASE) de seis híbridos F1 generados a partir de individuos representativos de los linajes Wine/European (WE), Sake (SA), West African (WA) y North American (NA), identificándose los genes GPD1 y ADH3. La generación de recíprocos hemicigotos demostró que los alelos ADH3 SA y GPD1 WA permiten una mayor producción de glicerol y se correlacionan con los mayores niveles de expresión que exhibieron estos alelos en condiciones de fermentación con respecto a los alelos WE. El intercambio de promotores para ambos genes en la cepa Wine/European por los promotores ADH3 SA y GPD1 WA demostró que las presencias de estas regiones regulatorias generan cambios en los perfiles del consumo de azúcares y en la producción de glicerol y etanol, también evidenciando un efecto del genotipo sobre estos promotores. Las variedades de uva de mesa (Vitis vinifera L.) requieren de la aplicación de ácido giberélico (GA3) para obtener un tamaño de bayas adecuado para su comercialización. Sin embargo, el tratamiento con GA3 induce diferentes grados de desgrane de bayas, en particular en poscosecha, relacionándose con cambios estructurales del pedicelo. El propósito de este trabajo fue evaluar el perfil de expresión de genes seleccionados a partir de un análisis transcriptómico (RNA-seq) de pedicelo en diferentes estadios fenológicos de dos genotipos contrastantes: 'Thompson Seedless' (baja incidencia de desgrane) vs. la línea de fitomejoramiento P23 del programa de INIA (susceptible a desgrane). A partir de los resultados de RNA-seq de pedicelo de la línea P23 (envero y 30 días de frío) se seleccionaron 20 genes de expresión diferencial con y sin tratamiento de GA3. Los resultados preliminares confirman y extienden lo encontrado por transcriptómica, incluyendo genes relacionados a metabolismo de giberelinas, pared celular y síntesis de lignina, entre otros. Este estudio permitirá un mayor entendimiento del fenómeno biológico y eventualmente disponer de marcadores de selección para desgrane. Estos individuos correspondían a 17 verdaderos tríos padremadre-hija, confirmados por análisis de marcadores autosómicos. Se genotipificaron usando el sistema Investigator Argus X-12 (QUIAGEN), que incluye a los loci DXS7132, DXS7423, DXS8378, DXS10074, DXS10079, DXS10101, DXS10103, DXS10134, DXS10135, DXS10146, DXS10148 y HPRTB. Se ha determinado previamente que estos loci constituyen cuatro grupos de ligamiento dentro del cromosoma X. Las frecuencias alélicas, haplotípicas, equilibrio de Hardy Weinberg en las mujeres, desequilibrio de ligamiento para ambos sexos, diversidad por locus y haplotipo se calcularon usando el programa Arlequin ver 3.0. El poder de discriminación en hombres y mujeres, y de exclusión en pares y tríos fueron calculadas usando las fórmulas de Desmarais y col. La diversidad por locus y haplotípica es mayor al 60%, respectivamente. El poder de discriminación es mayor a 1X10 5 , y de exclusión es mayor a 99,9%, en todos los casos. Se confirma la presencia de los cuatro grupos de ligamiento, por lo cual la información de cada bloque se analiza como un haplotipo. Se muestra la utilidad de la información genética de estos haplotipos del cromosoma X en diversos casos de determinaciones de paternidad padre/hija sin consanguinidad, y en determinación de parentescos que involucran a parientes y progenie de sexo femenino.

Agradecimientos a: Biosonda S.A. Conflictos de interés: Financiamiento parcial de Biosonda distribuidor de QIAGEN. La población Chilena es el resultado de un proceso de mestizaje entre europeos, africanos y amerindios desde el siglo XVI. La variación genética entre ellos permite estimar la proporción de ancestros de cada uno de estos orígenes en individuos actuales. Estudios de este tipo han determinado que existen diferencias significativas entre subpoblaciones de Chile, relacionadas a latitud y a estrato social. Sin embargo, no se ha realizado un estudio sistemático de la relevancia de estas variables en los componentes de ancestría de los Chilenos. El proyecto ChileGenomico realizó el muestreo más amplio a la fecha de población mixta chilena (n=3200), reclutando individuos sanos en nueve centros urbanos desde Arica hasta Puerto Montt. El genoma de 48 individuos con ancestría amerindia fue tipificado por secuenciación genómica completa (3.6x) o microarreglos. Utilizando un algoritmo genético para maximizar cobertura genómica e informatividad de ancestría, seleccionamos 147 SNPs autosómicos, luego genotipificados por KASP en 2.843 individuos. La ancestría promedio fue 51% europea, 5% africana y 44 % amerindia (20% aimara y 25% mapuche). La ancestría amerindia es menor en la zona central, la aimara disminuye con la latitud y la mapuche aumenta. El componente amerindio sube 5-10% por nivel de descenso en estratificación socioeconómica. Las diferencias de ancestría entre comunas de Santiago explicaron parte de la mayor incidencia de diabetes tipo 1 en las comunas de mayores ingresos. Las estimaciones de ancestría por comuna están disponibles online y el laboratorio ChileGenomico ofrece el servicio de estimación de ancestría para investigación científica.

EL PANEL CHILEGENOMICO DE MARCADORES INFORMATIVOS DE ANCESTRÍA MUESTRA VARIACIÓN GENÉTICA ENTRE REGIONES DE CHILE Y COMUNAS DE

Agradecimientos a: FONDEF D10|1007. FONDAP 15090007, Laboratorio Nacional de Cómputo de Alto Rendimiento (PIA ECM-02 CONICYT), CONICYT USA2013-0015 y FONDEF D10E1007. Without a doubt, one of the most relevant characteristics of the extant Southern Ocean fauna is its surviving to the Quaternary glaciations, such climatic events were catastrophic in habitat reductions and forced to some marine benthic species to move, adapt or get extinct. The marine benthic species inhabiting the Antarctic upper continental shelf faced the Quaternary glaciations through different strategies that drastically modified population sizes and thus affected the amount and distribution of intraspecific genetic variation. Here, we present new genetic information for the most conspicuous regular sea urchin of the Antarctic continental shelf Sterechinus neumayeri. We studied the patterns of genetic diversity and structure in this broadcast spawner in three regions around the Antarctic continent: Antarctic Peninsula and Weddell Sea in the West and, Adélie Land in the East part. Genetic analyses based on COI and microsatellites suggested that S. neumayeri represents a single genetic unit around the Antarctic Continent. Moreover, the species was characterized by low levels of genetic diversity and exhibited a typical star-like haplotype network that supports the hypothesis of only one in-situ refugia. Bayesian Skyline plot and mismatch distribution analyses recognized a rapid demographic expansion after the LGM. We propose a scenario of rapid postglacial recolonization of Antarctic shallow areas from one area less ice-impacted where its survival through the LGM, probably in the East part of the Continent. La Trucha Arcoíris es el salmónido más ampliamente distribuido en Chile, producto de siembras desde hace más de un siglo, sumado a la constante presencia de pisciculturas que producen numerosos escapes de individuos en los ríos de la Patagonia chilena. Esta investigación recopila genotipos de más de 1000 individuos de Trucha Arcoíris obtenidos en numerosos muestreos a lo largo de todo Chile, provenientes tanto de poblaciones asilvestradas como de centros de cultivo. Estos fueron utilizados para generar una base de datos genotípica que permita asignar el posible origen de individuos de procedencia desconocida, además de establecer si estos corresponden a ejemplares escapados desde pisciculturas, o individuos asilvestrados. La presente base de datos fue sometida a análisis de estructuración genética, con la finalidad de identificar y agrupar los individuos de cada localidad de acuerdo al nivel de similitud entre ellos, permitiendo así generar los denominados "Grupos genéticos de referencia". Además de evaluar el nivel de autoasignación individual de cada Grupo, se utilizó esta base de datos para identificar el origen de 95 muestras obtenidas desde ejemplares de Trucha arcoíris obtenidos a partir de muestreos realizados por el Departamento de Salud Hidrobiológica del IFOP. Como resultado la base de datos conformó a 4 robustos grupos genéticos de referencia, los cuales permitieron identificar exitosamente el posible origen de las muestras de IFOP, indicando además que el 71% de estas muestras obtenidas de ejemplares de vida libre, fueron asignadas a un grupo genético que corresponde a ejemplares de cultivo. * Correspondencia a: enrodriguez@udec.cl ¿Por qué algunas regiones geográficas son más diversas que otras?, y ¿Cuáles son los mecanismos que originan y mantienen esta diversidad?, son algunas de las preguntas más relevantes en biología evolutiva. Distintas hipótesis han sido propuestas para abordar estas preguntas. Hipótesis enfocadas en dilucidar las causas próximas del patrón (e.g. factores ambientales, interacciones biológicas) y otras a evaluar las causas últimas (e.g. centros de origen, tiempo de especiación). Aunque distintos mecanismos actúan a distintas escalas temporales, cada uno podría explicar en parte los patrones actuales de diversidad. Sin embargo, pocos esfuerzos han sido hechos para evaluar estas hipótesis en conjunto. El Neotrópico es la región más diversa del planeta. En esta región los murciélagos Phyllostomidae comprenden la familia con mayor diversidad específica, ecológica y fenotípica dentro de los Quirópteros. En este estudio, evaluamos las causas próximas y últimas del origen y mantención del patrón actual de diversidad de la familia Phyllostomidae, utilizando variables ambientales (e.g. productividad, heterogeneidad de hábitat, disponibilidad de agua, balance agua energía) y diversos modelos de diversificación rango-dependiente, utilizando la información filogenética del grupo. Este trabajo está orientado a diversificar los recursos disponibles, tanto para la enseñanza como para el aprendizaje de la división celular mitótica, la cual constituye un contenido central de la genética y la biología celular. Tradicionalmente, para la enseñanza de este proceso se utilizan representaciones bidimensionales (2D) que, por su propia naturaleza, presentan algunas limitaciones explicativas, especialmente referidas a la disposición espacial de las estructuras participantes. Es por ello que desarrollamos una aplicación con visualización en Realidad Aumentada de este proceso, ya que esta tecnología ofrece un entorno de visualización enriquecido que, en combinación con otros recursos (textos, fotografías, animaciones y videos), permitirá a los estudiantes, de acuerdo a sus intereses y tiempos de aprendizaje, plantearse y responder preguntas referidas a éste proceso, favoreciendo el aprendizaje autónomo y la apropiación de contenidos de la biología. La aplicación se diseñó para dispositivos móviles de uso masivo (smartphones y tabletas) con sistemas operativos tanto Android como IOS, que al ser los más utilizados, permiten a casi cualquier usuario acceder a ella. En paralelo con lo anterior, se construyó una guía de trabajo que incluye una breve descripción de las etapas en que tradicionalmente se divide este proceso, un cuestionario de autoevaluación y las "marcas" (targets) que hacen posible la visualización de la aplicación.

GENETIC STRUCTURE AND DEMOGRAPHIC INFERENCE OF THE REGULAR SEA URCHIN
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MITOCHONDRIAL GENOMICS IN 22q DELETION SYNDROME

Boris Rebolledo-Jaramillo (1)*, Felipe Benavides (1), Gabriela Repetto (1) (1) Centro de Genética y Genómica, Facultad de Medicina, Clínica Alemana Universidad del Desarrollo, Santiago, Chile. * Correspondencia a: brebolledo@udd.cl Chr22q11.2 deletion syndrome (22q11DS) is one of the most frequent pathogenic rearrangements in humans. It has an incidence of 1 in 4,000, and it accounts for ~2% of cases of congenital heart disease (CHD). Most individuals share the same deletion type, however there is substantial variation in the clinical phenotype. We are interested in the genetic determinants of the presence/absence of CHD. It is observed that within the deletion six genes correspond to nuclear-encoded mitochondrial genes; however, no study has evaluated the contribution of the mitochondrial genome variation to the phenotype of 22q11DS patients. Mitochondria harbor their own genome (mtDNA), a 16.5Kb molecule containing only 37 genes. The remaining mitochondrial genes (>1,000) are nuclearencoded, making it necessary for the cell to coordinate the expression of both genomes to guarantee proper mitochondrial function, which is required for the morphogenesis of several structures including the heart. Using bioinformatics, we analyzed whole exome sequencing data from 55 patients with the deletion: 22 cases of CHD and 33 controls. Nuclear-encoded mitochondrial variants were calculated with standard procedures. mtDNA-specific variation was calculated from offtarget reads. We found no association between the mitochondrial haplogroups and the cardiac phenotype; however, we observed that on average more nuclear-encoded mitochondrial genes are affected by homozygous nonsynonymous variants in CHD cases than in controls (95.2 ± 5.3 vs. 91.8 ± 5.6, mean ± sd, one-sided t-test p-value = 0.01). The results suggest that an increased number of nonsynonymous variants within the mitochondrial network could contribute to the development of CHD. Se presenta un caso de un niño de 7 años, segundo hijo de padres no consanguíneos, de 31 y 29 años de edad a la gestación. El embarazo cursó con metrorragia y desprendimiento placentario a las 6 semanas. Las ecografías de tercer trimestre evidenciaron restricción de crecimiento intrauterino, comunicación interventricular cardiaca y aorta cabalgante. Nació por cesárea programada a las 38 semanas de gestación, pesó 2300 g (p<3), midió 43 cm (p>3). Presentó retraso en el desarrollo psicomotor, con sostén cefálico a los 7 meses y marcha independiente a los 2 años de edad. Evaluaciones complementarias demostraron asimetría cerebral e hipoplasia renal izquierda. En oftalmología tiene ptosis palpebral bilateral operada, fibrosis de músculos oculares externos, miopía, astigmatismo y úlceras corneales. La erupción dental está retrasada, con los primeros dientes después del año de vida. En piel, máculas de tono café con leche hiperpigmentadas y otras hipopigmentadas en patrón de Blaschkoide. Exámenes genéticos: CARIOTIPO en sangre: 46,XY [25]. CARIOGRAMA en fibroblastos de piel: 47,XY,+10 [5] / 46,XY [20]. Son muy pocos los casos descritos en la literatura, por lo cual consideramos importante reportarlo para dar a conocer más sobre su fenotipo. (1) Clínica Psiquiátrica, Universidad de Chile (2) Centro de Genética y Genómica, Facultad de Medicina, Clinica Alemana Universidad del Desarrollo, Santiago, Chile * Correspondencia a: grepetto@udd.cl El síndrome de microdeleción de la region cromosómica 22q11.2 (del22q11) es una de las alteraciones genómicas patogénicas más comunes en humanos, con una incidencia de 1/4000 recién nacidos vivos. La mayoría de los pacientes comparte una deleción de 3Mb que produce haploinsuficiencia de alrededor de 60 genes. Las manifestaciones clínicas son muy variadas, e incluyen anomalías estructurales como cardiopatías congénitas y fisura palatina, y también alteraciones neurosiquiátricas, como discapacidad cognitiva y alto riesgo de sicosis. El objetivo de este estudio fue evaluar si existe asociación entre las manifestaciones cardíacas y las neurosiquiátricas en un grupo de escolares, adolescentes y adultos con del22q11. Se recolectó información sobre ecocardiograma, se realizó medición de coeficiente intelectual (CI) con las escalas de Wechsler (WISC-III para individuos de edad menor a 16 años, y WAIS_IV para 16 años o más) y evaluación siquiátrica utilizando la entrevista Mini International Neuropsychiatry Interview (MINI). Participaron 72 pacientes con del22q11, con edad promedio a la evaluación neurosiquiátrica de 20,2±10,1 años. El 58,3% eran mujeres. Un 35% tenia antecedentes de cardiopatía congénita, todas ellas operadas. El CI Total promedio fue de 64,5+12,9. Un 23% tuvo diagnóstico de sicosis. Al comparar los pacientes con y sin cardiopatía congénita, no encontramos diferencias estadísticamente significativas en edad al ingreso al estudio, género, CI total o porcentaje con sicosis entre ambos grupos. Estos resultados sugieren que la patogenia de las cardiopatías congénitas y los trastornos neurosiquiátricos probablemente involucran mecanismos independientes. Estudiando la relación distribucional entre un nucleótido y otro, de un dinucleótido, sólo con la condición del número de sitios nucleotídicos que los separa, hemos descubierto una periodicidad de la medida de la distancia a la neutralidad o azar (dada por la prueba ji-cuadrado). Esto ocurrió estudiando primero mtDNA, luego genomas completos de procariotes y finalmente con eucariotes. La periodicidad se dio en los 16 pares de dinucleótidos formados con las 4 bases. Esta periodicidad del valor de la distancia al azar, medida por chi-cuadrado, tiene una cadencia de 3 sitios. Ahora hemos examinado lo que sucede con las dos hebras del DNA y sus sentidos 3'-5' y la hipótesis que las cuatro bases del dinucleótido en las dos hebras se comportan periódicamente se confirmó plenamente al examinar una sola hebra.

Agradecimiento: recursos ordinarios Universidad de Chile Chile es el principal productor mundial de salmón coho (Oncorhynchus kisutch), representando cerca del 90% del volumen total. Esta producción se ha visto principalmente afectada por brotes causados por la bacteria Piscirickettsia salmonis, la cual ha generado cerca del 53% de las mortalidades atribuidas a enfermedades durante el primer semestre del 2016. La capacidad del huésped para delimitar el daño que produce una carga específica de patógeno sobre su rendimiento, sin afectar al patógeno en sí, es conocida como tolerancia. La presencia de variación genética para este rasgo dentro de la población, posibilitaría su inclusión del carácter dentro de programas de mejoramiento genético para el combate de esta enfermedad. Individuos de salmón coho (n=698), pertenecientes a 31 familias, fueron desafiados frente a P. salmonis. La carga bacteriana fue cuantificada mediante qRT-PCR. De manera de evaluar cómo la carga bacteriana afecta tanto el día de muerte (DM) como la ganancia diaria de peso durante la infección (GDP), se realizó un modelo padre de regresión aleatoria (MPRA) para cada rasgo. Sexo y estanque fueron utilizados como efectos fijos, mientras que la carga bacteriana y ganancia diaria de peso previo a la infección fueron utilizados como co-variables en ambos rasgos. Ambos modelos sugieren un aumento en la variación genética en función de la carga de P. salmonis, indicador de varianza genética para tolerancia, permitiendo su inclusión en programas de mejoramiento. Adicionalmente, estos resultados muestran la factibilidad del uso de MPRA para la estimación de tolerancia mediante datos provenientes de desafíos experimentales. (2) CSIRO Oceans & Atmosphere, Australia.

(3) Center of Applied Ecology and Sustainability (CAPES), Facultad de Ciencias Biológicas, Universidad Católica de Chile. * Correspondencia a: robertonespolorossi@gmail.com La existencia generalizada de la reproducción sexual en la naturaleza siempre ha representado un enigma, pues la sexualidad es una estrategia reproductiva lenta y costosa que no se explica a partir de los beneficios en fitness a corto plazo. La teoría indica que la recombinación permite incrementar la variación genética, generando poblaciones más aptas frente a ambientes cambiantes, que aquellas que se reproducen clonalmente. Sin embargo, existe un importante debate en torno al contexto ecológico en que estas ventajas se expresarían. Para abordar esta pregunta, utilizamos evolución experimental en poblaciones replicadas de Saccharomyces cerevisiae sometidas a ambientes selectivos opuestos (selección gravimétrica sobre tamaños celulares grandes y pequeños), en un diseño ortogonal con reproducción sexual (esporulación) y asexual. Luego de aproximadamente 500 generaciones, la respuesta a la selección fue significativa en el ambiente que promovía células pequeñas pero no en el que promovía células grandes. Esto sugiere que existiría una restricción evolutiva hacia el incremento del tamaño celular. Para el tratamiento selectivo de células pequeñas, la respuesta a la selección fue más rápida en las poblaciones bajo sexualidad en comparación a las clonales, lo cual sugeriría una ventaja de la sexualidad. Además, las poblaciones pequeñas sexuales mostraron un incremento neto en fitness, comparado a las poblaciones asexuales. Esta ventaja en fitness de las poblaciones sexuales se mantuvo tanto en el ambiente selectivo como en un ambiente nuevo. En conjunto, estos resultados sugieren que la sexualidad representa una estrategia que acelera la adaptación fenotípica de un rasgo métrico. Avian malaria parasites are a well-documented group of haemosporidians that infect wild birds. These parasites, may severely affect the fitness and life-history evolution of their hosts. Understanding age-specific patterns of parasitic infections is essential to assess the fitness consequences. Besides the ecological impact of these parasites, little is known about the age that birds get infection by haemosporidian and the long-term consequences of chronic infections. Telomere length is a biomarker of stress and has been associated to lifespan and survival in multiple taxa: individuals with shorter telomeres may have less probability of survive. Because infection may increase oxidative damage shortening telomeres, individuals infected with haemosporidian parasites may have higher rate of telomere loss. To test this hypothesis, we used longitudinal data of a short-lived species, Thorn-tailed Rayadito (Aphrastura spinicauda). We first determined the age-dependent prevalence of Leucocytozoon sp. (the most prevalent haemosporidian) by nested-PCR (478 bp of the mtDNA cytochrome b gene) and determined telomere length by realtime qPCR. We observed an age-dependent Leucocytozoon prevalence which increased among older birds, moreover the prevalence showed a persistent pattern for all the years. Telomere attrition was evident in older birds and change rate was higher for infecting individuals. Our results suggest that birds follow an age-dependent haemosporidian infection, due the time of exposure to vector borne-parasites and probably by inmmunosenescense, in other hand we provide evidence for effects of chronic infections on telomere length in wild birds. * Correspondencia a: mi.montano@gmail.com La fecha de desove tiene gran importancia productiva porque determina el periodo de la producción de ovas, primera alimentación y la entrada de juveniles a los sistemas de producción. Es un rasgo que está bajo fuerte control genético con heredabilidades medianas a altas en los salmónidos. Se han identificado al menos tres regiones conservadas conteniendo QTL (Quantitative Trait Loci) en trucha arcoíris para este rasgo. En este trabajo, presentamos un mapa genético parcial de las regiones genómicas portadoras de microsatélites (SSRs) asociados a fecha de desove en salmón Coho y conservadas en trucha arcoíris. Se genotiparon 258 marcadores SNP usando el método de GT-seq (Genotyping-in-Thousands by sequencing) además de marcadores 21 SSRs, dos SCARs y un SNP asociados con QTL para fecha de desove detectados en trucha o en salmón Coho. El mapa fue desarrollado con una familia (ambos padres y 94 progenies). Para construir los grupos de ligamiento 50º Reunión Anual de la Sociedad de Genética de Chile. XI Reunión Anual de la Sociedad Chilena de Evolución y calcular de las distancias entre los marcadores se usó el paquete de R Onemap (LOD score = 3 y función de mapeo Haldane). Como resultado, se obtuvieron dos grupos de ligamientos que contenían un total de 32 marcadores, nueve de ellos asociados a fecha de desove. Nuestros resultados indican que la organización genómica de las regiones que contienen QTLs para fecha de desove en salmón Coho no presentan la misma distribución que en trucha arcoíris, lo que sugiere que estas regiones QTL para fecha de desove son conservadas entre ambas especies, pero se han producido reordenamientos cromosómicos en la evolución de estas. Agradecimientos a: Proyecto ENL003/15 VID, Universidad de Chile.

ESTUDIO DE LA DIVERSIDAD GENÉTICA DE CONGRIO COLORADO (Genypterus chilensis) EN LAS COSTAS DE CHILE

Valentina Córdova (1)*, Felipe Jilberto (1), Cristian Araneda (1), Piero Magnolfi (2), Spartaco Magnolfi (2), Andrés Díaz (2), Maria Isabel Toledo (3), Natalia Lam (1) (1) Laboratorio de Genética y Biotecnología en Acuicultura, Facultad de Ciencias Agronómicas, Universidad de Chile.

(2) Colorado Chile S.A., Coquimbo, Chile.

(3) Laboratorio Experimental de Acuicultura, Universidad Católica de Valparaíso. * Correspondencia a: valentina.cordova@ug.uchile.cl El Congrio colorado (Genypterus chilensis) es un pez de la familia Ophidiidae, endémico de las costas de Chile. Es una especie con alta demanda en el mercado chileno y su cultivo está en fase experimental. Con el objetivo de generar conocimiento sobre la estructura genética de esta especie en el medio natural y caracterizar genéticamente una población base para establecer un plantel de reproductores para su cultivo a mayor escala, se estudió la diversidad genética de 70 individuos provenientes de las zonas de Zapallar y Lebu, y 93 individuos provenientes de una estación de cultivo en Coquimbo. Se analizaron 7 microsatélites descritos para Genypterus blacodes, cmrGb3.8.1, cmrGb5.2B, cmrGb4.2A, cmrGb4.2B, cmrGb5.9, cmrGb4.11 y cmrGb2.6.1, cuya amplificación en Congrio colorado fue estandarizada y los alelos obtenidos fueron detectados en Fragment Analyzer. Se obtuvo un contenido de información polimórfica promedio de 0,867, un promedio de 16 alelos por locus y una heterocigosidad promedio observada de 0,881. El F IS calculado para la población de cultivo fue -0,054, con un nivel de parentesco (R XY ) promedio de -0,0096. Se diferenciaron dos grupos emparentados en la población de cultivo, lo que permitirá realizar cruzamientos entre estos individuos manteniendo un bajo coeficiente de consanguinidad para el inicio del cultivo comercial en Chile. Además, la población de Lebu mostró un F ST > 0,090 con respecto a todas las poblaciones analizadas, indicando que existe una mayor diferenciación de esta población y sugiriendo que el Congrio colorado no constituye una única unidad panmítica a lo largo de la costa chilena. (1) Laboratorio de Biología Evolutiva, Departamento de Ecología, Facultad de Ciencias Biológicas, Pontificia Universidad Católica de Chile. (2) Escuela de Agronomía, Pontificia Universidad Católica de Valparaíso * Correspondencia a: avalladares@bio.puc.cl En este estudio cuantificamos la diversidad genética y la estructura poblacional del marsupial Dromiciops gliroides. Utilizamos 12 loci microstélites para genotipificar 47 individuos distribuidos en el centro-sur de Chile tanto en el continente como en la Isla de Chiloé. Se calculó la riqueza alélica, heterocigocidad observada y esperada y el índice de inbreeding. Además, analizamos la estructura poblacional con STRUCTURE, GENELAND, Análisis de Coordenadas Principales y Fst. Los microsatélites revelaron una diversidad genética relativamente alta y bajos niveles de diferenciación genética. La estructura poblacional fue parcialmente congruente con previos análisis filogeográficos. Los esfuerzos de conservación en esta especie deberían dirigirse en mantener los niveles de diversidad genética observados. Adicionalmente, nuestros datos evidencian la potencial susceptibilidad genética de este marsupial a la fragmentación del bosque y al aislamiento insular. Ciertas especies de roedores presentan cambios demográficos cíclicos. Estos ciclos se componen de un aumento poblacional explosivo (outbreak), generalmente debido al aumento en la producción primaria del sistema, lo que permite la reproducción y sobrevivencia de un gran número de individuos, lo cual es seguido por una disminución del tamaño poblacional (breakdown), producto del agotamiento de los recursos. Las consecuencias microevolutivas de estos fenómenos han sido escasamente consideradas. Octodon degus es una especie de roedor endémico de Chile, que presenta ciclos demográficos asociados al fenómeno de El Niño (ENSO). En este estudio evaluamos las consecuencias de estos cambios demográficos sobre el (1) uso de espacio y (2) diversidad genética de una población de O. degus presente en el Parque Nacional Fray Jorge. Para esto se capturaron individuos entre 1996 y 2000, periodo que abarca un ciclo demográfico completo. Para el primer objetivo se utilizaron datos de captura-recaptura, los cuales fueron geo-referenciados y para el segundo objetivo se utilizaron 12 loci microsatélites. Los resultados muestran una fuerte correlación positiva entre la densidad poblacional y el movimiento de este roedor, lo que está dado por un aumento de individuos que viajan largas distancias (> 1 km). La diversidad genética no presenta fluctuaciones si se consideran los índices de diversidad estimados, sin embargo hay cambios en el tamaño poblacional efectivo (Ne) que siguen de cerca a los cambios demográficos, además de la aparición de nuevos alelos durante el ciclo, lo que evidencia un aumento del flujo genético durante la época de crecimiento poblacional. Skottsb. en la isla Alejandro Selkirk, G. peltata Phil. y G. bracteata Steud. ex Benn. en la isla Robinson Crusoe. En esta última, a partir de estudios morfológicos y químicos, se reportó la ocurrencia de un híbrido inter-específico en el sector de Quebrada Villagra. Las especies parentales y el híbrido se ubica en un gradiente altitudinal no bien establecido, donde se sobrepone la distribución de los parentales, que actúa como un factor que favorece la formación de híbridos. A pesar que la evidencia genética se considera una muy importante herramienta para la delimitación de híbridos, los estudios realizados en este género hasta el momento, no incluyen este tipo de información. El objetivo de este trabajo es determinar si los patrones de estructuración y variabilidad genética utilizando la técnica de AFLP, coinciden con los obtenidos mediante análisis con otros tipos de marcadores. Los patrones de estructura genética delinean la separación de estos tres taxa lo que es congruente con los datos anteriormente reportados, sin embargo los resultados de las colectas en terreno muestran una delimitación en la distribución del híbrido, la cual se enmarca a la zona de solapamiento de la distribución de los parentales.
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P03. SEPARADOS EN HEMISFERIOS: PATRONES DE ESTRUCTURACION GENÉTICA GLOBAL EN EL TIBURON SARDINERO Lamna nasus (BONNATERRE, 1788).

Victoria Herrera-Yáñez* (1), Sandra Ferrada Fuentes (1) Cristian B. Canales-Aguirre (1,2), Rocío Barrios-Figueroa (1), Patricia Zarate (3), Jorge Azocar (3) y Ricardo Galleguillos (1).

(1) Laboratorio de Genética y Acuicultura, Departamento de Oceanografía, Universidad de Concepción, Casilla 160-C, Concepción, Chile. (2) Centro i~mar, Universidad de Los Lagos, Puerto Montt, Chile. (3) Departamento de Oceanografía y Medio Ambiente, División de Investigación Pesquera, Instituto de Fomento Pesquero (IFOP). * Correspondencia a: victoriaherrera@udec.cl El sardinero, Lamna nasus, es un tiburón de hábitos pelágicos con una extensa distribución geográfica que abarca el océano Pacífico y Atlántico, encontrándose generalmente en plataformas continentales de aguas templadas y frías (1 a 18 ° C a 370 m). Investigaciones sobre esta especie adquieren cada vez mayor importancia considerando su vulnerable estado de conservación, producto de la pesca incidental ejercida sobre esta especie, su alto valor comercial, y a una baja capacidad reproductiva. El presente estudio usando secuencias del Dloop del ADN mitocondrial, tuvo como objetivo analizar y describir (1) la diversidad y estructura genética de la distribución geográfica de la especie, (2) corroborar la hipótesis de diferenciación genética de la especie entre los hemisferios y (3) la historia demográfica de sus poblaciones a partir de la información de 8 localidades distribuidas entre el hemisferio norte y sur. El análisis de las secuencias reveló un total de 72 haplotipos con una diversidad haplotípica de 0,966 y una diversidad nucleotídica de 0,015. Las relaciones genealógicas entre haplotipos mostraron un patrón definido, diferenciando dos 50º Reunión Anual de la Sociedad de Genética de Chile. XI Reunión Anual de la Sociedad Chilena de Evolución haplogrupos. En la evaluación de estructuración genética poblacional los valores del índice de fijación por pares de comparaciones arrojaron valores significativos para las comparaciones de Chile y las islas Falkland/Malvinas versus el resto de las localidades. El análisis de AMOVA revelo una significativa estructura genética entre las localidades provenientes de los hemisferios norte y sur (ΦCT=0.66, P<0.05). Este patrón se ve corroborado por el análisis bayesiano que identificó dos cluster genéticos (K=2) en la distribución geográfica analizada.
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P04. POPULATION GENETIC STRUCTURE IN PSEUDOBATOS HORKELII (CHONDRICHTHYES: BATOIDEA), FROM THE COAST OF BRAZIL

Aisni MCL Adachi (1), Vanessa P Cruz (1)*, Pablo H Oliveira (1), Giovana S Ribeiro (1), Bruno C Souza (1); Claudio Oliveira (1), Fausto Foresti (1).

(1) Laboratório de Biologia e Genética de Peixes, Instituto de Biociências de Botucatu, UNESP, 18618-970, Botucatu -SP, Brazil. * Correspondencia a: cruzvp@outlook.com Pseudobatos horkelii is a species of ray that belongs to the group of the elasmobranch that includes sharks, rays and chimeras, with representatives distributed by the oceans and some species can be found in freshwater. This species is classified in the iucn red list as "critically endangered' and one of the consequences of this is because this species suffers a fishing pressure in shrimp fishing as an accompanying fauna. So, this work aims to analyze about the population structure of the p. Horkelii through molecular marker of the mitochondrial dna control region of this specie, to contribute with studies on the conservation of elasmobranch. The samples of p. Horkelii muscle tissue were collected at different locations in states of rio de janeiro (n=5), são paulo (n=10), paraná (n=4), santa catarina (n=4) and rio grande do sul (n=45), in total 68 individual the fragments of muscle were removed of the animal and fixed in alcohol, tissue fragments were used for extraction of the total dna which was submitted to pcr for amplification of the dloop (mtdna) and subsequently sequenced by automated sequencer.statistical analyzes were performed using the following programs: geneious, dnasp 5.1, mega 6.0, arlequin 3.01and network 4.6.the values of haplotypic diversity among all the individuals analyzed were hd=0.874, and the highest values were found in individuals from rio grande do sul and analysis of molecular variance (amova) demonstrated variability within populations of 73%, with fst=0,26.for more information, more studies should be done Agradecimientos a: FAPESP, CNPq, Proex e CAPES.

P05. ASOCIACIÓN DE PATRONES FILOGEOGRÁFICOS Y ATRIBUTOS DE CUENCAS COSTERAS Y ANDINAS EN UNA ESPECIE POCO VÁGIL Y DE HÁBITAT FRAGMENTADO: EL CASO DEL CAMARÓN DE VEGA Parastacus pugnax (Poeppig 1835).

Lorena Rivera (1)*, Carla Muñoz (1), Christian Muñoz (1), Karina Vega (1), Guillermo D´Elía (2), Pedro Victoriano (1) (1) Departamento de Zoología, Facultad de Ciencias Naturales y Oceanográficas, Universidad de Concepción. (2) Instituto de Ciencias Ambientales y Evolutivas, Facultad de Ciencias, Universidad Austral de Chile. *Correspondencia a: lorena.r.vera@gmail.com La estructuración filogeográfica actual de una especie puede ser modelada por la interacción entre los atributos biológicos del taxón y la dinámica paleoclimática. Tal estructuración será más acentuada para linajes antiguos y poco vágiles, existentes en hábitats fragmentados y con una historia paleoclimática inestable. Los camarones de la familia Parastacidae han sido sugeridos como taxones muy antiguos con distribución gondwánica. De las siete especies de esta familia en Chile, Parastacus pugnax (Poeppig, 1835) se distribuye desde el río Aconcagua (V Región) hasta el río Toltén (IX Región), habitando áreas depositacionales saturadas de humedad altamente desconectadas entre sí. Dentro de su rango se incluyen cuencas que difieren en edad, tamaño, origen, grado de aislamiento e historia paleoclimática. Lo anterior, sumado a los atributos de historia de vida y biología de esta especie hacen proponer la hipótesis de alta estructuración de linajes e historias demográficas contrastantes según el tipo de cuenca que las albergue. Tal caso fue estudiado en dos cuencas costeras y una andina. Nuestros resultados sugieren una alta diversidad genética en general, tanto a escala local, como interlocalidades. Los niveles de estructuración e historia demográfica no se asociaron al tipo de cuenca. Al contrario de lo esperado, áreas costeras mostraron niveles contrastantes de diversidad entre sí, lo cual lleva a pensar en factores distintos a la condición costero-andino.
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P06. ¿CÓMO CAMBIA LA RESPUESTA VOCAL DE Rhinoderma darwinii ANTE EL CANTO DE HEMBRAS, MACHOS Y MACHOS PREÑADOS?

José M. Serrano (1), Mario Penna (1), Marco Méndez (2), Claudio Soto-Azat (3) (1) Programa de Fisiología y Biofísica, Universidad de Chile. (2) Laboratorio de Genética y Evolución, Universidad de Chile. (3) Centro de Investigación para la Sustentabilidad, Universidad Andrés Bello. Correspondencia a: jose.rano@gmail.com La interacción vocal entre especies de anuros en que las hembras vocalizan es un fenómeno poco estudiado. En el caso de la rana de Darwin este fenómeno es aún más peculiar debido a que los machos preñados, que albergan crías en el saco bucal, también vocalizan. La respuesta vocal evocada (RVE) hacia estímulos vocales de los diferentes roles sexuales podría dar 50º Reunión Anual de la Sociedad de Genética de Chile. XI Reunión Anual de la Sociedad Chilena de Evolución indicios sobre la función de estas señales. En una población de Rhinoderma darwinii al sur de la Isla de Chiloé, detectamos que la mayor distintividad sexual en el canto se encuentra en la duración del canto y que la frecuencia dominante (FD) se encuentra asociada con el tamaño longitud-hocico cloaca (LHC) de los individuos, siendo mayor la FD en los machos y menor en las hembras. Se realizaron experimentos de RVE utilizando estímulos naturales de machos, machos preñados y hembras, presentados a cada uno de estos distintos roles de forma secuencial. También se presentaron estímulos sintéticos simulando los distintos tamaños LHC de cada uno de los roles sexuales. EL ángulo de fase de la respuesta, la tasa de cantos y el nivel de presión de sonido (SPL, por sus siglas en inglés) de la RVE fueron analizados mediante modelos lineales mixtos. Encontramos que los machos tienden a acoplar la fase del canto con los otros machos y que los machos preñados y las hembras modifican su SPL hacia los machos y hacia los machos preñados y los estímulos sintéticos mediano y grande, respectivamente. Estos resultados sugieren que en esta especie los cambios en el ángulo de fase y el SPL en la RVE podrían ser mecanismos de regulación de la competencia vocal a nivel intrasexual.
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P07. DIVERSIDAD Y ESTRUCTURA GENÉTICA EN LA

MACROALGA PARDA Lessonia spicata (Phaeophyceae) Alejandra V. González (1) Laboratorio Fitoecoevo, Departamento de Ciencias Ecológicas, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile * Correspondencia a: apgonzalez@uchile.cl Basado en caracteres morfológicos y genéticos la macroalga parda Lessonia nigrescens (huiro negro) ha sido separada en Lessonia berteroana (sur del Perú hasta 30ºS) y Lessonia spicata (30ºS hasta Cabo de Hornos). Su recolección constituye más del 75% de los desembarques nacionales, generando más de 11.000 trabajos, y cuya demanda alcanza las 300.000 ton/año (US$70 millones). Dada la enorme cosecha, el recurso está sobreexplotado afectando las poblaciones naturales y su pesquería. Como consecuencia, se ha incentivado el cultivo y repoblamiento, desconociendo la naturaleza genética de las poblaciones. Con el objetivo de caracterizar la diversidad y estructura genética de L. spicata, poblaciones expuestas a cosecha fueron caracterizadas con marcadores nucleares (microsatélites). Los resultados obtenidos sugieren que las poblaciones comparten pocos genotipos. De esta manera, se observa una estructuración espacial entre las poblaciones estudiadas, con valores del índice de fijación FST entre moderados a altos. A la luz de estos resultados, se evidencia que efectivamente las poblaciones naturales presentaría un aislamiento genético, lo que podría generar un gran impacto en términos de reducción del flujo genético y diversidad genética; escenario que propiciaría que las poblaciones queden expuestas a depresión por endogamia, bajo vigor y capacidad de adaptación, variables que podrían conducir a su extinción. En este contexto, se sugiere que datos genéticos debieran ser utilizados en las nuevas exigencias legales que utilizan planes de manejo, cultivo y repoblación de la especie, para proteger genes exclusivos, maximizar la diversidad genética y evitar tanto inbreeding como outbreeding. 1) Instituto de Ciencias Ambientales y Evolutivas, Facultad de Ciencias, Universidad Austral de Chile. Valdivia, Chile * Correspondencia a: amjobando@gmail.com y lecastane@gmail.com El cambio climático impacta varias características en todo el ciclo de vida de organismos ectotermos, dado el efecto conjunto de las temperaturas extremas, disminución de la humedad relativa e impredictibilidad de la disponibilidad de alimento. Al mismo tiempo, las reservas energéticas y la dieta podrían influenciar la tolerancia a altas temperaturas, ya sea, por la variabilidad, disponibilidad y tipo de alimento, ya que la tolerancia a altas temperatura involucra mecanismos fisiológicos energéticamente costosos. En el presente estudio se evaluó el efecto de la dieta sobre la tolerancia a altas temperaturas en líneas de Drosophila subobscura seleccionadas artificialmente por 16 generaciones bajo un estrés térmico crónico y un estrés térmico agudo. Un grupo específico de moscas de ambas selecciones se desarrollaron en dos tipos de dietas durante todo su desarrollo, las cuales diferían en la cantidad de nutrientes (control versus uno de bajo contenido nutricional). Una vez eclosionado los adultos, se evaluó la termotolerancia en moscas de ambas dietas utilizando ensayos crónico y agudos. Nuestros resultados indicaron que no existió un efecto de la dieta sobre la termotolerancia, pero sí encontramos un efecto significativo de la dieta afectando las reservas energéticas (lípidos). Por lo tanto, la capacidad de los ectotermos de tolerar altas temperaturas, como las esperadas bajo el calentamiento global, no dependerá de la cantidad de nutrientes contenidos en su dieta, sino que dependerá de la capacidad evolutiva de las poblaciones. Francisco Del Pino, Eduardo Alvarez y Raúl Godoy-Herrera. Programa de Genética Humana, ICBM, Facultad de Medicina, Universidad de Chile. fdelpino@med.uchile. cl En Chile, en Til-TiL 35 0 05' 00'' S, las poblaciones de Drosophila melanogaster criadas en tuna fermentada (Opuntia ficus-indica) son depredadas por la hormiga Argentina Linephitema humile, pero no las criadas en uva fermentada (Vitis vinifera). Estas circunstancias ofrecen la oportunidad de comparar conductas de larvas y adultos de poblaciones depredadas y no depredadas. Razonamos que para escapar de las hormigas, las larvas de D.

50º Reunión Anual de la Sociedad de Genética de Chile. XI Reunión Anual de la Sociedad Chilena de Evolución melanogaster criadas en tunas deberían moverse con mayor rapidez que las criadas en uvas, pero los adultos deberían exhibir una locomoción similar ya que vuelan para escapar de las hormigas. Utilizando cápsulas Petri de 9 cm de diámetro llenadas con agar, medimos la locomoción de las larvas contando las contracciones corporales en 2 min. Luego, cada larva se crió individualmente hasta la emergencia del adulto. Se anotó el sexo del imago y se estimó la locomoción en 2 min anotando el número de líneas cruzadas en una cápsula Petri similar a la de las larvas, pero en cuya tapa se había inscrito un retículo 0.5 cm de arista. Las larvas de la población depredada mostraron una actividad locomotora mayor (80.00 ± 4.09 contrac / min) que las no depredada (55.00 ± 4.05 contrac/min). Pero Los imagos exhibieron similar locomoción (153 ± 8.03 líneas/min). Estos hallazgos sugieren que la evolución del sistema nervioso de las larvas es independiente de los adultos. En Drosophila, rara vez se distingue entre evolución de larvas y evolución de adultos, lo que es esencial para comprender el origen de los Holometábolos. * Correspondencia a: pamela.moralesh@gmail.com La descripción de los patrones genómicos de diferenciación en distintas etapas del continuo de especiación ha ayudado a determinar la proporción del genoma que contribuye a la divergencia y la naturaleza de los genes o zonas genómicas involucradas. En este trabajo se describen los patrones de diferenciación a partir de datos de RAD-Seq en tres etapas del continuo de especiación considerando cuatro especies de Orestias: a nivel intraespecífico, a nivel de especies que divergieron recientemente, O. laucaensis y O. chungarensis, y entre especies muy divergentes, O. ascotanensis y O. gloriae. Estas cuatro especies se distribuyen de forma alopátrica y en ausencia de flujo génico. Los resultados indicaron que tanto los niveles de diferenciación global como el número de loci con F ST significativo aumentan a medida que se avanza en el continuo de especiación. En cuanto al número total de SNPs, se detectó (i) una baja proporción de éstos compartidos entre especies, siendo mayor entre especies recientes que entre especies lejanas, y (ii) que éstos se ubican principalmente en zonas que transcriben a proteínas. Por otra parte, los loci que más contribuyen a la diferenciación de las especies también serían específicos para cada par de especies y la mayoría también se ubican en regiones génicas que transcriben a proteínas. Estos resultados indicarían que el proceso de diferenciación ha sido el resultado de procesos neutrales principalmente, pero no se descarta un efecto menor de procesos selectivos. Fluctuaciones climáticas del Cuaternario han influido en el cambio distribucional de varias poblaciones, teniendo un rol en la evolución de los linajes. En Sudamérica, el mayor impacto del UMG fue en la Cordillera de los Andes, afectando particularmente a las especies de alta montaña. El ambiente montañoso es un componente esencial en la topografía de Chile mediterráneo e incluye un sistema tripartito compuesto por la Cordillera de los Andes, Costa y cordones transversales. Liolaemus nigroviridis Müller & Hellmich 1932 es una especie de lagarto que habita en zonas de montaña restringidas a Chile Central sobre los 1100 m. Debido a diferencias morfológicas y la distribución alopátrica de sus poblaciones, se describieron tres subespecies; L. n. nigroviridis (Andes), L. n. minor (Andes) y L. n. campanae (Costa) y una forma atípica de Cantillana (Costa). Mediante cit-b se han documentado al menos cuatro linajes dentro de L. nigroviridis con divergencias asociadas al Plioceno-Pleistoceno. En este trabajo se evaluó mediante una aproximación filogeográfica multilocus (*BEAST, Species Delimitation Plugin Geneious, Índice de agrupamiento de linajes y BPP) y modelamiento de nicho, el efecto del UMG sobre la diferenciación genética y cambios distribucionales en siete poblaciones de L. nigroviridis. Los resultados indican un cambio distribucional de las poblaciones andinas de L. nigroviridis hacia zonas de menor altura y valles transversales, mostrando una señal de estructura genética a escala regional más que estrictamente asociada a altas montañas. Sin embargo, los resultados son consistentes en identificar a la población andina de El Arpa como un nuevo linaje. Penguins are widely distributed from Antarctica to the tropics. Some penguin species occupy large latitudinal and climatic ranges, and others more limited areas characterized by stable but extreme climatic conditions. Penguin's evolutionary history has been strongly correlated with historical events of climate change, due to the co-occurrence between diversification of penguin species and global cooling periods that resulted in Antarctica becoming ice-covered. How did penguin species adapt? Has temperature been a driver in penguin speciation? Thanks to current advances in genomic technologies, it is possible to search for genetic signatures across populations that could shed light into evolutionary processes. In this study, we sequenced 12 penguin genomes from 6 species living under different temperature conditions to evaluate inter-and intraspecific genetic diversity patterns with emphasis on genes known to be involved in temperature regulation. We observed higher genetic diversity among Antarctic species and species from lower latitudes. Also, according to SNPs and posterior Gene Ontology enrichment analysis, we found that "Biosynthetic Process" was the most represented biological process, and that genes belonging to "Response to temperature" associated process were found to be enriched (pvalue < 0.001). In addition, temperature related genes showed a higher inter-specific nucleotide diversity than the rest of the genes analyzed. Our results thus far suggest that substitutions have been accumulating in genes associated with metabolism and temperature to adapt to new environments. Phylogenetic and positive selection analyses would help better understand the effects of the observed genetic diversity among penguin species. La tribu Sudamericana de Gilliesieae Lindl. (Alliaceae) es un grupo distintivo de monocotiledóneas de la flora Mediterranea de Chile, el que se caracteriza por su gran diversidad floral y altos niveles de endemismo. Hasta hace poco, este grupo presentaba diversos tratamientos taxonómicos, los que resultaban mayormente incongruentes dada la divergente interpretación de sus caracteres florales. Estudios filogenéticos recientes basados en datos moleculares han revelado sustentadas incongruencias en las relaciones filogenéticas intratribales, sugiriendo una profunda reestructuración de la taxonomía previamente establecida en este grupo. Este resultado también sugeriría patrones de homoplasia inusuales para caracteres considerados como taxonómicamente estables en plantas vasculares, revelando un posible ejemplo de plasticidad dirigida de evolución floral. De modo de poder ahondar en posibles explicaciones para este patrón y dar los pasos para definir una propuesta taxonómica acorde con la evolución de Gilliesieae, el presente trabajo apunta a estudiar la evolución de diversos rasgos morfológicos bajo una propuesta comparativa filogenética. A través de dicha aproximación, se determinó el nivel de la señal filogenética y el posible estado ancestral de caracteres morfológicos vegetativos y reproductivos de potencial utilidad taxonómica. Los resultados confirman bajos niveles de concordancia filogenética en caracteres florales en comparación con diversos caracteres morfológicos y citológicos, los que serían más útiles para la construcción de una propuesta taxonómica estable. Al mismo tiempo, nuestros resultados respaldarían la necesidad de reinterpretar la evolución floral de Gilliesieae, apuntando a la exploración de posibles factores externos, definiendo la dinámica de la diferenciación morfológica de este grupo en Chile.

P10. PATRONES DE DIFERENCIACIÓN GENÓMICA A LO LARGO DEL CONTINUO DE ESPECIACION EN
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Agradecimientos a: Programa de Doctorado en Sistemática y Biodivesidad, Universidad de Concepción; Dr. Jorge Avaria-Llautureo y Oscar Inostroza-Michael While the effect of phylogenetic relationships on geographic range size-body size macroecological pattern has been suggested, the macroevolutionary processes involved in the generation and maintenance of this pattern and how its boundaries can affect lineage diversification has been poorly explored. In this work, we evaluate the macroevolutionary consequences of species position on this bivariate trait space to untangle the role of pattern boundaries on the diversification of a Neotropical species-rich clade. We collected data on body mass and range size for furnariid species and used quantitative trait-dependent diversification models to evaluate the relationships between the pattern boundaries and the diversification. The results showed that the triangular pattern is influenced by the different levels of phylogenetic signal of geographic range and body size and that speciation rate is a positive hump-shaped function of the distance to the lower boundary. These finds suggest that the diversification of furnariid depends on the species' trait combination and position within the bivariate space, as shaped by the triangular pattern. Finally, the diversification rate associated with the distance to the lower boundary is not linear, suggesting that this boundary is a macroevolutionary constraint that affects the diversification responsible for the origin and maintenance of this macroecological pattern in a more complex way than previously envisioned. Telmatobius marmoratus es un complejo de especies que se distribuye desde la región del Cusco en Perú, hasta las cuencas del lago Titicaca y altiplánicas, en Chile y Bolivia. Su taxonomía está en flujo, caracterizada por una larga lista de sinonimias, lo que indica que su delimitación ha sido un desafío. La evidencia filogenética parcial muestra que este complejo forma un grupo parafilético que incluye a T. gigas, y que está compuesto por tres linajes con ausencia de monofilia recíproca entre las poblaciones chilenas y bolivianas. Sin embargo, las poblaciones en el norte de la distribución, y en el borde occidental del Titicaca, donde se han descrito varias subespecies, a la fecha no han sido incluidas. Este estudio analiza la historia filogenética en toda la distribución del complejo, utilizando marcadores moleculares mitocondriales y nucleares bajo las tres aproximaciones canónicas de máxima verosimilitud, máxima parsimonia e inferencia bayesiana. La filogenia resultante no recupera las subespecies descritas como grupos monofiléticos, y muestra una baja estructura filogeográfica de los linajes. Se discute la importancia de la conectividad entre los sistemas de drenaje en las cuencas del Altiplano producidas por los ciclos climáticos durante el Plio-Pleistoceno. ), María E. López (1,4), D. Díaz (2,3), G. Cáceres (1) & José M. Yáñez (1,5)* (1) Facultad de Ciencias Veterinarias y Pecuarias, Universidad de Chile. (2) Departamento de Ciencias de la Computación, Universidad de Chile. (3) Centro de Modelamiento Matemático, Universidad de Chile. (4) Facultad de Ciencias Agronómicas, Universidad de Chile. (5) Aquainnovo, Puerto Montt, Chile. * Correspondencia a: jmayanez@uchile.cl Los programas de mejoramiento genético en la industria de los salmónidos, han optimizado la producción mediante la selección artificial de caracteres de interés comercial, tales como, crecimiento corporal, madurez sexual, resistencia a enfermedades, entre otros. Este proceso ha modelado los genomas de los organismos cultivados, generando cambios genéticos adaptativos a través de las generaciones. Dentro de los salmónidos domesticados, la trucha arcoíris (Oncorynchus mykiss) es un modelo de estudio particularmente interesante, debido a su historia de domesticación reciente, intensa selección artificial y adaptación a distintos ambientes de cultivo. Este estudio tuvo como objetivo la búsqueda de huellas genómicas de selección y domesticación en una población de 1701 individuos de O. mykiss de cultivo, los cuales fueron genotipados con un panel de 57K SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms). Se utilizó el paquete de R "rehh" para realizar el test estadístico Integrated Haplotype Score (iHS), basado en la detección de haplotipos extendidos dentro de la población. Se detectaron 85 SNPs cuyo valor de |iHS| es mayor a 3, los cuales están distribuidos principalmente en los cromosomas 4 (30 SNPs) y 12 (18 SNPs). Los marcadores con evidencia de selección dentro de estos cromosomas podrían estar dando cuenta del efecto de la selección artificial y domesticación en el genoma de esta especie.

P14. ANÁLISIS FILOGENÉTICO Y TIEMPOS DE DIVERGENCIA EN POBLACIONES DE RANAS DE LAS ESPECIES Eupsophus altor Y Eupsophus migueli (ANURA, ALSODIDAE) DE LOS BOSQUES TEMPLADOS VALDIVIANOS Karina

P15. INTERSPECIFIC GEOGRAPHIC RANGE SIZE-BODY SIZE RELATIONSHIP AND THE DIVERSIFICATION DYNAMICS OF NEOTROPICAL FURNARIID BIRDS
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P18. TRANSMISIÓN DE CROMOSOMAS ROBERTSONIANOS A DESCENDIENTES DE HETEROCIGOTOS MÚLTIPLES DE Mus musculus domesticus 2n= 32"

Jorge Gatica 1,2 , Eliana Ayarza 1,2 , Soledad Berrios 1* Programa de Genética -ICBM 1 y Departamento de Tecnología Médica 2 , Facultad Medicina, Universidad de Chile. Correspondencia a: sberrios@med.uchile.cl Las translocaciones Robertsonianas (Rb) son reordenamientos cromosómicos frecuentes en poblaciones de Mus domesticus, donde se fusionan dos cromosomas telocéntricos a nivel centromérico. En la meiosis de heterocigotos múltiples se forman trivalentes los que mayoritariamente se segregan de manera alterna, separándose el cromosoma metacéntrico Rb de los telocéntricos, lo que genera gametos con cariotipo normal o balanceado. Se ha propuesto que el cromosoma metacéntrico Rb segregaría en forma preferente respecto de los telocéntricos dado que en poblaciones de Mus se ha observado que los cromosomas Rb se propagan y alcanzan la homocigosis en tiempos relativamente cortos. Se analizó la presencia de los cromosomas Rb 16.17 y 10.12 en descendientes de un heterocigoto 2n=32, mediante la detección de los STR D16Mit49 y D12Mit2 en DNA aislado de los hijos. Se observó la presencia de estos en 11 de 23 descendientes (48%) para el Rb 16.17 y 8 de 13 (62%) para el Rb 10.12, en donde el parental heterocigoto era el macho, en cambio, en familias donde la madre era la heterocigota Rb, ninguno de los descendientes presentó el cromosoma 16.17, como tampoco el 10.12. Se discute la aparente aleatoriedad segregacional de los cromosomas Rb en el macho heterocigoto y la aparente preferencia de segregación de los cromosomas telocéntricos en la hembra heterocigota analizados.

P19. REGULACIÓN GENÉTICA DE LA BIOSÍNTESIS DE METABOLITOS SECUNDARIOS MEDIADA POR EL COMPLEJO Cyc8-Tup1 EN Xanthophyllomyces dendrorhous. (Genetics regulation of the secondary metabolites biosynthesis mediated by the Cyc8-Tup1 complex).

Dionisia Sepúlveda (1), Pamela Córdova (1) , Marcelo Baeza (1) , Jennifer Alcaíno (1) , Víctor Cifuentes (1)* (1) Departamento de Cs. Ecológicas, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. * Correspondencia a: vcifuentes@uchile.cl Existen evidencias genéticas que la biosíntesis de metabolitos secundarios (MS), como la astaxantina en X. dendrorhous, estaría regulada en forma compleja, por un lado mediante represión catabólica por glucosa que involucra a Mig1 y al complejo Cyc8-Tup1 por otro. Además, en este proceso participarían múltiples componentes en su expresión final, involucrando mecanismos como la regulación por estrés oxidativo y osmótico y por daño al DNA entre otros, cuyos reguladores interactuarían con Cyc8-Tup1, ya sea reprimiendo o activando la expresión de genes. En este trabajo se presentan resultados del efecto de mutaciones de genes reguladores en la biosíntesis de MS de X. dendrorhous. Para ello, luego de un análisis bioinformático del genoma y transcriptoma de X. dendrorhous, se identificaron cinco genes reguladores MSR1 a MSR5, se construyeron mutantes de deleción y se determinó su fenotipo productor de metabolitos secundarios. Mutaciones msr1-y msr2sobreproducen MS, mutantes msr4-y msr5-disminuyen los MS y el mutante msr3-sólo sobreproduce astaxantina. Los resultados sugieren que en la regulación de la biosíntesis de metabolitos secundarios de X. dendrorhous, estarían participando al menos cinco genes reguladores. Agradecimientos a: FONDECYT 1140504.
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P20. GENETIC-BY-PRENATAL-NUTRITION INTERACTIONS IN SLEEP BEHAVIOR AND BRAIN MORPHOLOGY IN Drosophila

Gonzalo H. Olivares (1,2) , Franco Vega-Macaya (1,2) , Noemi Candia (1,2) , Nolberto Zúñiga (1) , Ricardo A. Verdugo (1,3) , Patricio Olguín* Sleep can be defined as a reversible state of inactivity, which is controlled by circadian and homeostatic factors, and is conserved across most animal species. The relation between nutrition and its effects in sleep has been studied in both vertebrates and invertebrates. In Drosophila, starvation leads to suppression of sleep, however it is unknown whether early-life nutrition during larval stages affects sleep variation and to what extent it is influenced by brain morphology variation. In Drosophila, sleep is controlled by specific structures of the brain, including integrative areas such as the mushroom bodies (MBs). Variation in MBs has been correlated with variation of sleep, suggesting a morphological basis of sleep variation. Here, we characterized sleep and brain morphology in the wild-derived Drosophila Genetic Reference Panel (DGRP) that were raised under prenatal nutritional restriction (NR). We observed abundant genetic variation in brain morphology and sleep. We performed a genome-wide association (GWA) and identified candidate single nucleotide polymorphisms (SNPs) that are potentially associated with natural variation in the sensitivity of sleep traits to nutrition. A subset of these SNPs are located within genes previously known to affect Drosophila sleep and brain development. We found significant correlations between brain morphology and sleep variation that are sensitive to NR. These results shed light on how the interaction between prenatal nutrition and the genome may result in developmental and brain functional adaptations that shape sleep behavior during adult life.

Los comportamientos complejos de los animales son altamente sensibles a las condiciones ambientales. Una de estas condiciones es la nutrición durante el desarrollo prenatal. La restricción nutricional durante esta etapa produce defectos en el crecimiento del organismo y alteraciones del comportamiento tales como la geotaxis negativa. Sin embargo, cómo la restricción nutricional prenatal altera la variación del comportamiento del organismo adulto es desconocido. Para responder esta pregunta utilizamos un subconjunto de líneas isogénicas del panel de referencia genética de Drosophila melanogaster (DGRP) el cual captura en parte la variación genética de una población natural. Estos insectos se enfrentaron a una restricción prenatal y se evaluó la actividad locomotora por medio de ensayos de geotaxis negativa. Nuestros resultados indican que la interacción genéticonutricional prenatal contribuye importantemente a la varianza fenotípica de este rasgo. Además, muestran que los efectos de la interacción son dependientes del sexo. A través de estudios de asociación de genoma completo (GWA) para geotaxis negativa encontramos un grupo de genes asociados a la interacción genetico-nutricional prenatal. Uno de esto genes es sticky, gen que codifica para una proteína de la familia de las quinasas ACG. Sticky regula tanto procesos mediados por el citoesqueleto de actina-miosina, como el silenciamiento génico. Este trabajo espera contribuir al entendimiento de los mecanismos celulares y moleculares que median la interacción genético-nutricional prenatal en el comportamiento adulto.
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P22. MANIPULATION OF D. melanogaster PHOSPHATIDIC ACID METABOLISM GENE REGULATE BINARY CELL FATE DECISION MEDIATED BY NOTCH

Medina-Yañez,I. 1,2 Vega-Macaya,F. 1,2 Manieu,C 1,2 Valdivia,M. 1,2 , Olguín,P*. 1,2 1 Program of Human Genetics, ICBM, Faculty of Medicine, Universidad de Chile; 2 Biomedical Neuroscience Institute (BNI), Faculty of Medicine, Universidad de Chile. * Correspondence : polguin@gmail.com Asymmetric cell division requires the precise interplay of numerous intercellular signaling pathways to ensure the correct cell fate decisions during nervous system development.

Here we show that affecting the expression of Phosphatidic Acid (PA) metabolism genes result in alterations of binary cellfate decision of the Sensory Organ Precursor cells (SOP), mediated by the Notch (N) signaling pathway. SOPs give rise to pIIa (N-ON) and pIIb (N-OFF) cells, which then divides again giving rise to the shaft (N-OFF) and socket (N-ON), the sheath (N-ON) and a neuron (N-OFF), respectively. Thus, increasing genetically PA levels results in an increase shaft and socket fates. Genetic-interaction analysis show that genes encoding enzymes regulating PA levels interact with genes encoding Notch signaling components, such as N, the ligands Delta and Serrate, numb and sanpodo, a gene encoding positive regulator of Notch in pIIa, but inhibited and degraded in pIIb by Numb protein. In addition, epistatic analysis suggest that this phenotype is generated by the accumulation of PA and not other metabolic fates involved in trafficking of Notch components, such as the phosphoinositides. Finally, by using confocal microscopy we show that the overactivation of Notch 50º Reunión Anual de la Sociedad de Genética de Chile. XI Reunión Anual de la Sociedad Chilena de Evolución signaling associated to increased PA levels in SOPs, is due to ectopic activation of the transmembrane protein Sanpodo in pIIb. Our results suggest a genetic link between abnormal PA metabolism and ectopic Notch activation, during asymmetric cell division in the nervous system. El síndrome de microdeleción 22q11 (22q11DS) es una de las deleciones cromosómicas más frecuentes, afecta a alrededor de 1 en 4000 nacidos vivos y presenta gran variabilidad fenotípica. La microdeleción ocurre usualmente de novo, mediante recombinación no homóloga entre regiones de bajo número de copias o Low Copy Repeats, designados LCR22-A, B, C y -D. La mayoría de los pacientes presentan una deleción de 3 Mb (LCR22A-D), pero, un pequeño número presenta una deleción "LCR22A-D variante" de 2,8 Mb con preservación del segmento proximal que incluye los genes PRODH, DGCR6 y DGCR5. En nuestra cohorte de 217 pacientes, se observó a 10 individuos con esta "deleción variante". Para dilucidar su origen del origen parental, se utilizó el kit de MLPA P356 para estudiar 3 tríos (padre, madre, caso índice con la deleción de 2,8Mb), observándose en 2 de ellos que un progenitor es portador de una duplicación 0,2 Mb de esta región. Esto demuestra que el caso índice presenta una microdeleción típica de 3 Mb en un alelo y una microduplicación de 0,2 Mb heredada en el otro alelo de uno de los padres, lo que se observa como una deleción de 2,8 Mb. La frecuencia de esta duplicación en la población general (estudios publicados de CNV),es de 1,3%. Este reporte demuestra la existencia de una variante polimórfica en el número de copia de 0,2 Mb que podría tener impacto en el mecanismo de la microdeleción 22q11.2 y en su fenotipo. Dicha variante, puede ser detectada utilizando el kit de MLPA P356.
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P24. RELACIONES FILOGENÉTICAS DE LAS ESPECIES DE LA TRIBU TRICHOPTERYGINI CON ÉNFASIS EN LAS ESPECIES CHILENAS

Carlos Zamora-Manzur (1,4)*, Mario Ramos-González (2), Luis E. Parra (3) (1) Departamento de Ecología, Facultad de Ciencias, Universidad Católica de la Santísima Concepción, (2) Programa de Magister en Ciencias c/m Zoología, Departamento de Zoología, Facultad de Ciencias Naturales y Oceanográficas, Universidad de Concepción, (3) Departamento de Zoología, Facultad de Ciencias Naturales y Oceanográficas, Universidad de Concepción, (4) Programa de Doctorado en Sistemática y Biodiversidad, Facultad de Ciencias Naturales y Oceanográficas, Universidad de Concepción. * Correspondencia a: carzamora@gmail.com Los Trichopterygini (Geometridae: Larentiinae) se distinguen fácilmente de los otros Larentiinae porque los machos llevan en la base de las alas posteriores un lóbulo o vesícula y presentan un saco esternal en la base del abdomen que no ocluye la abertura timpánica. Esta tribu fue reconocida por Warren en 1894 y, aunque no es muy diversa a nivel mundial, está presente en todas las regiones faunísticas. En Chile, la tribu destaca por su gran cantidad de especies endémicas, en donde está representada por 14 géneros. Las relaciones filogenéticas de los Trichopterygini han sido pobremente estudiadas, y los estudios donde se los incluye, principalmente estudios moleculares a nivel de subfamilia, se han realizado utilizando únicamente algunos taxa de origen holártico; por otra parte, dentro de Chile sólo han sido estudiados utilizando caracteres morfológicos, tanto para su descripción como para establecer sus relaciones de parentesco. En este trabajo se presenta la primera hipótesis filogenética molecular de la tribu Trichopeterygini. Nuestros resultados recobran un clado que agrupa los géneros chilenos estudiados, dentro de los cuales es posible identificar relaciones filogenéticas no recobradas por análisis morfológicos previos, ayudando en algunos casos a la identificación de nuevas especies y en otros mostrando evidencia de parafilia y polifilia, que dan cuenta de la necesidad de reanalizar la sistemática de algunos géneros que fueron definidos con base únicamente en la morfología. Agradecimientos a: Se agradece a la Beca Doctorado Nacional y Magister Nacional, CONICYT. Conflictos de interés: Nada que declarar.

P25. THE TRANSCRIPTIONAL COREPRESSOR SKI PARTICIPATES IN THE EPIGENETIC REGULATION OF RIBOSOMAL GENE IN HUMAN BREAST EPITHELIAL CELLS.

Pola V (1), Sagredo EA (1,2), Carrero D (1), Armisén R (2), Marcelain K (1)*.

(1) Centro de Investigación y Tratamiento del Cáncer. Facultad de Medicina, Universidad de Chile. Independencia 1027. Independencia. Santiago, Chile, (2) Centro de Excelencia en Medicina de Precisión, Pfizer. * Correspondencia a: vpola02@hotmail.com Ski is a transcriptional co-repressor involved in TGFβ and other signalling pathways. Recently, our group has found that Ski is located in a particular distribution as a pair of dots at the pericentromeric region of mitotic chromosomes of human breast cells (MCF7 and MCF10A) showing that Ski is associated to Beta Satellite Repeats (BSR) and Human Satellite II (HSatII) in those regions, where knocking-down Ski in MCF10A cells (MCF10A shSki) resulted in a significant decrease of H3K9 trimethylation mark (H3K9me3), a critical modification for pericentromeric heterochromatin formation and gene repression. Moreover, several Ski-occupied chromosomes correspond to acrocentric chromosomes that contain tandem 50º Reunión Anual de la Sociedad de Genética de Chile. XI Reunión Anual de la Sociedad Chilena de Evolución rDNA repeats suggesting an important role of Ski on ribosomal turnover/regulation. In this work, we addressed the occupancy of Ski protein and posttranslational modifications (PTMs) of H3K9 on ribosomal gene promoter by chromatin immunoprecipitation assays (ChIP-qPCR) in mitotic MCF-7 and MCF10A human cell lines. We found that Ski protein occupied ribosomal gene promoter and its over-expression, in MCF-7 cells, resulted in increased H3K9me3 levels on this promoter, where MCF10A shSki cells shown decreased levels of H3K9me3 on this promoter in mitotic and non-sychronized cells. Finally, using qRT-PCR we evidenced that MCF10A shSki cells shown increased ribosomal gene expression. Here, we propose that Ski is a novel transcription regulator that helps to maintain the proper trimethylated state on ribosomal gene promoter in mitosis, modulating its gene expression in human breast cells.
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P26. MUTACIONES PATOGÉNICAS EN EL GEN CAPN3 EN PACIENTES CON FENOTIPO INESPECIFICO DE LGMD2

Alejandra Trangulao (1)*, V. Gonzalo Castro (2), L. Jara (1), C. Castiglioni (3), P. Gonzalez-Hormazabal (1), Jorge A. Bevilacqua (2)* (1) Programa de Genética Humana, Instituto de Ciencias Biomédicas, Universidad de Chile, Santiago, Chile, (2) Programa de Anatomía y Biología del Desarrollo, ICBM; Departamento de Neurología y Neurocirugía, Hospital Clínico Universidad de Chile, Facultad de Medicina, Universidad de Chile, Santiago, Chile, (3) Departamento de Pediatría, Clínica Las Condes, Santiago, Chile. * Correspondencia a: jbevilac@med.uchile.cl Las distrofias de cintura (LGMD) son un grupo de distrofias musculares caracterizadas por presentar un deterioro progresivo de los músculos de las cinturas escapular y pélvica, y proximales de las extremidades. La LGMD tipo 2A es causada por mutaciones en el gen CAPN3, que codifica la proteína calpaína-3. Su diagnóstico se basa principalmente en la detección de la proteína por Western Blot en biopsia muscular y el análisis genético. Sin embargo, alrededor del 20-30% de los pacientes con LGMD2A muestra cuantificación normal de la proteína, pero que es funcionalmente inactiva debido a mutaciones que afectan su capacidad autocatalítica. En un grupo de 9 pacientes chilenos con fenotipo inespecífico de LGMD 2 se realizó el análisis de la región codificante del gen CAPN3 en el secuenciador Ion Personal Genome Machine utilizando Ampliseq Library kit 2.0 (Thermo Fisher). En dos pacientes se encontró variantes posiblemente funcionales en el gen CAPN3. Se encontró una nueva variante p.Arg788Leu del gen CAPN3 en estado heterocigoto compuesto en los dos pacientes. Un paciente es de genotipo p.Ala702Val/p.Arg788Leu mientras que el segundo paciente es de genotipo p.Gly36Valfs*21/p.Arg788Leu. La variante p.Ala702Val es posiblemente patogénica según ClinVar y p.Arg788Leu es probablemente dañina de acuerdo a la predicción PolyPhen-2. La variante p.Gly36Valfs*21 fue encontrada previamente por nuestro grupo en otro paciente en estudio. Este trabajo corresponde a un estudio preliminar el cual hay que confirmar mediante secuenciación de Sanger y estudio funcional de la actividad autocatalítica de calpaina-3 en biopsia de músculo del paciente. (1) Programa de Genética Humana, ICBM, Universidad de Chile, (2) Facultad de Ciencias Sociales, Universidad de Chile * Correspondencia a: patricio.udec@gmail.com Patagonia, ubicada en el extremo austral de Sudamérica, es conocido por ser una de las últimas regiones en ser pobladas por los humanos modernos hace 13,000 años atrás. Desde ese momento la región ha sufrido un constante proceso de deglaciación, siendo la región más fría de Sudamérica. Los primeros sitios arqueológicos indican que los primeros pobladores fueron cazadores recolectores terrestres. La adaptación a procesos de vida marítimos surge a partir de los 6,000 años por pobladores en Chile. Actualmente, existen poblaciones que descienden de estos grupos marítimos y que nos pueden dar algunas pistas del proceso de adaptación de estos grupos originarios en la Patagonia. Se analizaron 119 individuos descendientes de grupos Pehuenches, Huilliches, Chono, Tehuelche, Kawéskar y Yámana. Estas fueron genotipificadas mediante el microarreglos Axiom Latino (World Array 4, Affymetrix) que incluye 817.810 SNPs. De acuerdo al PCA, el primer componente principal permite diferenciar la muestra entre los europeos y nativos americanos. El análisis de ADMIXTURE revela una sub-estructuración del componente nativo en uno nortino y sureño. La mayoría de las poblaciones muestra una mezcla mayoritaria procedente de los europeos y nativos. El Mapeo Genómico de Ancestría sobre nuestras poblaciones muestra regiones en el genoma con una elevada ancestría nativa. Estos resultados preliminares demuestran que nuestras poblaciones están altamente mezcladas, mayoritariamente debido al reciente contacto europeo. El análisis de enriquecimiento de ancestría nativa podría revelar posibles regiones bajo selección en las poblaciones de la Patagonia. Este trabajo tiene como propósito tomar la ancestría local a lo largo del genoma para poder aplicar análisis de selección.
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P28. BÚSQUEDA DE NUEVAS VARIANTES EN GENES MIRNAS CUYO BLANCO SON LOS GENES BRCA 1/2 EN FAMILIAS CHILENAS CON CÁNCER DE MAMA Y/O OVARIO FAMILIAR BRCA 1/2-NEGATIVAS

Tomás de Mayo(1)*, AnneMarie Ziegler (2), Lilian Jara (3) (1) Centro de Genética y Genómica, Facultad de Medicina Clínica Alemana-Universidad del Desarrollo (2) Programa de genética Humana, Instituto de Ciencias Biomédicas (ICBM), Facultad de Medicina Universidad de Chile * Correspondencia a: tdemayog@udd.cl Los micro-RNAs (miRNAs) son RNAs endógenos no codificantes. Varios estudios sugieren que se encuentran involucrados en vías relacionadas con cáncer. Variación en genes de pri o pre-miRNAs pueden afectar los niveles de expresión en los miRNAs maduros. Estudios caso-control han mostrado asociación entre variantes de secuencias en miRNAs específicos y riesgo para cáncer de mama (CM). El objetivo de este estudio fue identificar nuevas variantes en genes miRNAs cuyo blanco son los genes BRCA 1/2 en familias chilenas con CM y/o OV familiar y negativas para mutaciones puntuales en BRCA 1/2. A la fecha hemos estudiado seis miRNAs: miR-146a, miR-17, miR-16, miR-182, miR-192 y miR-335. Las secuencias de 100 familias de alto riesgo con CM y/o OV familiar BRCA 1/2-negativas fueron analizadas por Sanger. Se detectaron dos variantes previamente reportadas (rs2910164 pre-miR-146a y rs4541843 pri-miR-182) y una deleción de 6 pb (rs770419845) en el cluster policistrónico 17-92. No se detectaron otras variantes en los otros genes miRNAs analizados. El estudio caso-control no mostró asociación entre el rs2910164 y riesgo de CM. Se encontró asociación estadísticamente significativa entre el alelo T del rs4541843 C>T y riesgo de CM OR=1.8 IC [1.5-2.2] p<0,001. Mediante análisis de fragmentos por electroforesis capilar se analizó el rs770418945 (delTTGGGC) en 501 casos índices provenientes de 458 familias. La variante sólo fue encontrada en dos individuos de la misma familia (F89). El análisis bioinformático reveló que la variante altera la estabilidad del cluster. Se requiren estudios funcionales para confirmar si el rs770418945 es una variante patogénica. (2) Departamento Ciencias Básicas, Facultad de Ciencias, Universidad del Bío-Bío. * Correspondencia a: valladares.moises@gmail.com El Altiplano chileno es un ambiente extremo de altura que constituye un laboratorio natural para el estudio de los mecanismos y procesos de especiación en diferentes taxa, especialmente los que habitan ambientes acuáticos cuya hidrología ha sido dinámica producto de la transición periódica entre eventos húmedos (paleolagos) y áridos que han ocurrido en la región durante el Plio-Pleistoceno. El género de gasterópodos Heleobia Stimpson, 1865 comprende un gran número de especies distribuidas en el cono sur de Sudamérica, incluyendo una variedad de formas que son endémicas de la región altoandina. Particularmente, en el Altiplano chileno, los patrones de distribución de Heleobia y taxa co-distribuidos (peces del género Orestias, anfibios del género Telmatobius y gasterópodos del género Biomphalaria) sugieren que el escenario de divergencia evolutiva y los procesos de diversificación podrían involucrar una mezcla de procesos de especiación (e.g. dispersión, vicarianza, efecto fundador). En el presente estudio se examinó la historia filogenética de las especies del género Heleobia del Altiplano chileno utilizando marcadores mitocondriales (COI, 12S y 16S) y nucleares (ITS1 e ITS2). Se estimaron los tiempos de divergencia para situar la escala temporal de diversificación del grupo. Por último, se proponen modelos biogeográficos que intentan explicar el patrón de distribución y la diversidad actual del género Heleobia. * Correspondencia a: robertonespolorossi@gmail.com Los microorganismos están constantemente enfrentando variaciones en su entorno (e.g., temperatura, salinidad, disponibilidad de nutrientes, interacción con otros organismos), las que inducen diversas respuestas adaptativas. En este estudio se evalúa el efecto del ambiente bacteriano sobre la evolución de Saccharomyces cerevisiae, durante un proceso de diversificación experimental. Particularmente, planteamos que la evolución en presencia de bacterias tiene un efecto sobre las poblaciones de levaduras, que deja una huella a nivel genómico. Proponemos que como resultado de este proceso debería ser posible detectar variantes alélicas específicas asociadas a estas condiciones siempre que hayan sido favorecidas por la selección natural a estas condiciones. Para esto se generaron y compararon dos diversificaciones experimentales ( en total 600 generaciones, con una bifurcación cada 200) a partir de una misma población ancestral de S. cerevisiae (cepa Y55). La primera, en condiciones co-evolutivas con diferentes bacterias (factor selectivo) y la segunda en cultivo puro. En ambas se analizó, mediante RAD-seq, la diversidad genética adyacente a ~2000 sitios de restricción repartidos a lo largo del genoma (aproximadamente 10% del genoma), tanto en poblaciones 50º Reunión Anual de la Sociedad de Genética de Chile. XI Reunión Anual de la Sociedad Chilena de Evolución terminales (tips), como ancestrales de ambas diversificaciones experimentales. En particular, se evaluó si existen a) cambios en la diversidad genética entre diversificaciones en el tiempo, b) fijación o pérdida de variantes específicas en el tratamiento con bacterias, y c) cambios en la topología de la reconstrucción filogenética entre tratamientos. El estudio de estos SNPs en S. cerevisiae nos permite comprender mejor la dinámica de la adaptación durante la diversificación en condiciones comunitarias.

Agradecimientos a: Proyecto Fondecyt n°1130750. Universidad Austral de Chile. Magister en ciencias mención Genética. Historically the coastal systems have been considered as open systems, without obvious barriers to gen flow. However, several studies have shown important population structure in coastal species due historical and contemporary events such as Quaternary glaciations, genetic drift, selection, dispersion ability, cyclical perturbations and human activities. The estuaries are also coastal systems and, given the particular environmental conditions that they have, are suitable for evaluating the population's genetics of the species living in these environments. The estuarine polychaete Perinereis gualpensis is a Nereididae polychaete endemic of Chilean coast, whose distribution is restricted from 36°S to 45°S. Considering both the wide range of distribution and the peculiarity of the environment in which P. gualpensis occurs, several of the proposed causal mechanisms for marine species genetic structure could be potential factors of intraspecific diferentiation for this species. In this study, we evaluate the phylogeographic pattern of P. gualpensis using the mitochondrial marker COI. We found an important phylogeographic structure throughout the range of distribution for P. gualpensis. However, this pattern is attenuated by shared haplotypes between two populations. In spite of the occurrence of well-defined biogeographic regions on the Southeastern Pacific, our results show no geographic concordance between the main haplogroups and these regions. Under this scenario, local processes could be responsible for the observed genealogical structure. Among these, the most important are the Arauco Gulf circulation and the Bio-Bio discharge. Only in the southernmost population, P. gualpensis shows strong signal of population expansion, which is attributed to the Last Glacial Maximum. (1) Laboratório de Biologia e Genética de Peixes, Instituto de Biociências de Botucatu, UNESP, 18618-970, Botucatu -SP, Brazil.

P31. PHYLOGEOGRAPHIC PATTERN OF THE ESTUARINE POLYCHAETE

(2) Departamento de Genética, Facultad de Veterinaria, Universidad de Santiago de Compostela, 27002, Lugo, Spain. * Correspondencia a: cruzvp@outlook.com

The potamotrygonid stingrays are considered to be the only group of elasmobranchs to have speciated exclusively within freshwaters. In in the upper paraná basin, after the flooding of sete quedas waterfall in 1982, was eliminated and stingrays started to appear in several stretches. Here, the genetic diversity of p. Motoro and p. Falkneri was examined using ssr as molecular markers in order to detect genetic variation the populations in paraná river basin. The p. Motoro (n=101) were collected in six locations. Samples of p. Falkneri (n=72) were collected in four locations. Samples were collected in the tissue samples preserved in 95% ethanol. Dna was extracted from dried fragments. Individual samples were genotyped at 9 ssr. Based on multilocus inbreeding coefficient per locus (f is = -0.405 to 1.000) for p. Motoro, and additionally a deficit of heterozygotes was also detected and also a slight excess of heterozygosity was found. P. Motoro showed low levels of genetic diversity (mean h e = 0.352-0.457) and consistently low levels of allelic richness (ar = 1.89-6.33). Based on the multilocus inbreeding coefficient per locus for p. Motoro (f is = -0.557 to 1.000) and a deficit of heterozygotes was also detected. There were consistently high levels of genetic diversity (mean he = 0.559-0.659) and moderate levels of allelic richness (ar = 2.99-10.1) for p. Falkneri. The populations of both species analyzed in the present study showed low rates of genetic diversity, and this situation is not unusual in elasmobranchs.

P33. QUIMERISMO EN MACROALGAS: INTEGRANDO PATRONES Y PROCESOS

Bernabé Santelices (1) & Alejandra V. González (2) (1) Departamento de Ecología, Facultad de Ciencias Biológicas, Pontificia Universidad Católica de Chile. (2) Departamento de Ciencias Ecológicas, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. * Correspondencia a: apgonzalez@uchile.cl Las quimeras poseen más de un genotipo producto de fusión somática de dos o más individuos coespecificos. Aunque ocurre en varios grupos (hongos, invertebrados, mamíferos, humanos, plantas y macroalgas) su frecuencia en poblaciones naturales es baja (5%). Sin embargo, poblaciones de macroalgas rojas y pardas muestran alta frecuencia de quimeras (24-86,7%). Varios procesos explicarían este patrón contrastante; el primero, se relaciona con la fusión que origina heterogeneidad genética intraindividual. Aún cuando son filogenéticamente distintas, macroalgas rojas y pardas presentan fusión somática. La fusión 50º Reunión Anual de la Sociedad de Genética de Chile. XI Reunión Anual de la Sociedad Chilena de Evolución ocurre entre discos donde distintos linajes celulares se contactan, formando de novo conexiones secundarias entre células (pit-connections y plamosdesmos), generando un mosaico. Ello permite continuidad citológica, generándose un disco inseparable, de mayor tamaño que funciona como unidad integrada. El segundo proceso radica en cómo se originan las ramas. Aún cuando provienen de un disco quimérico, diferencias intercelulares en las velocidades de elongación permiten que en las ramas domine un único linaje. Así los ejes pueden ser genéticamente distintos entre ellos, pero homogéneos en las zonas apicales, lo que permite la formación de estructuras reproductivas sin interferencias entre tejidos genéticamente heterogéneos. Este patrón de ramificación y diferenciación genética desde el disco al ápice, determina que el quimerismo sea un proceso reversible a través de consecutivas ramificaciones y que discos constituyan una fuente in situ de diversidad genética que genera ramas y plantas. El tercer proceso, sugiere que la condición quimérica es adaptativa con mayor sobrevivencia, crecimiento, reproducción, tolerancia a estrés ambiental y diversidad genética que conespecíficos genéticamente homogéneos. La dispersión juega un papel fundamental en la dinámica y evolución de poblaciones naturales. En la gran mayoría de organismos marinos la dispersión de larvas es el mecanismo principal de flujo génico entre poblaciones naturales y, por lo tanto, es vital para entender la dinámica de poblaciones, el buen manejo de poblaciones pesqueras y el diseño de reservas marinas. Una forma de inferir el potencial de dispersión es mediante el estudio de la diversidad y estructura genética de poblaciones. En este trabajo evaluamos la estructura genética de la ascidia Pyura chilensis a una escala espacial fina para inferir patrones de apareamiento y dispersión larval. Dado el bajo potencial de dispersión (24 h) y su modo de reproducción (fecundación externa, hermafrodita simultáneo), se espera encontrar estructuración genética aún a pequeña escala. Acá presentaremos los resultados de un análisis de estructura genética a escala espacial fina en tres localidades de la costa Sureste del Pacífico usando 10 marcadores microsatélites. En cada localidad se adoptó un sistema jerarquizado de muestreo a cuatro niveles, se caracterizó la diversidad genética, se realizaron análisis de varianza molecular, de parentesco y autocorrelación espacial. Nuestros resultados confirman la presencia de estructura genética poblacional a pequeña escala. Estos resultados parecen ser explicados por la presencia de individuos emparentados al interior de cada localidad y la autocorrelación espacial entre individuos de las localidades. Este estudio a pequeña escala geográfica puede mejorar nuestra comprensión de los procesos que determinan la estructura genética poblacional. Las invasiones biológicas han atraído la atención de científicos durante las últimas décadas para comprender sus causas y mecanismos, los impactos de especies invasoras sobre la biota nativa y los impactos socioeconómicos de la presencia de estas nuevas especies. En Chile, la conspicua presencia de salmónidos invasores (familia Salmonidae) en aguas continentales ha puesto en riesgo la biota nativa, y a su vez, ha permitido el desarrollo de actividades económicas como la pesca recreativa y el turismo de intereses especiales. Para la evaluación del impacto de la presencia de salmónidos sobre la fauna nativa, es necesario conocer la distribución y abundancia de especies de salmónidos y nativas. El aumento del desarrollo de técnicas moleculares al servicio de los estudios de la biodiversidad ha aportado herramientas que permiten evaluar la diversidad de especies presentes en cuerpos de agua a partir de muestras de agua en la que se encuentran inmersos, independiente del estadio de desarrollo en el que se encuentran. El método de ADN ambiental (environmental DNA; eDNA) tiene el potencial de revolucionar el estudio de los impactos de los salmónidos en aguas continentales, permitiendo conocer la diversidad taxonómica de especies invasoras; realizar la detección temprana de salmónidos y especies nativas en cuerpos de agua; y estimar con exactitud la distribución de dichas especies en los sistemas de aguas continentales de nuestro país. El presente trabajo explora los beneficios del uso del eDNA al servicio de la ecología y conservación, generando líneas de base de especies y evaluando el efecto de la presencia de salmónidos sobre la estructura comunitaria nativa. y/o conductuales. Un ejemplo de esto se ha descrito para individuos del insecto hematófago Mepraia spinolai infectados con el protozoo Trypanosoma cruzi, agente etiológico de la enfermedad de Chagas en humanos. Insectos infectados presentan cambios a nivel individual, incluyendo menor peso y tamaño corporal, mayor tiempo de desarrollo y menor sobrevivencia respecto a individuos no infectados; sin embargo, se desconoce si estas alteraciones pueden tener un efecto a nivel poblacional. El objetivo de este estudio fue realizar un análisis demográfico utilizando tablas de vida y matrices demográficas para evidenciar el efecto del estado de infección sobre distintos parámetros demográficos de M. spinolai, comparando dos cohortes (infectada versus control) en condiciones óptimas de laboratorio. Los rasgos de historia de vida de sobrevivencia y fertilidad de cada estadio se utilizaron para calcular la Tasa Intrínseca de Crecimiento (r), Tasa Neta de Reproducción (Ro) y Tiempo generacional (Tg). Adicionalmente, las matrices poblacionales se utilizaron para calcular la Tasa Finita de Crecimiento (λ) y la sensibilidad de los parámetros. Los valores obtenidos para los parámetros poblacionales de la cohorte infectada fueron 0.002, 2.3, 379 y 1.0 para r, Ro, Tg y λ, respectivamente. Los resultados no arrojaron diferencias significativas en los parámetros demográficos de las cohortes estudiadas, sugiriendo la existencia de mecanismos compensatorios a nivel poblacional. * Correspondencia a: mmurua@bio.puc.cl La pérdida de autoincompatibilidad (AI) que impide la autofecundación, es un cambio frecuente en la evolución de las angiospermas. Estudios recientes sugieren que la transición desde AI a la autocompatibilidad genera reducción de rasgos florales, disminución de diversidad genética e incremento de endogamia. Lo anterior ha sido ampliamente documentado en plantas con polinización generalista. No obstante, en algunos sistemas especialistas se observan rasgos florales complejos para atraer polinizadores específicos, a pesar de mantener altos niveles de autofecundación. En este estudio, evaluamos si la pérdida de AI se asocia a una reducción de rasgos florales y diversidad genética en especies con polinización especialista del género Calceolaria. Para ello, se determinó el sistema reproductivo de seis especies, se cuantificaron cuatro rasgos florales (área de corola y elaioforo, hercogamia, número de flores por planta) y se caracterizó la variabilidad genética utilizando microsatélites. Los resultados muestran que especies autocompatibles presentan menor hercogamia y área de elaioforo que especies autoincompatibles, mientras que el área de la corola y nº de flores no presentan diferencias. A nivel genético, especies autocompatibles mostraron menor número de alelos por locus y mayor nivel de endogamia que especies autoincompatibles. Sin embargo, no se observaron diferencias en los valores de heterocigocidad entre grupos. En conjunto, esto resultados sugieren que en plantas especialistas la pérdida de autoincompatibilidad genera una reducción de rasgos reproductivos, pero no de atracción, permitiéndoles asegurarse reproductivamente sin perder las ventajas genéticas de la polinización cruzada, posiblemente confiriéndoles un mayor rango de respuesta frente a escenarios de polinización inestables.
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P38. EL PAPEL DE LOS RECEPTORES TACTILES DE LAS LARVAS DE Drosophila melanogaster EN LA DETECCION DE DEPREDADORES Y CONSTRUCCION DE TUNELES.

Francisco Del Pino, Eduardo Alvarez, Constanza Espinoza, Bárbara Sánchez, Camila Rocha y Raúl Godoy-Herrera. Programa de Genética Humana, ICBM, Facultad de Medicina, Universidad de Chile. Correspondencia a: fdelpino@med.uchile.cl En este estudio proponemos que las larvas de Drosophila melanogaster procesan información relativa a la textura y vibraciones del substrato para escapar de depredadores. Conjeturamos que las larvas depredadas por la hormiga Linepithema humile detectan vibraciones del substrato provocados por el ataque del depredador, seleccionando lugares donde excavar para escapar de la agresión. Comparamos la respuesta a estímulos vibratorios de larvas de D. melanogaster depredadas y no depredadas por L. humile. Como control adicional estudiamos la respuesta a vibraciones de larvas Canton -S y de larvas atonal 1 derivada de la Canton-S. La mutación bloquea la comunicación entre receptores táctiles y los niveles centrales del sistema nervioso de la larva. Se depositaron individualmente 50 larvas de cada cepa sobre la superficie de una tuna (o grano de uva) y se aplicó un golpe suave a la fruta con el índice de la mano. Se registró el tiempo transcurrido desde el momento de la perturbación y la introducción de la región cefálica de la larva en el substrato. Los controles fueron los registros de tiempo en ausencia de estímulos vibratorios. Comparadas con larvas no depredadas, las larvas depredadas por hormigas demoran 42 % menos de tiempo en comenzar a sumergirse en el fruto. Comparadas con los controles Canton-S, las larvas ato 1 , en presencia de vibración del fruto, demoran un 47% más de tiempo en hundirse en la fruta. Los hallazgos indican que los receptores táctiles de larvas depredadas son importantes para escapar de L. humile. La hormiga Linepithema humile depreda larvas de poblaciones naturales de Drosophila melanogaster que viven en tunas (Opuntia ficus-indica). La alta radiación solar de estos ambientes favorece al depredador que prefiere hábitats secos que mésicos. Las larvas detectan a las hormigas, excavando y desapareciendo en el substrato. Entonces, la excavación es un mecanismo de defensa ante la depredación. Para comprender la genética y evolución de tal conducta y sistema nervioso, estudiamos la conducta excavatoria de larvas de poblaciones de D. melanogaster depredadas y no depredadas por la hormiga. También comparamos el efecto de las condiciones de iluminación en la selección del lugar donde excavar. Tubos de vidrio de 2.5 x 9.0 cm (diámetro x largo) se llenaron con medio de cultivo adicionado con carbón vegetal y se cubrió con el mismo alimento pero sin carbón. Se sembraron 30 huevos por tubo (N =20 tubos) pertenecientes a cada población. Cada 24 h hasta las 120 h de edad, se contabilizó el número de larvas con y sin carbón en el tracto digestivo. La fotorrespuesta se estimó por el porcentaje de larvas en la zona iluminada de una cápsula Petri dividida en dos mitades: una iluminada y otra oscurecida. Veinte larvas se distribuyeron en el borde entre ambas zonas contabilizando cada 2 min hasta 20 min el número de larvas en cada sector y el número de pupas. Larvas de la población depredada por L. humile excavan a mayor profundidad y pupan en lugares oscuros. Los hallazgos sugieren que las hormigas ejercen una presión de selección sobre la conducta excavatoria de las larvas y sobre el sistema nervioso que capta y procesa estímulos relacionados con la depredación.

P40. ¿CUÁN RÁPIDO HA CAMBIADO LA MORFOLOGÍA EN ELASMOBRANQUIOS?

Moraga Daniela (1), Roman-Palacios, Cristian (1) (1) Grupo de investigación Diversidad Faunistica. Universidad del Quindio. Armenia, Quindio.

Estudios anteriores han evaluado la relación entre cambios morfológicos y diversificación (especiación -extinción) en diferentes grupos de organismos. La relación positiva entre ambas variables (i.e., especiación) puede ser indicativo de (i) radiaciones adaptativas o (ii) de una tendencia puntuada en la evolución de los linajes. Hipótesis como esta, han sido evaluadas previamente usando filogenias moleculares en peces teleósteos, anolis y salamandras. Sin embargo, hasta la fecha, ningún trabajo ha discutido la relación entre cambio morfológico y diversificación en peces cartilaginosos. Para muchos autores este grupo resalta como uno de los clados de vertebrados que menor cambio morfológico ha presentado desde su divergencia (e.g. tiburones). En este trabajo, (i) reconstruimos la filogenia tiempo-calibrada más extensa publicada hasta la fecha para elasmobranquios, (ii) evaluamos la relación entre la tasa de evolución morfológica y especiación, y (iii) estimamos la señal filogenética contenida en el tamaño corporal. Las relaciones filogenéticas entre 637 especies fueron inferidas a partir de 91 clusters ortólogos. Los tiempos de divergencia fueron estimados en BEAST basados en 43 puntos de calibración. Las tasas de evolución morfológicas (univariadas) fueron calculadas basados en el tamaño corporal y utilizando modelos BM, OU, y derivados. Se encontró una tasa de evolución morfológica inferior en elasmobranquios con relación a teleósteos y una tendencia mayor en especies de tiburones que en el caso de rayas, las cuales tenían un mayor valor en la tasa morfológica y señal filogenética. Además, no es claro que exista una correlación positiva entre la especiación y el cambio morfológico de peces cartilaginosos lo que podría explicar que la diversificación de especies en el caso de peces cartilaginosos no depende de los patrones corporales sino que estarían involucrados otros factores. El aislamiento del continente Antártico se debe a tres barreras i) la corriente circumpolar antártica (CCA), ii) la batimetría y iii) la distancia geográfica entre América del Sur y la Antártica. El bivalvo Kidderia sp. tiene un tamaño máximo de 7 mm, es incubador y habita en el intermareal rocoso de las islas subantárticas como Georgia del Sur, Heard, Kerguelen y Malvinas/Falkland, además de la región de Magallanes y la Antártica. Las especies de Kidderia han sido descritas por morfología y en literatura clásica se reportan unos cuantos caracteres morfológicos para su clasificación, por lo que su clasificación taxonómica sigue siendo controversial. La especie Kidderia pusilla (Gould, 1850) ha sido descrita en ambientes subantárticos principalmente y las especies Kidderia subquadrata (Pelseneer, 1903) y Kidderia bicolor (Martens, 1885) han sido descritas tanto en ambientes antárticos como subantárticos. Utilizando marcadores moleculares se intenta avanzar en la comprensión de la taxonomía y patrón de distribución actual de los linajes del género Kidderia esperando encontrar entidades taxonómicas diferentes en ambas regiones. Los resultados obtenidos de la reconstrucción filogenética basados en el gen ssu revelan que Kidderia de la Antártica se encuentra en la base del clado de interés mientras que las muestras obtenidas desde localidades Subantárticas parecen no corresponder a especies de Kidderia. El Filo Cnidaria comprende más de 10,000 especies y su origen es al menos 635 millones de años atrás. Las relaciones filogenéticas dentro del filo son objeto de intenso debate. El empleo de diferentes datos (morfológicos y moleculares; nucleares y mitocondriales), con diferente calidad y cantidad de información, así como modelos distintos de inferencia filogenética, han resultado en patrones contradictorios. Estudios previos son incompletos, con falta de representatividad y sesgados a ciertos grupos, lo que además supone que aún se desconocen aspectos fundamentales sobre la evolución del ciclo de vida, no existiendo consenso acerca de la forma ancestral (i.e. pólipo o medusa), y menos aún si este rasgo ha influenciado el proceso de diversificación. En este trabajo se resuelven las relaciones filogenéticas para 290 especies, usando secuencias existentes del gen mitocondrial COI y nuclear 28S. Previamente, se evaluó su calidad con tests de neutralidad, saturación y presencia de codones de término. El uso pionero de modelos mixtos incorporó toda la variación del proceso evolutivo de los marcadores. Este es hasta hoy no sólo el más amplio, sino el más representativo árbol del total de especies aceptadas hasta el nivel de orden, lo que permitió evaluar adecuada y explícitamente por primera vez la evolución del ciclo de vida. El estado ancestral más probable fue estimado mediante máxima verosimilitud, y su efecto sobre el proceso de diversificación utilizando inferencia bayesiana, obteniendo mayor probabilidad de presencia de medusa en el ancestro, y mayor número de eventos de especiación en grupos con solamente pólipo. The conversion of grape must into wine is a complex process in which Saccharomyces cerevisiae is the main responsible of conducting the alcoholic fermentation. Nitrogen, a crucial nutrient in the fermentation process, is present in limited amounts in grape must. Understanding the genetic basis underlying nitrogen assimilation differences among yeasts strains requires bridging the gap between their genotype and phenotype. Recently, we have estimated the extent of Allele Specific Expression (ASE) between isolates of the four major yeast lineages, i.e. Wine/European, North American, West-African, and Sake. Several genes showing ASE were associated with differences in predicted allele specific transcriptional binding (ASB). Interestingly, the hemizygotes carrying the WE allele for ASN1, which encodes for an asparagine synthetase, showed greater assimilation levels of aspartic and glutamic acid than hemizygotes carrying the NA allele. ASB analysis of the ASN1 promoter region pointed to a single nucleotide polymorphism at the binding site of the transcription factor UGA3. To further evaluate the role of UGA3 in nitrogen assimilation, we will survey genome-wide differences in UGA3 binding and expression levels in WE and NA isolates. To do so, we will perform Chip- La aterosclerosis y el cigarrillo son de los principales factores de riesgo para enfermedades cardiovasculares. Una aproximación de genética de sistemas permitió identificar una red de coexpresión génica en monocitos con evidencia de mediar la relación entre fumar y aterosclerosis. La red ligaba aterosclerosis con el hábito de fumar a través de los genes GAS6 y ZIP8, entre otros. ZIP8 es un transportador transmembrana de zinc, el cual inhibe la respuesta inflamatoria. Sin embargo, también puede ingresar cadmio presente en el humo del cigarrillo, que es tóxico para la célula. GAS6 estimula citoquinas pro-inflamatorias y es necesario para el desarrollo y estabilización de placas ateroscleróticas. Hipotetizamos que el Cd tiene un efecto pro-inflamatorio en la célula, mediada por el transportador ZIP8, que favorece su incorporación, y por GAS6. Se realizó un estudio de expresión de genoma completo en macrófagos pro-inflamatorios (M1) y antiinflamatorios (M2), expuestos o no con cadmio. Los resultados mostraron que la estimulación con cadmio disminuye la expresión del gen ZIP8 en ambos tipos de macrófagos, mientras que la expresión de GAS6 aumenta en los macrófagos M1 y disminuye en los macrófagos M2. A nivel transcriptómico, encontramos 185 genes sugerentes de estar diferencialmente expresados en los macrófagos M1 (0,05 < FDR < 0,1) y 4.472 genes diferencialmente expresados en los M2 (FDR< 0,05). Estos últimos están enriquecidos en una vía de respuesta inflamatoria, mostrando además sobre-expresada la citoquina pro- El síndrome de Hipoventilación Central Congénita (CCHS) es un trastorno poco frecuente del sistema nervioso autónomo, en el que no hay respuesta a la hipoxia e hipercarbia durante el sueño. Cerca del 95% de los afectados tienen una expansión de polialaninas en el exón 3 del gen PHOX2B, el cual codifica para un factor de transcripción implicado en el desarrollo neuronal. Los alelos normales presentan 20 repeticiones de alaninas; un aumento de 5 a 13 residuos en uno de los alelos (resultando en 25 a 33 repeticiones) causa CCHS. En la mayoría de los casos la expansión surge de novo; con menos frecuencia, puede ser heredada de un padre mosaico. Para confirmar el diagnóstico, se recomienda realizar un test de screening de PHOX2B. Con la finalidad de implementar una metodología que permita detectar la expansión de polialaninas, se analizó el exón 3 de PHOX2B de seis individuos chilenos con CCHS, tres pacientes con presentación clínica sospechosa y a sus familiares (30 individuos en total). Se utilizó secuenciación de Sanger y PCR fluorescente para determinar el tamaño de la expansión y detectar mosaicismo en los progenitores. En los seis sujetos con CCHS se detectó una expansión heterocigota igual o mayor a 24 repeticiones con ambas metodologías; no se detectó expansión en los progenitores ni en los sujetos con sospecha clínica. La detección de la expansión de polialaninas en el gen PHOX2B permitió confirmar el diagnóstico en los pacientes con CCHS e implementar esta metodología como test de diagnóstico. El cáncer es una enfermedad genética compleja que surge de los efectos combinados de múltiples variaciones genéticas y epigenéticas. Además, se sabe que el cáncer no es sólo complejo, sino que también es altamente heterogéneo, debido a que los mecanismos genéticos pueden variar entre pacientes del mismo tipo patológico. La llegada de las nuevas tecnologías de secuenciación (NGS) han permitido profundizar el estudio del cáncer desde una perspectiva genómica, permitiendo identificar genes Driver, los cuales confieren una ventaja proliferativa selectiva a la célula con cáncer con respecto a una normal. Existen diferentes métodos para identificar los genes Driver, como por ejemplo métodos basados en network, en su frecuencia mutacional y en el impacto funcional de las mutaciones etc. Si bien la identificación de genes drivers es un importante avance para lograr comprender la biología del cáncer, determinar patrones en los genes mutados que permitan estratificar los pacientes a nivel genómico es el siguiente paso y nuevo desafío en la genómica del cáncer. Para lograr esto se plantea el uso de Principal Component Regression (PCR) para predecir la supervivencia en muestras de El color de pelo en mamíferos depende de la síntesis y la distribución de cantidades relativas de eumelanina y feomelanina, dependientes de muchos genes. Entre ellos el gen receptor de la melanocortina (MC1R), que estimula la producción de eumelanina en melanocitos, y el gen ASIP, proteína de señalización Agutí que actúa como antagonista para MC1R. Para conocer el origen de la variación genotípica se analizó la secuencia completa de los genes MC1R y ASIP, y el color de fibra de camélidos Sudamericanos, se analizaron aquí 82 guanacos, 90 vicuñas, 89 llamas y 84 alpacas. Nuestros resultados muestran 14 y 12 mutaciones fueron detectadas en el MC1R y ASIP, 9 y 3 de ellas no sinónimas, respectivamente. Cinco y 3 de estas mutaciones, en MC1R y ASIP respectivamente, están totalmente ausentes en las especies silvestres; siendo 2 de ellas exclusivas y altamente frecuentes en las especies domésticas. Finalmente, 3 de ellas discriminan bien guanacos-llamas de vicuñas-alpacas, confirmado el origen de las especies domésticas; algunas de las cuales soportan el origen de las llamas a partir de los guanacos más septentrionales. Este conjunto de mutaciones distingue inequívocamente a los animales silvestres de los domésticos, lo que tiene importantes aplicaciones en la caza furtiva de vicuñas y guanacos, y la identificación de restos arqueológicos pre y post domesticación. ), se asoció con reducción del riesgo para CM. Considerando estos resultados, se evaluaron los niveles de expresión de los pre-miR-423-3p, pre-miR-423-5p, pre-miR-27a-3p y pre-miR-27a-5p en dos líneas celulares: MCF-7 (línea celular de CM esporádico) y MDA-MB-231 (línea celular de CM triple negativo). En la línea celular MCF-7 y MDA-MB-231, los niveles de expresión del pre-miR-423-3p-A y pre-miR-423-5p-A fueron significativamente mayores en comparación a los pre-miRs-423 portadores del alelo wild type (C). En la línea celular MCF-7, los niveles de expresión del pre-miR-27a-3p-G y pre-miR-27a-5p-G fueron significativamente mayores en comparación a los pre-miRs-27a portadores del alelo wild type (A). En la línea celular MDA-MB-231, los resultados de expresión del pre-miR-27a no fueron significativos. Posteriormente, se evaluó el efecto de los pre-miR-423-C, pre-miR-423-A, pre-miR-27a-A y pre-miR-27a-G en la migración de las líneas celulares MCF-7 y MDA-MB-231. El pre-miR-423-A promovió significativamente la migración de las líneas celulares MCF-7 y MDA-MB-231 comparadas con el control. El pre-miR-27a-G promovió significativamente la migración de la línea celular MCF-7 comparado con el control y redujo significativamente la migración en la línea celular MDA-MB-231. Estos resultados permiten concluir que el miR-423 juega un rol potencialmente oncogénico en la tumorogénesis del CM y el miR-27a podría tener un efecto protector en la tumorigénesis del CM triple negativo.
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María-Eugenia López (1,2), Laura Benestan (3), Jean-Sebastien Moore (3), Charles Perrier (4), John Gilbey (5), Alex Di Genova (6), Alejandro Maass (6), Diego Díaz (6), Jean-Paul Lhorente (7), Katharina Correa (7) , Roberto Neira (2), Louis Bernatchez (3), José Manuel Yáñez (1,7)* (1) Facultad de Ciencias Veterinarias y Pecuarias, Universidad de Chile, Santiago, 8820808, Chile. (2) Facultad de Ciencias Agronómicas, Universidad de Chile, Santiago, 8820808, Chile. (3) IBIS, Institut de Biologie Intégrative et des Systèmes, Université Laval, Québec, G1V0A6, Canada. (4) Centre d'Écologie Fonctionnelle et Évolutive, Unité Mixte de Recherche CNRS señales de selección, podría contribuir al conocimiento de los genes que subyacen la variación de caracteres de interés biológico y productivo de las especies. La existencia de poblaciones domésticas y silvestres de salmón del Atlántico con un mismo origen geográfico ofrece una excelente oportunidad para estudiar el efecto de la domesticación y la selección artificial en el genoma esta especie. Agradecimientos a: CORFO (11IEI-12843 y 12PIE17669); Beca de doctorado nacional CONICYT (21120382); Programa de Becas de Intercambio de Liderazgo Canadá-Chile, Gobierno de Canadá y al Sr. Carlos Soto por su contribución con muestras de la población doméstica de origen Escocés. PATRONES GENOMICOS POBLACIONALES CONTRASTANTES EN POBLACIONES DE TRUCHA AROCOIRIS NATURALIZADAS EN DOS LAGOS NORPATAGONICO. Cristian B. Canales-Aguirre (1,2,3)*, Lisa W. Seeb (4), James E. Seeb (4), María Ignacia Cadiz (2), Garrett J. McKinney (4), Wesley A. Larson (5), Daniel Gomez-Uchida (2,3) (1) Centro i~mar, Universidad de Los Lagos, Camino a Chinquihue km.6, Puerto Montt, Chile; (2) Departamento de Zoología, Universidad de Concepción, Casilla 160-C, Concepción, Chile; (3) Núcleo Milenio de Salmónidos Invasores (INVASAL), Universidad de Concepción, Chile; (4) School of Aquatic and Fishery Sciences, University of Washington, Seattle, WA, USAnaturalizadas. Utilizando miles de marcadores SNP cuantificamos parámetros genéticos poblaciones, así como la estructura genética y conectividad de la población. Un total de 192 individuos de trucha arco iris fueron recolectados de tres ríos asociados al lago Llanquihue (i.e. Maullín, Pescado y Blanco Arenales) y cuatro ríos asociados al lago Todos Los Santos (i.e. León, Peulla, Blanco Sur y Pata).
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  herramientas bioinformáticas y análisis de genética de poblaciones se identificó dos grupos bien diferenciados en el Lago Llanquihue (i.e. Maullín vs Pescado y Blanco Arenales) y en el lago Todos Los Santos dos grupos sutilmente diferenciados en todas las localidades muestreadas (i.e. León, Peulla, Blanco Sur y Pata), sin una asociación a su localidad de muestreo.

	Nuestros datos corroboran la diferenciación entre lagos y
	sugieren que estos resultados están en función de la historia de
	introducción ocurrida en cada lago, características
	geomorfológicas de cada cuenca (i.e. barreras impasables como
	los Saltos del Petrohué) y características de historia de vida que
	podría estar asociada a divergencia entre desovantes de
	efluentes versus afluentes.
	Agradecimientos a: FONDECYT Postdoctorado 3150456;
	FONDECYT 1130807; Iniciativa Científica Milenio -Ministerio de
	Economía | Fomento | Turismo
	SIMPOSIO 6. BIOANTROPOLOGÍA: EL ROL DE LOS PROCESOS
	HISTÓRICOS Y SOCIOCULTURALES EN LA ESTRUCTURACIÓN
	GENÉTICA Y EVOLUCIÓN
	EVOLUCIÓN DE LAS NORMAS DE HERENCIA DE LA PROPIEDAD
	COMUNITARIA SEGÚN MÉTODO FILOGENÉTICO COMPARADO
	DE GENEALOGÍAS CULTURALES Y GENÉTICAS.
	N. Montalva*
	Departamento de Antropología, Universidad de Tarapacá
	*Correspondencia a: nmontalva@uta.cl

SÍNTESIS DE LOS HOMINOIDEOS DEL MIOCENO DE ESPAÑA Miriam Pérez de los Ríos*

  

	Agradecimientos: Conicyt Fondecyt Iniciación N° 11160402
	Departamento de Antropología, Facultad de Ciencias Sociales.
	Universidad de Chile.
	*Correspondencia a: miriam.perez@uchile.cl
	El registro de Primates fósiles en España ha aumentado en los
	últimos años, permitiendo a los paleoantropólogos comprender
	la evolución y dispersión de este grupo. En los años '40
	Crusafont y colaboradores habían identificado y designado
	dentición de fósiles de grandes simios del Mioceno Superior (9
	Ma) de la Península (Hispanopithecus laietanus). Pero en los '90
	la diversidad aumentó con nuevos descubrimientos, como un
	esqueleto parcial del anterior género, incluyendo un cráneo
	fragmentario con partes diagnósticas publicado por Moyà-Solà
	y colaboradores. Este hallazgo supuso la confirmación de que
	las faunas de primates ibéricas se asimilaban más con faunas
	europeas que con las del resto de la Península. Posteriormente,
	Begun y colaboradores identificaron, en base a dentición, un
	nuevo taxón relacionado con H. laietanus, denominándolo
	Hispanopithecus crusafonti. En 2004, el hallazgo del esqueleto
	parcial de Pierolapithecus catalaunicus, un hominoideo
	ortógrado de 12 Ma, supuso un cambio en las teorías de
	dispersión de faunas, al poseer caracteres derivados similares a
	los presentes en hominoideos asiáticos. En 2009, material de
	otros dos grandes simios antropomorfos de la misma edad que
	Pierolapithecus -un esqueleto parcial de Dryopithecus fontani
	(completando el material francés) y un esplacnocráneo de un
	nuevo género, Anoiapithecus brevirostris -confirmaron la gran
	diversidad y variabilidad de Primates durante el Mioceno de
	España. Finalmente, en 2015, un pequeño simio con caracteres
	primitivos similares a los observados en los gibones actuales,
	Pliobates catalaunicus, supuso un cambio en la concepción
	sobre el ancestro común de los hominoideos y la evolución de
	este grupo.

SEÑALES DE SELECCIÓN NATURAL EN POBLACIONES ANDINAS EXPUESTAS HISTÓRICAMENTE AL ARSÉNICO DEL DESIERTO DE ATACAMA Mario Apata1*, Mauricio

  

	Moraga1, Bernardo Arriaza2
	1 Programa de Genética Humana, ICBM, Facultad de Medicina,
	Universidad de Chile.
	2 Instituto de Alta Investigación, Universidad de Tarapacá.
	Correspondencia a: m.andres.ap7@gmail.com
	El Desierto de Atacama posee altos niveles de arsénico en sus
	aguas, condición extremadamente peligrosa para la salud
	humana por sus efectos tóxicos. Sin embargo, la población de
	Quebrada Camarones ha subsistido a la exposición más alta en
	América (1000 μg/L), superando ampliamente el nivel seguro de
	la OMS (10 μg/L), durante los últimos 7000 años. Nuestro
	estudio busca evaluar una hipótesis de adaptación humana al
	arsénico en Camarones. Para ello, comparamos las frecuencias
	génicas, genotípicas y haplotípicas de cuatro variantes
	protectoras en el gen codificante de la enzima Arsénico (+3)
	metiltransferasa (AS3MT), entre Camarones (n=51) y otras
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	poblaciones con menor y sin exposición a arsénico del norte
	(Azapa, n=49) y sur de Chile (San Juan de la Costa, SJC, n=49).
	Además, analizamos a nivel genómico señales de selección
	positiva en Camarones utilizando métodos como el integrative
	Haplotype Score (iHS) sobre un Array de 1.4M. de SNPs. Los
	resultados mostraron que las variantes protectoras son
	significativamente más frecuentes en Camarones respecto de
	SJC, y sólo en una variante con Azapa. Además, el haplotipo
	compuesto por las cuatro variantes protectoras CTTA también
	fue más frecuente en Camarones (68%), seguido de Azapa (48%)
	y SJC (8%). Por otra parte, a nivel genómico encontramos
	señales de selección en la región 10q21 que contiene genes
	como el AS3MT y otros involucrados en el transporte de
	arsénico y metales (CNNM2, C10orf32, BORCS-ASMT). Por lo
	tanto, nuestros resultados apoyan una hipótesis de que una alta
	capacidad de metabolización del arsénico ha sido seleccionada
	en Camarones, como un mecanismo adaptativo a un ambiente
	con altos niveles de arsénico. A su vez, este trabajo busca
	contribuir a una tradicional área de estudio de la bio-
	antropología, como es la adaptación humana a ambientes
	extremos, donde es posible integrar un conjunto de evidencias
	históricas, culturales, epidemiológicas y genéticas para
	comprender, en este caso, la micro-evolución de las poblaciones
	andinas.
	Financiamiento: Fondecyt 1170120, Fondecyt 1140544.

SIMPOSIO 7. GENÓMICA EVOLUTIVA: UN MARCO PARA LA CONSERVACIÓN Y EL MANEJO DE LA BIODIVERSIDAD. EROSIÓN GENÓMICA E HIBRIDIZACIÓN DURANTE LA DOMESTICACIÓN DE CAMÉLIDOS SUDAMERICANOS J. C. Marín 1

  

	46,5%) y una tasa relativamente baja de reordenamiento
	genómico dentro de Camelidae. Se construyó un árbol
	filogenético incluyendo los camélidos Old Word y otros seis
	genomas de mamíferos secuenciados (oveja, cabra, ganado,
	caballo, humano y ratón) usando genes ortólogos de una sola
	copia. Identificamos además dos expansiones y cuellos de
	botella poblacional en guanaco y una disminución continua
	desde hace 20.000 años en vicuñas. La evidencia podría indicar
	que, mientras que los cambios globales en el clima fueron los
	principales impulsores de la fluctuación de la población durante
	millones de años, probablemente las actividades humanas
	habrían sido los responsables de recientes cuellos de botella en
	el guanaco.
	# dejar vacío
	Agradecimientos a: Proyecto FONDECYT 1140785
	*, V. Varas 2 , A.M. Agapito 1 , A.M. Chero 1 , J. C.
	Wheleer 3 , B. Gonzalez 4 , M. Bruford 5 , P. Orozco-terWengel 5
	(1)Laboratorio de Genómica y Biodiversidad, Departamento de
	Ciencias Básicas, Universidad del Bío-Bío, Chillán, Chile, (2)
	Instituto de Ciencias Ambientales & Evolutivas, Universidad
	Austral de Chile. (3) CONOPA, Perú, (4) Facultad de Ciencias
	Forestales, Universidad de Chile, Santiago, Chile, (5) School of
	Biosciences, Cardiff University, Cardiff, Wales, UK.
	* Correspondencia a: dromiciops@gmail.com
	Los camélidos domésticos del Nuevo Mundo son ganado
	esencial para el estilo de vida y la economía de los pueblos
	andinos. Ellos representan una oportunidad casi única porque
	los antepasados salvajes de ambas formas domésticas aún
	persisten. Para comprender mejor su evolución y
	domesticación, así como los cambios genómicos que se deben a
	su adaptación a ambientes extremos, hemos obtenido con éxito
	las secuencias de genoma de novo de alta calidad de vicuña una
	hembra y un guanaco macho del norte de Chile y genoma de
	cobertura media de una llama. Adicionalmente se obtuvo 14
	genomas de baja cobertura de cada una de las 4 especies. Los
	genomas fueron ensamblados y anotados. Los genomas de
	guanaco y vicuña compartieron alta sintenia con los genomas
	de referencia de camellos, humanos y vacas (tasa de cobertura>

ADAPTACIÓN GENÓMICA Y ESTRUCTURA POBLACIONAL DE PINGÜINOS A LO LARGO DE UNA GRAN DISTRIBUCIÓN LATITUDINAL DESDE EL TRÓPICO A ANTÁRTICA Juliana A. Vianna (1)*

  

	(1) Laboratorio de Biodiversidad Molecular, Centro de Cambio
	Global UC, Pontificia Universidad Católica de Chile
	* Correspondencia a: jvianna@uc.cl
	Los pingüinos se distribuyen exclusivamente en el hemisferio
	sur, abarcando un amplio rango latitudinal desde el Ecuador
	hasta la Antártica. Ellos difieren en su biología, ecología,
	dinámicas poblacionales, adaptaciones y tiempos de
	especiación. Su distribución en el océano austral es marcada por
	barreras biogeograficas como la frente subtropical y la polar
	que determinan importantes cambios en la temperatura. Se
	estudiaron diversos marcadores moleculares y SNPs en el
	genoma de pingüinos, principalmente Pygoscelis (Antártica y
	Sub-Antártica) y Spheniscus (Sudamérica) para evaluar la
	distribución de la diversidad genética. Las especies de
	Spheniscus presentaron una estructura poblacional reducida, y
	un patrón similar fue observado en P. adeliae y P. antarcticus.
	Por el contrario, P. papua presentó una fuerte estructuración
	poblacional estadísticamente significativa y linajes altamente
	divergente. Al comparar la diversidad nucleotídica en los CDS de
	los genomas, la diversidad intraespecifica de 3635 genes entre
	cinco especies fue similar, sin embargo, en 35 genes
	relacionados con la termorregulación, se encontró que S.
	magellanicus presenta la mayor diversidad en y la menor en P.
	adeliae. Los genes de MHC (major histocompatibility complex)
	presentaron una alta diversidad en MHCI y MHCII en S.
	humboldti y S. magellanicus, sugiriendo limitada adaptación local
	posiblemente asociado a un alto flujo génico y baja selección.
	Esta alta diversidad de MHC permite habilidad adaptativa para
	ambas especies a responder a patógeno. Esta aproximación
	comparativa molecular permite la comprensión de las
	diferencias entre las especies de pingüinos y como ellas podrán
	potencialmente responder al cambio global basado en su
	diversidad genética.
	Agradecimientos a: INACH G06-11, T12-13, and RT_12-14,
	Fondecyt Project 11110060 and 1150517
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	Jaime Alarcón (1), Freddy Boehmwald (2), Pablo Zamora (2),
	Aida Baldini (3), Patricio Parra (3), Frederick Toro (1), Eduardo
	Castro-Nallar (1)*
	(1) Centro de Bioinformática y Biología Integrativa, Universidad
	Andrés Bello, (2) University of California Davis Chile, (3)
	Corporación Nacional Forestal.
	* Correspondencia a: eduardo.castro@unab.cl
	Crecientemente, plantas y animales están siendo estudiados
	como una red de interacciones biomoleculares que no solo
	involucran la genética y el metabolismo del hospedero sino que
	también sus contrapartes microbianas, i.e., holobionte. Avances
	en tecnologías de secuenciación y métodos computacionales
	modernos nos han permitido evaluar tanto la variabilidad
	genética de plantas y animales como también de la microbiota
	residente y sus potenciales contribuciones a diversos fenotipos,
	e.g., microbioma humano y enfermedad, adaptación a estrés,
	ciclos elementales, etc. En este sentido, la microbiota de plantas
	y animales está siendo usada para el desarrollo de marcadores
	de estrés o bienestar, como factor de riesgo para el desarrollo
	de enfermedades, y como reservorio de genes que pueden
	afectar la salud pública. Como parte del simposio de Genómica
	Evolutiva, destacaremos tres casos de estudio: microbioma
	endófito y potenciales patógenos causales del daño foliar en
	Araucaria araucana, microbiota autóctona de ballenas jorobadas
	(Megaptera novaeangliae) y azules (Balaenoptera musculus)
	como marcador de estrés crónico, y búsqueda de genes de
	resistencia a antibióticos en fiordos de la Patagonia chilena.
	Agradecimientos a: CONAF, FONDECYT de iniciación en la
	investigación 11160905, CONICYT Proyecto de Atracción e
	Inserción PAI 11160905

PATRONES CONVERGENTES DE DOMESTICACIÓN EN OVEJAS Y CABRAS DEL CRECIENTE FÉRTIL Orozco-terWengel (1*), Alberto

  

	comparativo de estos datos permitió describir una demografía
	dinámica en estas especies durante su historia, caracterizada
	por cuellos de botellas y expansiones poblacionales, al igual que
	permitió la identificación de 20 regiones en común entre el
	genoma de las ovejas y cabras que están asociadas a la
	domesticación y relacionadas al desarrollo neural y el sistema
	nervioso central. Además de eso, los patrones de selección
	observados son característicos de un escenario complejo de
	evolución incluyendo relajación de la presión selectiva
	combinada con selección adaptativa afectando regiones
	genómicas homologas entre las dos especies domésticas. Estos
	resultados soportan la existencia del síndrome de
	domesticación.
	Agradecimientos a: Proyecto financiado por i) el 7 marco de
	investigación de la Comisión Europea, proyecto numero 244356
	(NextGen), ii) FACCE ERA-NET Plus, proyecto ANR-14-JFAC-0002-
	01 (ClimGEN), iii) Wellcome Trust, proyecto WT108749/Z/15/Z, y
	iv) Laboratorio Europea de Biología Molecular (Streeter).
	(2), Streeter (3), Bruford (1) y el
	Consorcio NextGen (4)
	(1) School of Biosciences, Cardiff University, UK, (2) Laboratoire
	de Ecologie Alpine, Universite Grenoble Alpes, France, (3)
	European Bioinformatics Institute (EBI -EMBL), UK (4)
	https://nextgen.epfl.ch/
	* Correspondencia a: orozco-terwengelpa@cardiff.ac.uk
	Entender la base evolutiva del proceso de domesticación ha
	sido de interés para biólogos desde la época de Darwin. Las
	ovejas y las cabras fueron domesticadas en el creciente fértil
	alrededor de hace 10,500 años. A diferencia del ganado cuyo
	ancestro salvaje se extinguió cerca de hace 500 años, los
	ancestros de las ovejas (el mouflon) y de las cabras (el bezoar
	Ibex) aún existen en los Montes Zagros (Irán, Iraq, Turquía).
	Desde su área de domesticación, las ovejas y cabras han sido
	llevadas a casi todos los continentes por los humanos, lo que las
	ha llevado a estar expuestas a múltiples y diferentes presiones
	selectivas asociadas a diferentes fuentes de alimento,
	enfermedades y climas. En este proyecto secuenciamos el
	genoma completo a mediana cobertura (~12x) de muestras de
	ovejas y cabras, y sus ancestros, del creciente fértil. El análisis

SIMPOSIO 8. ORIGEN Y EVOLUCIÓN TEMPRANA DE LA VIDA: NUEVAS HIPÓTESIS Y CONCEPTOS UN MODELO PARA LA TRANSICIÓN DEL MUNDO DEL ARN AL MUNDO RNA/ PROTEÍNAS Sávio Torres de Farias Universidade

  

Federal da Paraíba, Brasil

Reunión Anual de la Sociedad de Genética de Chile. XI Reunión Anual de la Sociedad Chilena de Evolución LA SIMBIOSIS QUIMICA DURANTE LA ORGANIZACION DEL SISTEMA BIOLOGICO PRIMITIVO Francisco Prosdocimi

  

	Universidade Federal do Rio de Janeiro, Brasil
	El último ancestro común universal (LUCA) ha sido considerado
	como el punto de ramificación sobre el cual Bacterias, Archaea y
	Eukaryotes han divergido. Sin embargo, el aumento de la
	información relacionada con los genomas de los virus y la
	percepción de que muchos genes de virus no tienen homólogos
	en otros organismos, abrió una nueva discusión. Con base en
	estos hechos, surgió la idea de un LUCA temprano que debería
	moverse más allá en el pasado para incluir los virus, lo que
	implica que la vida debería haberse originado antes de la
	aparición de las formas de vida celulares. Otro punto de vista de
	los defensores del mundo del RNA sugiere que el origen de la
	vida sucedió mucho tiempo antes de que los organismos fueran
	capaces de organizarse en entidades celulares. Datos relevantes
	sobre el origen de los ribosomas indican que la unidad catalítica
	de la gran subunidad ribosómica es lo que debería ser
	considerado como punto de origen de la vida en el planeta En
	realidad, debe considerarse como el punto de inflexión que
	separaba la química de la biología. Otros investigadores parecen
	pensar que un tRNA probablemente sea una especie de atractor
	extraño en el que se originó la vida. Aquí nosotros, proponemos
	una síntesis teórica que trata de proporcionar una diafonía
	entre las teorías y definir importantes puntos en los que el
	origen de la vida podría haberse originado y hacerse más
	complejo, teniendo en cuenta suposiciones gradualistas. Por lo
	tanto, las discusiones que involucran el origen de las actividades
	biológicas en el mundo del RNA podría conducir a un mundo de
	progenitores en los que los virus han sido parte hasta la
	aparición de las primeras células. A lo largo de esta ruta de
	complejización, identificamos algunos puntos clave sobre los
	cuales los investigadores pueden considera la vida como un
	principio emergente.

MESA REDONDA 1. HACIA UNA MEDICINA GENÓMICA EN CHILE. FORTALEZAS, OPORTUNIDADES, DEBILIDADES Y AMENAZAS

  

	Gabriela Repetto (1), Andrea Pardo (2), Silvia Castillo (2),
	Marcela Lagos (3), Ricardo Verdugo (4), Juan Alberto
	Lecaros(5), Patricio González (4)*
	(1) Centro de Genética y Genómica, Clínica Alemana, Universidad
	del Desarrollo, (2) Sección de Genética Clínica, Hospital Clínico
	Universidad de Chile, (3) Departamento de Laboratorios Clínicos
	Facultad de Medicina, P. Universidad Católica de Chile. , (4)
	Programa de Genética Humana, ICBM, Facultad de Medicina,
	Universidad de Chile, (5) Centro de Bioética. Facultad de
	Medicina, Clínica Alemana Universidad del Desarrollo.
	*Correspondencia a: pgonzalez@med.uchile.cl
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	Latorre (1), R. Eduardo	
	Palma (1)	
	(1) Departamento de Ecología, Pontificia Universidad Católica de	
	Chile	
	* Correspondencia a: fjgonza4@uc.cl	
	El género Abrocoma comprende 8 a 9 especies endémicas al	
	centro-sur de Sudamérica, cuya distribución a ambos lados de la	
	Cordillera de los Andes podría atribuirse a procesos de	
	glaciaciones y/o la formación del Desierto de Atacama. La	
	sistemática de este género ha sido poco estudiada y basada en	
	caracteres morfológicos, mientras que el uso de marcadores	Ricardo A. Verdugo.
	moleculares ha estado circunscrito a dos especies (A. cinerea y	Programa de Genética Humana ICBM, U. de Chile.
	A. bennetti). El objetivo de este trabajo es reevaluar su	Correspondencia a: raverdugo@u.uchile.cl
	sistemática utilizando nuevos datos de marcadores	
	moleculares, y entender en detalle su historia evolutiva.	Descripción del proyecto, actividades realizadas y futuras.
	Secuencias nucleotídicas de seis especies distribuidas en Chile y	Estudiante ganador(a) del premio a mejor tesis entre miembros
	Argentina fueron obtenidas desde muestras disponibles en	de U-Genoma. Trabajo a ser elegido.
	museos, y muestreo genético no-invasivo. Las relaciones	
	evolutivas fueron evaluadas a través de reconstrucciones	
	filogenéticas utilizando secuencias del gen mitocondrial	
	citocromo b, mediante métodos de Máxima Verosimilitud y	
	Análisis Bayesiano. Los resultados sugieren la monofilia de la	
	familia Abrocomidae siendo Cuscomys el género hermano a	
	Abrocoma. En éste último, A. boliviensis se agrupa junto a un	
	clado que incluye A. cinerea y especies distribuidas en Argentina.	
	Abrocoma bennetti aparece como especie hermana al grupo	
	boliviensis+cinerea y, además, altamente divergente respecto a	
	otras especies del género. El agrupamiento observado entre	
	especies distribuidas en el norte de Argentina y Chile	
	corresponde con clasificaciones previas, representando	
	posiblemente subespecies de A. cinerea en un proceso de	
	diferenciación en curso. El actual desarrollo de una filogenia que	
	además incorpora marcadores nucleares, permitirá obtener una	
	mejor resolución de la historia evolutiva de este género, con	
	tiempos de divergencia asociados.	
	Agradecimientos a: Beca Doctoral CONICYT 21141104, Proyecto	
	Anillo SOC 1405	
	1.2	

. EFECTO DE LA OROGÉNESIS DE LOS ANDES EN LOS PROCESOS DE DIVERSIFICACIÓN EVOLUTIVA DE ROEDORES HISTRICOMORFOS DEL NUEVO MUNDO (RODENTIA, CAVIOMORPHA) Daniela Lazo-Cancino (1), Cristián

  

	Evolutiva, Departamento de Ecología, Facultad de Ciencias
	Biológicas, Pontificia Universidad Católica de Chile, Santiago,
	Chile.
	* Correspondencia a: enrodriguez@udec.cl
	La cordillera de los Andes es uno de los principales atributos
	geomorfológicos del planeta. La orogénesis de los Andes ha
	ocurrido desde el Paleógeno a distintas tasas de elevación y ha
	generado importantes cambios climáticos regionales así como
	cambios del sistema hidrográfico amazónico e incursiones
	marinas. De esta forma, este proceso ha jugado un rol
	significativo en la diversificación de organismos neotropicales,
	actuando como barrera para la dispersión, generando una
	diversidad de hábitats que permiten la colonización y
	diferenciación, convirtiéndose en uno de los principales
	promotores de biodiversidad en Sudamérica. Caviomorpha
	(Rodentia, Hystricognathi) es uno de los clados más diversos
	(~246 especies) de mamíferos sudamericanos. Se encuentran en
	E. Hernández (2), R. Eduardo
	Palma (3), Enrique Rodríguez-Serrano (1)*
	(1) Laboratorio de Mastozoología, Departamento de Zoología,
	Facultad de Ciencias Naturales y Oceanográficas, Universidad de
	Concepción, (2) Laboratorio de Ecología Evolutiva y
	Filoinformática, Departamento de Zoología, Facultad de
	Ciencias Naturales y Oceanográficas, Universidad de
	Concepción, Concepción, Chile, (3) Laboratorio de Biología

todos los hábitats disponibles en el Neotrópico con diversos hábitos locomotores y junto a su larga historia evolutiva, son un interesante modelo para estudiar diversificación evolutiva. En el presente estudio se evaluó si la diversificación evolutiva de Caviomorpha ocurrió en respuesta a los marcados pulsos de elevación de los Andes y sus consecuentes cambios geológicosclimáticos. Para ello, se estimaron las tasas de diversificación, evolución de rasgos ecomorfológicos, y se obtuvo la tasa de elevación de los Andes, luego se determinó el efecto de ésta última en la diversificación evolutiva del grupo. Agradecimientos a: Proyecto FONDECYT 1170486, 1170815, 1170761

1.3. CURSORIALIDAD EN LOS CLADOS SIGMODONTINOS MÁS DIVERSOS: INNOVACIÓN O CONGRUENCIA CLAVE PARA SU RADIACIÓN?

Paulo Vallejos-Garrido (1) , Cristian E. Hernández (2), Enrique Rodríguez-Serrano (1)* (1) Laboratorio de Mastozoología, Departamento de Zoología, Universidad de Concepción, (2) Laboratorio de Ecología Evolutiva y Filoinformática, Departamento de Zoología, Universidad de Concepción. * Correspondencia a: enrodriguez@udec.cl La disparidad taxonómica entre clados filogenéticamente cercanos es una de las características más sorprendentes de la biodiversidad. Un ejemplo es la subfamilia de roedores Sigmodontinae (cerca de 400 especies) y su subfamilia hermana Tylomyinae (10 especies). Los tylomyinos son roedores exclusivamente arborícolas, mientras que los sigmodontinos exhiben distintos tipos de locomoción. Los clados más diversos son también los más ricos en especies cursoriales, es decir especies corredoras asociadas a hábitats de vegetación abierta, las que se proponen abarcaban gran parte de Sudamérica durante el Mioceno Superior, época geológica donde comienza la diversificación de este grupo. Así, proponemos que el origen de la cursorialidad pudo actuar como una innovación o congruencia clave en la radiación sigmodontina, dependiendo de la secuencia de eventos asociados a la diversificación de este 50º
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  . Para evaluar las predicciones de estas hipótesis se reconstruyó una filogenia tiempo-calibrada, la que se utilizó como base para inferir patrones de diversificación, estimar estados ancestrales del tipo de locomoción y el tipo de hábitat, y evaluar la asociación entre la locomoción y las tasas de diversificación. Los resultados obtenidos rechazan la hipótesis de innovación clave dado que la cursorialidad tuvo un origen previo a la divergencia Tylomyinae-Sigmdontinae, además de no encontrar una directa relación entre la cursorialidad y la diversificación de los sigmodontinos. Proponemos que el ancestro sigmodontino fue cursorial y llegó a Sudamérica cuando en el continente ya dominaban extensas áreas de vegetación abierta. Así, este orden de acontecimientos pudo actuar como una congruencia clave permitiendo la posterior diversificación sigmodontina.

Agradecimientos a: Proyectos FONDECYT 1170486, 1170815 1.4. RATES AND TRENDS OF BODY SIZE EVOLUTION REVEALS THE LINK BETWEEN NATURAL SELECTION AND SPECIATION IN SIGMODONTINAE RADIATION Jorge Avaria-Llautureo (1), Enrique Rodríguez-Serrano (2), Oscar Inostroza-Michael (1), Cristian E. Hernández (1)* (1) Laboratorio de Ecología Evolutiva y Filoinformática, Departamento de Zoología, Facultad de Ciencias Naturales y Oceanográficas, Universidad de Concepción, Concepción, Chile. (2) Mammalogy Lab, Departamento de Zoología, Facultad de Ciencias Naturales y Oceanográficas, Universidad de Concepción, Concepción, Chile. * Correspondencia a: cehernand@gmail.com

Y ZEB COMO FACTORES PRONÓSTICOS EN ADENOCARCINOMA GÁSTRICO Sandra Romero (2), Maher

  

Musleh (1), Marco Bustamante (3), Juan Stambuk (4), Raul Pisano (4), V Gonzalo Castro (2), Patricio Gonzalez-Hormazabal (2)* (1) Departamento de Cirugía, Hospital Clínico Universidad de Chile (2) Programa de Genética Humana, Instituto de Ciencias Biomedicas, Universidad de Chile (3) Departamento de Cirugía, Escuela de Medicina, Campus Oriente, Universidad de Chile (4) Hospital San Juan de Dios. * Correspondencia a: pgonzalez@med.uchile.cl El cáncer gástrico (CG) en Chile tiene una de las tasas de mortalidad más altas del mundo. Los genes TWIST1, SNAIL y ZEB, son inductores de la transición epitelio-mesenquimal, los cuales reprimen la expresión E-cadherina (CDH1). Estos genes están asociados con progresión tumoral, metástasis ganglionar e invasión linfovascular. Sin embargo, se desconoce la asociación de sus polimorfismos con pronóstico en CG. El objetivo fue analizar en 157 pacientes con adenocarcinoma gástrico de Santiago de Chile, que recibieron gastrectomía entre diciembre 2010 y agosto 2014, la asociación de 23 polimorfismos en los 50º
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	genes CDH1, TWIST1, SNAIL y ZEB con sobrevida global. Para
	genotipificar se utilizó la matriz Infinium Global Screening Array
	(Illumina). Los resultados sugieren que rs7186053 (CDH1),
	rs10228406 (TWIST1), rs35339313 (ZEB2) y rs13382811 (ZEB2)
	están asociados con sobrevida. rs7186053 (AA + AG) HR=0.3
	[0.13-0.60], rs10228406 (GG) HR=1.7[0.9-3.1], rs35339313 (CC)
	HR=1.6 [0.9-2.6] y rs13382811(TT) HR=0.5 [0.3-1.02], ajustados
	por edad y tamaño tumoral. Los polimorfismos rs7186053 y
	rs10228406 se encuentran en desequilibrio de ligamiento con
	polimorfismos que, de acuerdo a la base de datos RegulomeDB,
	alteran la expresión del gen.
	Agradecimientos a: FONDECYT 1151015
	2.3. IDENTIFICACIÓN DE VARIANTES GENÉTICAS DE
	CAUSALIDAD O SUSCEPTIBILIDAD EN 56% DE PACIENTES
	SNCR/GEFS: APLICACIONES EN TRASPLANTE RENAL
	Paola Krall (1)

*, Daniela Nualart (1), Natalia Peralta (1), Daniela Ubilla (1), Celeste Fulgeri (1), Camilo Ulloa (2), Paula Lehmann (3), Daniel Carpio (1), Sergio Mezzano (1) (1) Laboratorio de Nefrología, Universidad Austral de Chile, (2) Instituto de Pediatría, Universidad Austral de Chile, (3) Servicio de Nefrología, Clínica Alemana de Santiago * Correspondencia a: paolakrall@gmail.com
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	Rivera (2,3), Cristián E. Hernández (3), Enrique Rodríguez-
	Serrano (1,2).
	(1) Mammalogy Lab, Departamento de Zoología, Universidad de
	Concepción, (2) Doctorado en Sistemática y Biodiversidad,
	Universidad de Concepción, (3) Laboratorio de Ecología
	Evolutiva y Filoinformática, Departamento de Zoología,
	Universidad de Concepción
	* Correspondencia a: enrodriguez@udec.cl
	Conocer la biología térmica de las especies es fundamental para
	comprender su ecología, biogeografía y evolución. Los procesos
	fisiológicos de las especies están fuertemente influenciados por
	la temperatura ambiental, especialmente en organismos
	ectotermos, como los lagartos. Estos procesos están asociados

Agradecimientos a: FONDECYT 111-40242

3.1. EVALUACIÓN DE COMPONENTES DEL NICHO TÉRMICO EN TAMAÑOS CORPORALES DE LAGARTOS HELIOTERMOS:

FAMILIA LIOLAEMIDAE Tania M. Coronado (1,2)*, Jorge Avaria-Llautureo (a costos en el comportamiento termorregulatorio, por ejemplo, en la ganancia de energía. Estos costos son directamente proporcionales al tamaño corporal (TC), dentro de un límite de temperaturas extremas (amplitud del nicho térmico). La Familia Liolaemidae es un grupo de lagartos sudamericanos con una amplia distribución latitudinal y altitudinal; presentando especies con diversas amplitudes en su nicho térmico. Por lo tanto, especies que presenten un mayor rango de temperatura en su área de distribución, tendrán TC pequeños en comparación a especies con rangos de temperaturas más acotados. A partir de los registros de presencia de las especies, se obtuvo las temperaturas ambientales mínimas, máximas y el rango, dentro de su distribución, y sus TC máximos. Para evaluar la señal filogenética (λ) del TC, se utilizó un árbol filogenético calibrado, con el fin de determinar si la posible relación de las variables se debe o no a la historia evolutiva del grupo. Los resultados en los análisis tradicionales y con aproximación filogenética, no mostraron una relación directa entre los TC y los diferentes componentes del nicho térmico dentro del grupo completo, ni entre géneros. Se discute en relación a las capacidades termorregulatorias de la familia Liolaemidae en ambientes de alta fluctuación térmica. Agradecimientos a: Beca CONICYT Doctorado 2016, FONDECYT 1170486, 1170815 3.2. RESPUESTAS EVOLUTIVAS ASOCIADAS A LA SELECCIÓN ARTIFICIAL DE LA TOLERANCIA TÉRMICA A ALTAS TEMPERATURAS EN Drosophila subobsocura. Luis E. Castañeda (1)*, Angélica Jaramillo (1), Andres Mesas (1).

(1) Instituto de Ciencias Ambientales y Evolutivas, Facultad de Ciencias, Universidad Austral de Chile, Valdivia, Chile. * Correspondencia a: lecastane@gmail.com El incremento de las temperaturas ambientales representan un importante desafío para los organismos ectotermos, lo cuales pueden evitar los efectos negativos del calentamiento global a través de la evolución adaptativa de diferentes rasgos térmicos. Algunos estudios han propuesto que la respuesta evolutiva del límite térmico superior es limitada, pero al mismo tiempo, se ha 50º

3. HISTORIA EVOLUTIVA DE LA RANA MOTEADA Batrachyla leptopus (NEOBATRACHIA: BATRACHYLIDAE) EN EL SUROESTE DE LA PATAGONIA Elkin Y. Suárez-Villota (1)*, Camila

  Especies invasoras constituyen una amenaza para la biodiversidad de cualquier ambiente. Desde un punto de vista genético una invasión puede ser explicada por múltiples eventos de introducción, altas tasas de crecimiento poblacional y alta variación genética. Microorganismos como especies invasoras han sido relativamente poco estudiadas, aún cuando muchas de ellas presentan alto riesgo ecológico y para la salud. Las principales causas de este desconocimiento es la dificultad en su identificación taxonómica y determinación de los sitios de origen La microalga Didymosphenia geminata, comúnmente llamada Didymo, es una diatomea endémica del hemisferio norte, que habita cursos de agua dulce oligo-mesotroficos donde no hay reporte de florecimientos. En Chile Didymo ha sido reportado a partir del año 2010 con grandes floraciones en

	Quercia (1,2), Angel P.
	Olivares (3), José J. Nuñez (1)
	(1) Laboratorio de Sistemática, Instituto de Ciencias Marinas y
	Limnológicas, Universidad Austral de Chile. (2) Programa de
	Magíster en Ciencias mención Genética, Universidad Austral de
	Chile. (3) ALMA Conservación, Coyhaique, Chile.
	* Correspondencia a: esuarezv@gmail.com
	La historia evolutiva de los organismos del suroeste de
	Sudamérica ha sido fuertemente influenciada por los ciclos
	climáticos Pleistocénicos. Los anfibios representan un buen
	modelo para evaluar hipótesis acerca de la influencia de estos
	ciclos climáticos sobre la estructura genética de las poblaciones,

: Proyecto FIPA 2015-22 4.2. CARACTERIZACIÓN FILOGENÉTICA EN MUESTRAS DE Didimosphenia geminata (Lyngbye) Schmidt M., 1899, DE POBLACIONES PROVENIENTES DE CANADÁ, ESPAÑA Y CHILE Romina Silva (1) , Luciano Caputo (2) , Jessica Borquez (3 ), Antonio Brante (3) , Jacqueline Salvo (4),Rubén Ladrera (5) , Carole-Anne Gillis (6) , Leyla Cárdenas (1)* (1) Instituto de Ciencias Ambientales y Evolutivas, Universidad Austral de Chile, Valdivia, Chile. (2) Instituto de Ciencias Marinas y Limnológicas, Universidad Austral de Chile, Valdivia, Chile. (3) Facultad de Ciencias. Centro de Investigación en Biodiversidad y Ambientes Sustentables (CIBAS). Universidad Católica de la Santísima Concepción, Concepción, Chile. (4) Departamento de Medio Ambiente, División de Acuicultura, Instituto de Fomento Pesquero, Puerto Montt, Chile. (5) Universidad de La Rioja, Edificio Científico-Tecnológico, Logroño, España. (6) Conseil de

Gestion du Bassin Versant de la Rivière, Restigouche, Matapedia, QC, Canada. * Correspondencia a: leylacardenas@uach.cl los Rios de la Región Aysen, y desde entonces se ha expandido a mas de 3500 km a lo largo de Chile, detectándose en los tramos altos de las cuencas hidrográficas desde Río Bio Bio hasta Tierra del Fuego. En este estudio, utilizando secuencias de dos marcadores genéticos se analiza la variación espacial de la diversidad genética de Didymo en muestras colectadas en Chile, España y Canadá. Los resultados revelan la presencia de un linaje genético compuesto por especímenes de los tres países, junto a muestras de la localidad endémica identificada como Didymosphenia geminata (Rusia, KJ011820). Sin embargo, también se identificaron especímenes de Chile, Canada y España que parecen no corresponder a esta especie. Se discuten los resultados y sus implicancias para el control de esta especie invasora en Chile.

Agradecimientos a: Proyecto FONDECYT N°1170591

4.debido a que tienen potencial de dispersión restringido y son sensibles a los cambios climáticos. En este trabajo determinamos la diversidad y estructura genética de Batrachyla leptopus en su rango de distribución en Chile e inferimos los procesos involucrados en su historia evolutiva. La genealogía intraespecífica fue explorada con aproximaciones de máxima verosimilitud, Bayesianas y de redes filogenéticas. Los eventos
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	demográficos fueron simulados y evaluados usando
	aproximaciones Bayesianas (ABC). La diversidad y estructura
	genética fue determinada usando análisis moleculares de
	varianza. Los análisis genealógicos y de estructura sugieren seis
	linajes con alto soporte (Bootstrap: >70%, BPP>0,92) que
	divergieron entre 0,064 y 0,111 ma. atrás, con una alta variación
	entre ellos (F ST : 0,7). Las simulaciones de ABC indican que esos
	linajes provienen de tres pools genéticos, cuyo ancestro común
	data de hace ≈0,193 ma, sugiriendo la presencia de tres refugios
	glaciales en la última glaciación Patagónica (≈0,180 ma) (p=0,6,
	error α: <0,008, error β: 0,391). A pesar de que las poblaciones
	actuales de B. leptopus se encuentran en las zonas afectadas
	por el último máximo glacial (≈0,023 ma), nuestros análisis
	recobran una historia de diferenciación y expansión interglacial
	mucho más antigua (0,150 -0,050 ma. atrás).	
	Agradecimientos a: FONDECYT 3160328 y DID 2014-16
	4.4. POLIPLOIDÍA ASOCIADA A LA HIBRIDACIÓN ENTRE
	POBLACIONES	DE	Liolaemus	chiliensis	(SQUAMATA:
	LIOLAEMIDAE)				
	Raúl Araya-Donoso (1)*, Madeleine Lamborot (1), Fernando
	Torres-Pérez (2), David Véliz (1,3)		
	(1) Departamento de Ciencias Ecológicas, Facultad de Ciencias,
	Universidad de Chile, (2) Instituto de Biología, Pontificia
	Universidad Católica de Valparaíso, (3) Núcleo Milenio de
	Ecología y Manejo Sustentable de Islas Oceánicas,
	Departamento de Biología Marina, Universidad Católica del
	Norte.				
	* Correspondencia a: raul.araya.d@gmail.com	

LA VALIDEZ TAXONÓMICA DEL GÉNERO PSEUDORESTIAS: UN ESTUDIO DE TAXONOMÍA INTEGRATIVA Marco A. Méndez (1)*,

  Pamela Morales(1), Franco Cruz-Jofré (1), Alejandra Fabres(1) (1) Laboratorio de Genética y Evolución, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile * Correspondencia a: mmendez@uchile.cl El Altiplano presenta un ambiente extremo, el cual ha sido poco explorado en cuanto a su biodiversidad. En esta región se han descrito tres géneros de peces, Astroblepus, Trichomycterus y Orestias. Este último contiene 46 especies, y la sistemática de este grupo permanece en estado de flujo. Recientemente, Arratia y col (2017) describieron un nuevo género y la especie, Pseudorestias lirimensis, basado en caracteres morfológicos y osteológicos. La localidad tipo de esta nueva especie es el Río Chancacolla, cercano al pueblo de Lirima (Región de Tarapacá). Este nuevo grupo correspondería al género hermano de Orestias, y serían los únicos miembros de la tribu Orestiini. En este trabajo se examina la validez taxonómica del género Pseudorestias realizando un estudio comparativo, utilizando los tipos de P. lirimensis y de las especies pertenecientes a los complejos descritos para el género Orestias. En este grupo de especies se analizó evidencia morfológica, cariotípica y basada en sistemática molecular (región control del ADN mitocondrial y el gen nuclear de la rodopsina). Los resultados indican que P. lirimensis es una entidad que pertenece al complejo agassii, uno de los cuatro complejos descritos para el género Orestias, no sustentado la proposición de Pseudorestias como un nuevo género.

	Agradecimientos	a:	FONDECYT	1140540,	CONICYT-
	PCHA/doctorado	Nacional/	2012-21120972,	CONICYT-
	PCHA/doctorado Nacional/ 2015-21150821.	
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  Centro de Estudios en Ciencia y Tecnología de Alimentos (CECTA), Universidad de Santiago de Chile (USACH), Santiago, Chile. (2) Millennium Nucleus for Fungal Integrative and Synthetic Biology (MN-FISB), Departamento de Genética Molecular y Microbiología, Facultad de Ciencias Biológicas, Pontificia Universidad Católica de Chile, Casilla 114-D, Santiago, Chile. (3) Departamento de Ciencia y Tecnología de los Alimentos, Universidad de Santiago de Chile (USACH), Santiago, Chile. (4) Departamento de Biología, Facultad de Química y Biología, Universidad de Santiago de Chile, Santiago, Chile. * Correspondencia a: francisco.cubillos.r@usach.cl
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  El bosque templado Valdiviano en el sur de Chile es considerado un hotspot de biodiversidad. La Cordillera de la Costa ubicada al oeste de esta ecoregión es particularmente rica en especies endémicas de ranas del género Eupsophus. En el presente estudio se examinan las relaciones filogeográficas y patrones de diversificación de poblaciones de las especies nominales Eupsophus altor y Eupsophus migueli, taxonómicamente adscritas al complejo Eupsophus roseus, basado en una multilocus. Se realizaron análisis separados y combinados de secuencias originales y obtenidas de GenBank de tres marcadores moleculares (región control, Cyt b y 16S rRNA) empleando métodos de inferencia bayesiana y máxima parsimonia. La matriz de datos incluyó varios congéneres y una especie del género Alsodes como grupo externo. También se obtuvo índices de diversidad genética y tiempos de divergencia. Los análisis separados basados en secuencias Cyt b y región control resultaron tener mayor resolución en comparación con el análisis combinado y el marcador 16S más conservado. Los dos primeros marcadores recuperaron a E. migueli y E. altor como grupos monofiléticos estrechamente relacionados al interior del complejo roseus, evidenciando además linajes internos estructurados geográficamente. El análisis de reloj molecular utilizando secuencias Cyt b indicó que E. altor y E. migueli se separaron durante el Plioceno mientras que este clado se diferenció de su grupo hermano E. insularis en el Plioceno Medio -Mioceno tardío. La estructura filogeográfica de ambos taxa es consistente con la ubicación del Río Mehuín, que parece haber dividido la población ancestral. Agradecimientos a: Programa de Magíster en Ciencias Biológicas, Facultad de Ciencias Básicas, Universidad del Bío-Bío. FONDECYT 11130697 (GAC) y 1150029 (MV).
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  El análisis con gen coxI reporta que muestras Antárticas y Subantárticas se ubican en clados distintos. Se sugiere que Kidderia es una única especie en Antártica y su presencia en las regiones Subantárticas es puesta en duda.
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	P42. RELACIONES FILOGENÉTICAS DE LOS CNIDARIOS Y
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  este tipo de aislamiento ha sido sugerido como explicación de su diversificación. Este podría ser el caso de las cucarachas chilenas del género Moluchia Rehn, 1933 (Blattodea: Ectobiidae). Esta categoría agrupa a cinco especies de cucarachas nativas no voladoras distribuidas principalmente en Chile central. Adicionalmente, en el Valle Central (33°S) coexisten tres especies y es posible observar además otros morfotipos que no corresponden a ninguna de estas, pudiendo tratarse de especies crípticas. En este trabajo se estudiaron las diferencias morfológicas de estos grupos a partir de microscopía tradicional y SEM. Se cubrió un transecto de 130Km en donde se colectaron cucarachas en cinco localidades. Adicionalmente se estudiaron especímenes del Museo Nacional de Historia Natural y de la Colección Entomológica del Instituto de Entomología pertenecientes a otras dos localidades adicionales. La comparación de la genitalia de estos insectos sugiere que existirían al menos dos nuevas especies en el valle central de Chile. Interesantemente, estas se presentarían alopátricamente siendo hitos geográficos tales como ríos los que podrían estar determinando la distribución actual de las especies del género Moluchia a los 33°S. Estos resultados preliminares dan pie a futuras indagaciones filogeograficas para dar respaldo a los mecanismos de especiación involucrados.
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		incluyendo la presión de propágalos, tolerancias ambientales,
		etc., sin embargo, es necesario evaluar el éxito de invasión La diversidad bentónica de la Antártica es vulnerable a los
		como una función de las relaciones filogenéticas entre especies cambios climáticos globales. A pesar del esfuerzo de muestreo
		introducidas y miembros de la comunidad recipiente, idea que llevado a cabo, el conocimiento relativo de la diversidad de
		fue integrada en la Hipótesis de Naturalización de Darwin faunas del Océano Sur aún permanece incompleto. La presente
		(HND), la cual plantea que el éxito de invasión se ve favorecido propuesta, aborda el tema de la pobremente estudiada
		cuando el parentesco filogenético entre el colonizador y la diversidad de gorgonias antárticas, mediante un enfoque
		comunidad recipiente es distante, debido a que se reduciría la integrativo (BAGIA). Las gorgonias antárticas son un grupo
		intensidad de la competencia entre especies. Inversamente, clave de suspensívoros bentónicos considerados como
		especies cercanas filogenéticamente mantendrían alta "ingenieros del ecosistema". Éste estudio se basará en la
		intensidad de competencia, reduciendo la probabilidad de revisión de una colección de gorgonias recuperadas durante 11
	Agradecimientos a: Rufford Small Grant N°21286-2; National	invasión. En este estudio, usando como modelo los peces expediciones antárticas (1998-2013), y actualmente depositadas
	Geographic Society N° WW-061R-17	dulceacuícolas de Chile, se evaluó esta hipótesis usando una en la Universidad de Sevilla (España), enfocándonos en dos
		aproximación Bayesiana para las reconstrucciones filogenéticas géneros de la familia Primnoide (Octocorallia: Alcyonacea),
	P45. EFECTOS DE LA OROGÉNESIS ANDINA SOBRE LA	y estimando la distancia media filogenética (MPD) como una Thouarella y Primnoella, abundantes en la Península Antártica y
	DIVERSIFICACIÓN DE LA TRIBU ORYZOMYINI (RODENTIA,	medida de las relaciones evolutivas entre especies nativas e el Mar de Weddell. Durante los últimos 15 años más de 50
	SIGMODONTINAE)	introducidas. De esta manera cuanto menor es la suma de las nuevos taxones (incluyendo familias, géneros y especies) han
	Boris Castillo-Ravanal (1), Enrique Rodríguez-Serrano (1)*	longitudes de rama, más cerca están relacionados los taxa. Los sido descritos y publicados, sin embargo, sólo el 20% de los
	(1) Laboratorio de Mastozoología, Departamento de Zoología,	resultados mostraron que especies exóticas invasoras especímenes depositados en Sevilla han sido revisados. BAGIA
	Universidad de Concepción.	presentan menor distancia filogenética con las especies nativas, empleará una combinación de técnicas para estudiar los
	* Correspondencia a: enrodriguez@udec.cl	en comparación con especies exóticas que no son invasoras. aspectos morfológicos (microscopia electrónica de barrido), y
		Estos hallazgos no apoyan la HND y sugieren que la cercanía moleculares, que incluirán la amplificación de segmentos de
	Los Andes es una de las principales características fisiográficas	filogenética entre las especies exóticas y nativas conferiría a las genes mitocondriales y nucleares (mutS, COI, 28S) y la
	de la Tierra, con una extensión de 9000 km. Su origen se	exóticas la posesión de rasgos morfofuncionales homólogos, caracterización de una amplia porción del genoma a través de
	remonta al Cretácico, con una tasa de elevación temporal y	comportándose como exaptaciones. los polimorfismos de nucleótido simple. Mediante esta
	espacialmente heterogénea, generando diversos cambios	metodología integrativa, se espera cuantificar la variación de
	ambientales los cuales afectaron directamente la biota	Agradecimientos a: FONDECYT -1170815, CONICYT/Doctorado rasgos morfológicos que permitan mejorar la delimitación de
	sudamericana. Una de los grupos más característicos de	nacional/2016-21161759 especies, clarificar relaciones sistemáticas filogenéticas, así
	roedores sudamericanos es la subfamilia Sigmodontinae, siendo	como investigar las posibles implicaciones evolutivas y
	la tribu Oryzomyini la más diversa de este grupo, con una	P44. NUEVAS ESPECIES DEL GÉNERO Moluchia Renh, 1933 biogeográficas de algunas gorgonias antárticas pertenecientes
	distribución presente en toda Sudamérica y con un origen entre	(BLATTODEA: ECTOBIIDAE) PARA EL VALLE CENTRAL ¿UN a los géneros Thouarella y Primnoella.
	los 5 y 10 Ma. Se evaluó el efecto de los procesos geológicos	FENÓMENO DE ESPECIACIÓN ALOPÁTRICA?
	asociados al levantamiento de Los Andes, en la historia	Constanza Schapheer (1)*, Cristian A. Villagra (1), Alejandro Agradecimientos a: Comisión Nacional de Investigación Ciencia
	evolutiva de la tribu Oryzomyini. Específicamente, evaluamos si	Vera(2) y Tecnología (CONICYT).
	el patrón de diversificación y los tiempos de divergencia de los	(1). Instituto de Entomología, Facultad de Ciencias Básicas,
	linajes de la tribu son congruentes con las tasas diferenciales del	Universidad Metropolitana de Ciencias de la Educación.
	levantamiento andino. Para esto se reconstruyó la filogenia de	(2). Departamento de Biología, Facultad de Ciencias Básicas,
	la tribu y se estimaron los tiempos de divergencia de las	Universidad Metropolitana de Ciencias de la Educación.
	Agradecimientos a: CONICYT n° 21170577, n° 21130943 y n°2 especies. Se identificó el patrón de diversificación a través de
	1161719, y proyecto FONDECYT 1170815. BAMM y la asociación entre los tiempos de divergencia y las	
	tasas del levantamiento andino mediante phylANOVA.	
	Agradecimientos a: FONDECYT 1170486, 1170815	

* Correspondencia a: cp.schapheer@gmail.com Los mecanismos de especiación geográfica han sido ampliamente respaldos por evidencias empíricas. En éstos barreras físicas son capaces de separar poblaciones de organismos de origen común contribuyendo en gran medida en la generación de nuevas variedades y linajes. En insectos no
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  Telmatobius Weigmann, 1834, habitan la región del cordón montañoso de los Andes, desde Ecuador hasta el noroeste de Argentina. La sistemática de este grupo es compleja y está en estado de flujo. En los Andes chileno, hay nueve especies del género descritas, que se distribuyen entre Putre (XV Arica y Parinacota) y Vilama (II Antofagasta), cuyo estatus taxonómico, en general, no ha sido revisado después de la descripción de cada especie. En este trabajo, se evalúo la identidad taxonómica de dos especies, endémicas, del género:

	Juan E. Hernández (1)*, Joaquin Araya M.(1), Amanda Osorio C.	
	(1), Alejandra V. González (1)	
	(1) Laboratorio Fitoecoevo, Departamento de Ciencias	
	Ecológicas, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile.	
	* Correspondencia a: juan_lk_@hotmail.com	
	Lessonia spicata es una macroalga parda que domina ambientes	Telmatobius dankoi y T. vilamensis. Se utilizó evidencia
	intermareales y submareales de Chile centro, donde factores	morfológica, cariotípica, análisis filogenéticos (tres marcadores
	ambientales locales afectarían aspectos reproductivos de este	mitocondriales y dos nucleares) y demográficos (siete
	taxa. Este hecho juega potencialmente un rol importante en la	microsatélites). Los resultados indican que no existen
	adecuación biológica y reclutamiento de la especie, afectando la	diferencias entre las especies T. dankoi y T. vilamensis. Se
	dinámica poblacional y su evolución. En este estudio se evaluó	postula que T. vilamensis Formas, Benavides & Cuevas, 2003
	el potencial reproductivo de L. spicata en distintas poblaciones,	corresponde a un sinónimo junior de Telmatobius dankoi
	ambientes y tamaños de plántulas para identificar los posibles	Formas, Northland, Capetillo, Núñez, Cuevas & Brieva, 1999.
	factores que se relacionan a un incremento en output	
	reproductivo en términos de plántulas maduras, área de las	Agradecimientos a: Proyectos FONDECYT 1140540
	estructuras reproductivas (soro), número de gametofitos y	
	proporción de sexos. Los resultados indican que en ambientes	P49. COMPARACION DE RESULTADOS OBTENIDOS A PARTIR
	protegidos existiría un mayor número de plántulas	DE LA SECUENCIACION DE EXOMAS COMPLETOS
	reproductivas, que presentan mayor área de tejido	ENRIQUECIDOS POR KITS AGILENT E ILLUMINA EN EL
	reproductivo. Sin embargo, en condiciones de laboratorio, el	LABORATORIO CHILEGENOMICO
	mayor número de gametofitos totales y femeninos, provinieron	Cristian Yáñez (1), Mara Cuevas (1), Ricardo A. Verdugo (1)*
	de plántulas que habitaban ambientes expuestos.	(1) Laboratorio ChileGenomico, Programa de Genética Humana,
	Específicamente en Maitencillo las plántulas fueron de mayor	ICBM, Facultad de Medicina, Universidad de Chile.
	tamaño (disco y largo), variables que se correlacionaron	* Correspondencia a: raverdugo@u.uchile.cl
	positivamente con el número total de gametofitos. Estos	
	resultados sugieren que estudios futuros debieran evaluar in	ANTECEDENTES: La Secuenciación de Exoma Completo (WES)
	situ, si la existencia de un mayor número de gametofitos	se focaliza en las regiones codificantes de proteínas (exomas).
	femeninos en ambientes expuestos asegura un mayor	Puede utilizarse para identificar mutaciones causales de
	reclutamiento, incrementando la adecuación biológica de la	enfermedades genéticas sin un diagnóstico claro a partir de
	especie. Considerando que en la última década la	semiología o historia familiar, o donde se hayan descartado los
	sobreexplotación de esta especie ha generado numerosas	genes causales conocidos.
	medidas de regulación coordinadas entre pescadores, industria,	METODOLOGÍA: Se construyeron cinco librerías enriquecidas
	gobierno y científicos, la consideración de aspectos	con el kit TruSeq Rapid exome de Illumina y nueve con el kit
	reproductivos y su rol en la dinámica poblacional, debiera ser	Agilent SureSelect V6. Se secuenciaron con la plataforma
	incorporada en las medidas de áreas y exposición al oleaje	NextSeq 550 (Illumina). Se realizó un trimming de lecturas
	seleccionados para la cosecha.	según calidad y se alinearon contra el genoma humano
		(GRCh37/hg19). Se aplicó un realineamiento local de Indels y una
	Agradecimientos a: Manuel Zúñiga, Geraldine Jara, Catalina	calibración de puntuación de calidad de base (BQSR) al
	González, Jessica Beltrán, Verónica Flores. Fondos PAIFAC 2016-	alineamiento, y se identificaron variantes utilizando GATK.
	2017 y ENL020/16 (AG)	RESULTADOS: Para las 5 muestras enriquecidas con Truseq se
		obtuvo en promedio 122.2 millones (M) de lecturas crudas; 55.5
	P48. SOBRE LA IDENTIDAD TAXONÓMICA DE DOS ESPEICES DE	(M) (73,86% con respecto al total mapeado) de lecturas
	SAPOS ANDINOS DEL GENERO TELMATOBIUS (ANURA:	alineadas en la región objetivo (45 Mb). Se obtuvo una
	TELMATOBIIDAE): TELMATOBIUS DANKOI Y T. VILAMENSIS	profundidad promedio de cobertura de 103X. Se identificaron en
	Fabres A 1* , Sáez P 1 , Fibla P 1 , Iturra P 2 , Barahona G 2 , Lam N 2 &	promedio 59 mil variantes de las cuales 2884 fueron
	Méndez M. A. 1	identificadas como patogénicas asociadas a alguna enfermedad.
	(1) Laboratorio de Genética y Evolución, Facultad de Ciencias,	Para las 8 muestras enriquecidas con Agilent se obtuvo en
	Universidad de Chile, (2) Laboratorio de Citogenética y Genética	promedio 116,7 M de lecturas crudas; 80,6 M (78,4%) de lecturas
	Poblacional de Vertebrados, Instituto de Ciencias Biomédicas	alineadas en la región objetivo (60 Mb). Se obtuvo una
	(ICBM), Facultad de Medicina, Universidad de Chile	profundidad promedio de cobertura de 87X. Se identificaron en
		promedio 83 mil variantes de las cuales 3.321 fueron
		identificadas como patogénicas asociadas a alguna enfermedad.

* Correspondencia a: alejandra.fabres@gmail.com El Altiplano es un ambiente extremo, el cual ha sido poco explorado en cuanto a su biodiversidad. Los sapos andinos del género CONCLUSIONES: Se obtuvo una menor profundidad de cobertura promedio en la región objetivo para Agilent en

50º Reunión Anual de la Sociedad de Genética de Chile. XI Reunión Anual de la Sociedad Chilena de Evolución

  

	comparación a Truseq, pero un mayor porcentaje de la región
	cubierta por al menos 20 lecturas (86,67% contra 65,93% de
	Truseq).
	Agradecimientos a: Financiado por FONDEF D10E1007;
	FONDEQUIP EQM140157; U-Redes, VID, U. de Chile (2017):
	Proyecto U-Genoma.
	P50. GENETIC VARIATION IN TRANSCRIPTION FACTOR BINDING
	SITES UNDERLYING NITROGEN ASSIMILATION DIFFERENCES IN
	YEAST ISOLATES
	Carlos A. Villarroel 1,2 , Valentina Abarca 1,2 , Francisco Salinas 2 ,
	Verónica García 2,3 , Claudio Martínez 2,3 and Francisco Cubillos 1,2
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  The domestic cat is a valuable model for the development of in vitro embryo production systems in endangered felids. However, the embryo development in the domestic cat is negatively affected during the nonbreeding season. The objective of this research was to evaluate the effect of the equine chorionic gonadotrophin (eCG) treatment on the gene expression of cumulus-oocyte complexes (COCs) and in vitro BMP15 and GATM). Meanwhile, other proportion of COCs was used for the in vitro production of cat embryos by parthenogenetic activation and the expression analysis of pluripotency (OCT4, SOX2 and NANOG) and differentiation genes (CDX2 and GATA6). The eCG treatment improved the quality of the COCs and increased the relative expression of FSHR, LHCGR, EGFR, EGR1 and ESR2 compared to the BS and NB groups (P < 0.05). Furthermore, the eCG group has an enhanced in vitro embryo development. However, no differences were observed in the relative expression of OCT4, SOX2, NANOG, CDX2 and GATA6 in the blastocysts produced among the eCG, BS and NB groups (P > 0.05). Laboratorio de Bioquímica y Biología Oral, Instituto de Investigación en Ciencias Odontológicas (ICOD), Facultad de Odontología, Universidad de Chile, (2) Patología y Medicina Oral, Facultad de Odontología, Universidad de Chile, (3) Odontología Restauradora, Facultad de Odontología, Universidad de Chile, (4) Servicio de Salud Aysén, CESFAM Victor Domingo Silva, Coyhaique. * Correspondencia a: brurzua@odontologia.uchile.cl Las Amelogénesis Imperfecta (AI) son defectos del desarrollo heterogéneos de origen genético, que afectan la estructura del esmalte comprometiendo la estética en diferentes grados. Se clasifican como AI hipoplásicas, hipocalcificadas, hipomaduras e Hipomaduras/Hipoplásicas con taurodontismo, con 14 subtipos diferentes, lo cual dificulta el diagnóstico. El análisis histopatológico y el estudio ultraestructural y composicional de dientes afectados podría contribuir a definir más claramente el subtipo de AI. El objetivo de este estudio fue comparar la ultraestructura y composición elemental del esmalte y dentina en dientes sanos y afectados. Para esto se analizaron 13 dientes sanos y 28 dientes AI; 5 estaban afectados con AI hipocalcificada, 13 con AI hipoplásica y 10 con AI hipomadura. El análisis ultraestructural y composicional de esmalte y dentina se realizó usando MEB-EDX. La mayoría de los dientes con AI presentaron alteraciones del patrón prismático normal; algunas muestras presentaron patrón indefinido y otras un patrón muy irregular. En AI hipoplásica se observó más evidentemente una delgada capa de esmalte, con grietas y fisuras. El contenido de Nitrógeno y Carbono en el esmalte de dientes con AI se encontró aumentado, en especial en AI hipocalcificada. Además, el porcentaje en peso de Calcio estaba significativamente disminuido en este tipo de AI. Por otra parte, la estructura dentinaria se observó normal en casi todas las muestras de este estudio. En conclusión, el esmalte afectado con AI presentó alteraciones del patrón prismático y del contenido de Nitrógeno, Carbono y Calcio, sin embargo, en ambos aspectos la dentina fue normal en la mayoría de los casos. Henri Weidmann (2), Hervé Durand (2), Sonia Karabina (2), Ewa Ninio (2), Ricardo Verdugo* (1) (1) Programa de Genética Humana, Facultad de Medicina, Universidad de Chile, Chile; (2) INSERM UMR_S 1166, Pierre and Marie Curie, Paris, France.

	produced embryos during the domestic cat nonbreeding
	season. Three experimental groups were made: 1) Breeding
	season group (BS): 11 estrous cats; 2) Nonbreeding group (NB):
	16 anestrous cats; 3) eCG group: 12 anestrous cats treated with a
	unique dose of 200 IU of eCG. A proportion of the COCs
	recovered from each cat was used for the RT-qPCR analysis of
	gonadotrophin receptors (FSHR and LHCGR), gonadotrophin
	induced-genes (EGFR, EGR1, ESR2 and PTGS2) and genes related
	to oocyte competence (GDF9, Agradecimientos a: This work was supported in part by CONICYT-PCHA/ Doctorado Nacional/2014-21140320. P52. ANÁLISIS ULTRAESTRUCTURAL Y COMPOSICIONAL DE DIENTES CON DIVERSOS TIPOS DE AMELOGÉNESIS IMPERFECTA. Valentina Gallardo (1), Ana Ortega (2), Josefina Donoso (1), Irene Morales (1), Cristian Berzesio (3), Daniela Mansilla (4), Blanca Urzúa (1)*. (1) Agradecimientos a: Proyecto FONDECYT 1140905 P53. EFECTOS DEL CADMIO A NIVEL TRANSCRIPTÓMICO Y SOBRE LOS GENES GAS6 Y ZIP8, PERTENECIENTES A UNA RED GÉNICA ASOCIADA CON ATEROSCLEROSIS, EN MACRÓFAGOS DE TIPO M1 Y M2. Pamela López (1,2),
	Seq and RNA-seq analyses on F1
	hemizygote hybrids carrying either the UGA3WE or UGA3NA
	allele. UGA3 binding differences might play a broader role in the
	regulation of nitrogen assimilation in S. cerevisiae, which could
	explain nitrogen assimilation differences among winemaking
	adapted yeast isolates, such as those from the WE lineage, with
	non-fermenting isolates, such as those from the NA lineage
	Agradecimientos a: FONDECYT POSTDOCTORADO PROYECTO
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	P51. EFFECT OF THE STIMULATION OF DOMESTIC CATS WITH
	eCG ON THE GENE EXPRESSION OF CUMULUS-OOCYTE
	COMPLEXES AND IN VITRO PRODUCED EMBRYOS DURING THE
	NONBREEDING SEASON

Daniel Veraguas
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  inflamatoria IL8, lo cual sugiere que el Cd podría estar generando modificaciones pro-inflamatorias en los macrófagos anti-inflamatorios M2.Agradecimientos a: FONDECYT de Inicio 11121666, CONICYT, Chile., Proyectos de intercambio CONICYT/ECOS-Francia (C13S01), Becas Pasantías Programa MECESUP 1304, Programa de becas Pasantías doctorales -Embajada de Francia , Julio Tapia 2 , Patricio Gonzalez-Hormazabal 1 & Lilian Jara 1 1 Programa de Genética Humana, Instituto de Ciencias Biomédicas (ICBM), Facultad de Medicina, Universidad de Chile. 2 Departamento de Oncología Básico-Clínico, Facultad de Medicina, Universidad de Chile. * Correspondencia a: natalialanderos@udec.cl Los microRNAs (miRNAs) regulan la expresión génica de una gran variedad de genes. En cáncer de mama (CM) algunos miRNAs se expresan de manera aberrante. Se ha mostrado que variantes en la secuencia de estos genes podría ser la causa de su desregulación. El objetivo de este estudio es identificar variantes en pacientes con CM familiar, en algunos genes de miRNAs comúnmente desregulados y determinar si se asocian con CM. Se secuenciaron por Sanger 11 genes que codifican miRNAs: miR-10b, miR-21, miR-125a, miR-145, miR-155, miR-195, miR-221, miR-222, miR-335, miR-497 y miR-520c, en 100 casos con CM sin mutaciones en los genes BRCA 1/2. Se identificaron 16 variantes de las cuales 2 no han sido descritas. Se seleccionaron 3 variantes para el estudio de asociación: rs190708267, rs376491654 y rs755634302, ya que se encuentran próximos o en el pre-miRNA y en el análisis in silico sugiere que altera la estructura secundaria de los pri-miRNAs. Usando un diseño caso-control se analizaron 440 casos con CM familiar y 1031 controles. Para las variantes rs376491654 y rs755634302 no se observaron diferencias significativas entre casos y controles. Con respecto al rs190708267, el alelo T se encontró sólo en 4 caso de CM y en ningún control (OR= 21,17 [95% 1,14 -394,] p= 0,0079). Ninguno de los sujetos analizados fue homocigoto TT. Este resultado sugiere que el alelo T se asocia con el riesgo a CM. Se estudiará el efecto funcional in vitro del rs190708267 para confirmar su patogenicidad. Benavides F. (1), Brockmann P.(2), Poggi H. (1), Repetto G. (1).(1) Centro de Genética y Genómica, Facultad de Medicina, Universidad del Desarrollo -Clínica Alemana (2) Departamento de Pediatría, Pontificia Universidad Católica de Chile * Correspondencia a: abrahamurzua@udd.cl
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  (1)*, Ana Ortega (2), Daniela Adorno (2), Irene Morales (1), Paulina Gajardo (1), Katherina Aravena (1), Josefina Donoso (1), Valentina Gallardo (1), Daniela Mansilla (3).(1) Laboratorio de Bioquímica y Biología Oral, Instituto de Investigación en Ciencias Odontológicas (ICOD), Facultad de Odontología, Universidad de Chile, (2) Departamento Patología y Medicina Oral, Facultad de Odontología, Universidad de Chile, (3) Servicio de Salud Aysén, CESFAM Victor Domingo Silva, Coyhaique. * Correspondencia a: brurzua@odontologia.uchile.cl La Amelogénesis Imperfecta (AI) es el proceso de formación de esmalte defectuoso. Esta entidad clínica se clasifica en tres tipos principales: AI hipoplásica, hipomadura e hipocalcificada. Es una patología de baja prevalencia, clínica y genéticamente heterogénea y hasta la fecha se han descrito 16 genes causales. El objetivo de este estudio es describir aspectos clínicoradiográficos e identificar mutaciones patogénicas en genes causales, candidatos o nuevos genes implicados en AI en 41 familias chilenas. Se evaluaron fichas clínicas, radiografías, genealogías y fotografías de 121 individuos pertenecientes a 41 familias chilenas. Se construyó una base de datos que fue analizada usando el programa Stata 12.0. Mediante secuenciación de exoma completo (WES) se examinó DNAg de 18 pacientes con AI y 17 parientes sanos. Los datos WES fueron analizados por métodos computacionales estándar. De 121 individuos estudiados, 72 (60%) se encontraban afectados con AI. De éstos, 43% presentaron AI hipomadura, 25% AI hipoplásica, 7% AI hipocalcificada, 21% AI hipoplásica-hipomadura y 4% AI hipoplásica-hipocalcificada. 48% presentaban caries, 68% tenían restauraciones y 42% presentó maloclusiones. En 11 de las 18 familias analizadas se encontraron mutaciones clasificadas como patogénicas. Algunos casos presentaron más de una mutación en el mismo gen o en genes diferentes (MMP20, WDR72 y ENAM). Se identificaron mutaciones nuevas, previamente reportadas y un posible nuevo gen implicado en AI. Clínicamente, se observó 5 fenotipos de AI diferentes: AIHC, AIHM, AIHC, AIHP/HM y AI HC/HP. En el análisis WES realizado a 18 familias chilenas con diversos tipos de AI se obtuvo 55-61% de rendimiento diagnóstico. Departamento de Ingeniería Química y Biotecnología, Facultad de Ciencias Físicas y matemáticas de la Universidad de Chile, (2) Departamento Ciencias de la Computación (DCC) , Facultad de Ciencias Físicas y matemáticas de la Universidad de Chile.
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  Carla Olivari, Jorge Elizalde. Departamento de Antropología, Facultad de Ciencias Sociales, Universidad de Chile. * Correspondencia a: sfloresc@uchile.cl La extracción de datos desde la plataforma 1000 Genomes (1KG) es una necesidad creciente para el análisis de la variabilidad genético-poblacional humana. Recientemente, se ha desarrollado una herramienta online en JAVA, denominada Ferret, que permite la generación de archivos de datos extraídos desde 1KG a partir de una lista de SNPs. No obstante, esta herramienta presenta limitaciones en su capacidad de generar grandes dataset. Hemos desarrollado una herramienta informática, alternativa a Ferret, que permite la generación de grandes dataset de SNPs desde 1KG, de manera altamente eficiente. La estrategia consiste en una estructuración de los datos de 1KG separando la información en cromosomas y poblaciones, configurando así una matriz de datos distribuida en 460 archivos. En segundo lugar, la extracción de SNPs se realiza a partir de una lista que es usada para la generación de un script para ser ejecutado en el programa VCFtools. La generación de dicho script se realiza a través de la plataforma online www.facso.cl/genoma. El resultado de la ejecución de dichos scripts es la generación de un único archivo VCF, que sirve de inicio para una serie de análisis usando programas como VCFtools y PLINK. La estrategia aquí descrita resulta significativamente más eficiente que Ferret, según las comparaciones realizadas. Agradecimientos a: Facultad de Ciencias Sociales, Universidad de Chile. Departamento de Antropología, Facultad de Ciencias Sociales, Universidad de Chile. * Correspondencia a: cpino012@gmail.com La obesidad se considera actualmente una epidemia a nivel mundial que afecta a personas de todas las edades. El aumento en los índices de obesidad no puede ser atribuido a una sola causa, sino que existen una serie de factores socioeconómicos y estructurales que generan ambientes que favorecen la obesidad conocidos como "ambientes obesogénicos". En este tipo de contextos, las variantes genéticas que aumentan el riesgo de obesidad tienen efectos aún más negativos, generando un mayor aumento de IMC o de acumulación de grasa. Es por esto que surge la incógnita de estudiar la contribución de los factores socioeconómicos y los genotipos de riesgo en el aumento del IMC en población santiaguina. Se espera analizar la contribución del genotipo de riesgo del SNP rs9939609 del gen FTO junto con el Índice de Calidad Urbano en Chile y tres variables socioeconómicas -Educación, Bienes suntuarios y Ocupación -a las variaciones en el IMC en adultos hombres y mujeres de Santiago. Mediante un análisis de ANOVA factorial y
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  regresión lineal, se encontró que el alelo de riesgo A estaría asociado con el aumento del IMC, mientras que la participación del nivel socioeconómico tiende a disminuirlo sin tener un efecto estadísticamente significativo, lo que se observa en la muestra total y al dividirla según sexo. El efecto del SNP sería concordante con lo encontrado en otros estudios en Chile y otras poblaciones, pero el análisis del nivel socioeconómico requerirá de nuevas perspectivas y variables para caracterizarlo desde el modelo de ambiente obesogénico. Phylogeography and population genetics of Vicugna vicugna: evolution in the arid Andean high plateau A. M. Chero1 , A.M. Agapito 1 , B. Gonzalez 2 , J. P. Vásquez 1,3 , J. Cortés 1,3 , R. Rivera1,4 , N. Aravena 1 , V. Varas 5 , J. C. Wheleer 6 , J. C. Marín 1 * (1) Laboratorio de Genómica y Biodiversidad, Departamento de Ciencias Básicas, Universidad del Bío Bío, Chillán, Chile (2) Facultad de Ciencias Forestales, Universidad de Chile, Santiago, Chile (3) Departamento de Zoología, Universidad de Concepción, Chile (4) Departamento de Ciencias Básicas, Universidad Santo Tomás, Iquique, Chile (5) Instituto de Ciencias Ambientales & Evolutivas, Universidad Austral de Chile. (6) CONOPA, Perú * Correspondencia a: jcmarin@ubiobio.cl La vicuña (Vicugna vicugna) es el más pequeño de los Camélidos Sudamericanos y una de las dos especies nativas silvestres que habitan Ecuador, Perú, Bolivia, Argentina y Chile. Basado en un buen documentado número de caracteres morfológicos, se han descrito dos subespecies: V. v. mensalis y V. v. vicugna, lo que ha sido corroborado por marcadores mitocondriales. Con el análisis de 373 muestras de vicuñas colectadas en Perú, Chile y Argentina y usando 15 loci microsatélites, presentamos aquí evidencia para (i) definir patrones de estructura genética entre vicuñas; (ii) relacionar los patrones de variación genética con la historia filogeográfica y las barreras al flujo genético; y (iii) describir y contrastar la historia evolutiva y los patrones de flujo génico entre sus poblaciones. Nuestros resultados muestran menor diversidad genética y mayores índices de estructuración en las poblaciones de la distribución norte; con altos valores de diversidad genética y riqueza alélica en la distribución sur. Los análisis de estructura genética indicaron un fuerte soporte a dos grupos, confirmando la diferenciación genética y designación de subespecies de poblaciones geográficamente separadas con escasa migración interpoblacional. Nuestros datos muestran también una leve distancia de autocorrelación espacial diferencial entre sexos y una correlación negativa entre diversidad genética y la precipitación anual, que puede explicar la división subespecífica de esta especie. Fernandez-Ramires R. (3), Tapia J. (2), Jara L(2)*.(1) Departamento de Biotecnología, Universidad Andrés Bello, Santiago, Chile, (2) Programa de Genética Humana, Instituto de Ciencias Biomédicas (ICBM), Facultad de Medicina, Universidad de Chile, Santiago, Chile, (3) Departamento de Patología y Medicina Oral, Facultad de Odontología, Universidad de Chile, Santiago, Chile. * Correspondencia a: ljara@uchile.cl Recientemente, nuestro grupo de trabajo publicó (Morales et al., 2016) que, en pacientes con cáncer de mama (CM) BRCA1/2negativos, el SNP rs6505162 C>A (pre-miR-423) se asoció con aumento del riesgo de CM y que el genotipo G/G del SNP rs895819 A>G (pre-miR-27a
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