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EDITORIAL NACIONAL

COLEVOL y la comunidad evolutiva colombiana: reflexiones de una biéloga en

diaspora
Ana Caicedo!

La consideracién de quedarse o salir del pais es una
que enfrentan muchos bidlogos colombianos en algun
momento de su formacién profesional. Primero,
quizas, viene la decision de realizar o no estudios de
posgrado o iniciar otra etapa de entrenamiento
cientifico, y luego la de buscar estas oportunidades
dentro o fuera de Colombia. Aunque el curso que
toman estas decisiones varia de acuerdo a las
circunstancias personales, es innegable que el
panorama de opciones a las cuales se enfrentan los
jovenes bidlogos evolutivos colombianos ha cambiado
mucho en los ultimos 20 afios.

Muchos de los que nos fuimos del pais antes de o en
la época en que comenzaba a propagarse el uso de
intemet recordamos los procesos laboriosos que
seguiamos para actualizarnos sobre el progreso en la
biologia evolutiva en los paises desarrollados.
Habiamos oido hablar sélo de las mas prestigiosas
universidades internacionales, pero no todos
podiamos partir para esos lares. En nuestras clases
aprendiamos sobre las grandes mentes evolutivas:
Mayr, Wilson, Kimura... pero muy poco sobre los
profesores jovenes mas dispuestos a aceptar
estudiantes. Cuando las estrellas se alineaban, y salia
la oportunidad que afiorabamos, nos sentiamos como
siguiendo uno de esos mapas antiguos con sus
inscripciones de “aqui yacen dragones”, partiendo a
lugares desconocidos.

Hoy, las oportunidades de posgrado se han
multiplicado a nivel nacional e internacional. En
Colombia, los ultimos 15 afios han visto un incremento
en los programas de posgrado, y ya no es necesario
salir del pais para obtener un doctorado. Las
busquedas de literatura se conducen faciimente con
recursos del intemet, y varias revistas han creado
suscripciones mas baratas para paises en via de
desarrollo. Ademas, existe informacion en abundancia
sobre investigadores e instituciones, y el disparo de las
redes sociales ha permitido mas contacto con otros
que preceden nuestros pasos, complementando el
flujo de informacién sobre posibles destinos.

¢Estos cambios han aumentado la diaspora de
bidlogos evolutivos fuera de Colombia? Gracias a los
amables editores del boletin, descubri que de los 47
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investigadores con perfiles actualizados en
COLEVOL, ~30% de los profesores trabajan en el
exterior, mientras que 50% de los estudiantes de
posgrado y 75% de los posdoctorantes se encuentran
en el exterior. Estos numeros probablemente
representan una realidad laboral: que la mayor parte
de la diaspora siempre ha estado conformada por
estudiantes de posgrado o posdocs, y que muchos
vuelven a Colombia a establecerse profesionalmente.

Pero algunos no volvemos. ¢Quiénes somos? De mi
generacion sé de muchos que pensaban volver a
Colombia al concluir sus estudios. Pero, como a
menudo ocurre en la vida, se presentan
eventualidades: quizas se forma una familia, se abre
una oportunidad laboral inesperada o la curiosidad nos
lleva a tratar de ver hasta donde podemos forjar una
identidad profesional en otro pais. Pasan los afios, y
un dia, aquellos que estamos en diaspora, nos
sonrojamos al ver que ya no estamos seguros de
como decir “lujo genético” en espafiol. Nos damos
cuenta que ahora podemos escribir un parrafo
cientifico con mayor facilidad en ofro idioma que en
nuestra lengua nativa, y que podemos dar una
presentacién sobre nuestra investigacién en
autopiloto, pero (jhorror!) tenemos que recurrir
ocasionalmente a “Google Translate” para dar la
misma charla en espariol.

Dados estos cambios un poco vergonzosos
¢ deseamos, los que estamos en didspora, hacer un
aporte a la comunidad evolutiva colombiana? Desde
el humilde punto de vista de esta investigadora, la
respuesta a la ultima pregunta es: si. Muchos de los
que estamos afuera afioramos contribuir al
fortalecimiento de las capacidades cientificas y
académicas de Colombia. Las circunstancias nos han
llevado a armar nuestra vida en otros lugares, pero en
muchos sigue el deseo de mantener lazos
intelectuales con la comunidad cientifica colombiana.
¢Por qué? Porque muchos de los que estamos en
diaspora le debemos a Colombia nuestra formacion
académica rigurosa y excelente, un asombro por la
diversidad bioldgica, una sensibilidad por la compleja
dindmica que existe entre las necesidades sociales y
las de conservacion, y una conciencia de ser
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ciudadanos de un mundo complejo, maravilloso y
entrelazado a muchos niveles. Porque para muchos
fue en Colombia donde se desarrolldé nuestra
fascinacion por la biologia evolutiva. O quizas porque
hemos pasado demasiadas horas rumiando las
palabras de Julio Numhauser, oyendo a Mercedes
Sosa mientras tomamos un aguardientico.

Para algunos de los que estamos en diaspora,
entonces, la formacién de COLEVOL es algo por lo
que estamos sumamente agradecidos. Se presenta
como una oportunidad sin paralelo de crear de nuevo
esos lazos cientificos con Colombia que el tiempo han
diluido mas de lo que hubiéramos querido. Al ser una
red ligada a una tematica especifica —la de la biologia
evolutiva—, COLEVOL promete mas rapida utilidad,
mutuos beneficios y mayor permanencia que otros
ensayos previos de esta indole, tales como la Red
Caldas en los 90s. Con su presencia en varios
medios, y el desarrollo de multiples actividades,
COLEVOL nos brinda a los que estamos en diaspora
una valiosa percepcion del pulso de la ciencia en
Colombia.

¢ Qué podemos ofrecer los que estamos en diaspora
a los miembros de COLEVOL? Tenemos
conocimiento a fondo de oportunidades de estudio o
progreso laboral en nuestros respectivos paises.
Hemos sobrevivido los exdmenes, las entrevistas, y
tenemos experiencia acumulada para compartir. En
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algunos casos, podemos entrenar cientificos
colombianos en nuestros laboratorios o servir de
asesores, ya sea cientificos o culturales. En ofros,
existira la oportunidad que muchos afioramos de llevar
a cabo proyectos colaborativos con cientificos en
Colombia. Podemos ofrecer nuestra experiencia en
escribir y publicar a nivel intemacional. Ademas de
asesoria, podemos involucrar a cientificos
colombianos en la elaboracion de articulos tipo
“review”, o participacion en conferencias
internacionales a las que tengamos acceso.

COLEVOL ofrece una oportunidad a los que estamos
en diaspora para dar visibilidad a nuestras
contrapartes en Colombia. También ofrece una
oportunidad unica de demostrar que existe una masa
critica de bidlogos evolutivos con talento dentro y fuera
del pais, y que esta masa puede ser utilizada para el
beneficio de la ciencia en Colombia. Los bidlogos
evolutivos en diaspora nos unimos a las aspiraciones
expresadas anteriormente de que COLEVOL sea un
vehiculo para el fortalecimiento intelectual de la
comunidad evolutiva colombiana.

1 Profesora, Biology Department, University of
Massachusetts Amherst

Contacto: caicedo(at)bio.umass.edu

Stephanie Vargas Arenas, 2013
Venado
PNN Chingaza
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EDITORIAL INTERNACIONAL

Songbirds and humans
Trevor Price?

For most of the past 50 million years, South America
was an island, moving towards North America, with
what is now Colombia leading the way. About 3-4
milion years ago, the water gap between South
America and North America finally closed*, and all
kinds of animal and plant species began a great
exchange across the Isthmus of Panama. Many
species of birds present in the tropical rainforests of
South America moved into what is now Central
America, and some moved further north. These were
species reluctant to be out in the open and even cross
small water gaps, so needed solid land to make their
move. But many northem species of birds had arrived
in South America much earlier, before the land bridge
connection. Some probably arrived because they
were migrants, spending breeding in the north,
wintering in South America, and occasionally stopping
their migration, to found a new radiation. The actual
story of the invasion of northemn birds into South
America is even more interesting.

Those early invaders from the north were songbirds, a
suborder which contains nearly half of all birds, and
they started arriving in South America perhaps as long
as 20 milion years ago, radiating to produce such
familiar Colombian species such as tanagers, wrens,
and finches (dates are inferred from molecular
phylogenetic reconstructions, see for example Barker
et al. 2004). Before that time more ancient groups of
birds had South America to themselves: South
America was drifting in what GG Simpson famously
called "splendid isolation", but now it faced a massive
invasion.

The songbirds originated in the Australian region. They
escaped into Asia via Indonesia perhaps about 30-35
million years ago, at a time when the world was
cooling down fast. They then moved through Asia,
across the Bering Strait into North America and finally
into South America. As the songbirds dispersed and
radiated, they replaced bird species that were present
before. Why were the songbirds so successful? One
speculation is that they were more intelligent than their
predecessors, and this was a particularly useful
adaptation in a colder climate. For example, Storrs
Olson (2001) suggested that they were able to build
more elaborate nests than other species. Other signs
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of relative intelligence are that several species have
the ability to cache food and remember where it is in
times of scarcity.

If the songbirds really did replace other species as a
result of superior intelligence, they form the prelude for
an even more impressive ongoing expansion by a
single, very intelligent species: us humans. Also
probably a consequence of recent climate change (the
Pleistocene ice ages), which through constant
disturbance and upheavals may have promoted
innovations such the development of agriculture, we
have swept through the world, causing many species
to go extinct. Although very hard to predict, we may
have precipitated changes during the coming century
that are as large as any since a meteorite impact
drove the extinction of the dinosaurs, a mind-boggling
65 million years ago. However, many species persist
at present, and, for example, Colombia itself holds
more than 1800 bird species (perhaps the mixing of
faunas across the Isthmus of Panama explains some
of this diversity?).

The great changes in human societies that are
currently happening are not all bad for nature. Many
people are becoming wealthier, which has a short-
term negative impact as consumerism increases, but
a long-term positive impact, as Parks and other natural
places become more greatly valued and agricultural
land more efficient. Globalization implies exchange of
goods, of invasive species and many other things,
including ideas. The impressive growth of high quality
of science in Colombia is not happening in splendid
isolation. Global interchange among scientists with
consequently improved understanding of nature is one
of the most important routes towards protecting it. |
echo the comments of previous colleagues who have
contributed to this newsletter, Mohammed Noor and
Douglas Futuyma, who also attended student-
organized meetings in Colombia. Both urged students
to get out and study nature, and to do it in a global
context. Much needs to be done, and | am ptimistic
that much can be done. Colombia's remarkable
natural diversity is partly in your hands.
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2 Profesor, Department of Ecology and
Evolution, University of Chicago

Contacto: pricet(at)uchicago.edu

* Editor’s note:

Although widely supported, this date is hotly
debated, with much older dates being supported
by Colombian scientists Carlos Jaramillo and
Camilo Montes. See for example this recent
review: Stone R. 2013. Battle for the
Americas.Science. DOI: 10.1126/science.
341.6143.230

Referencias

Barker FK et al. 2004. Phylogeny and
diversification of the largest avian radiation. PNAS.
DOI: 10.1073/pnas.0401892101

Olson SL. 2001. Why so many kinds of passerine
birds?. BioScience.
DOI10.1641/0006-3568(2001)051[0268:WSMKO
P12.0.CO;2

Joseph Steven Vega Cubides, 2013
Puya nitida y Colibri curuscans
Tunja, Boyaca

BOLETIN COLOMBIANO DE BIOLOGIA EVOLUTIVA Volumen: 2 Numero: 1 Aio: 2014 Mes: Enero

©bd



Dod

RECONOCIMIENTOS

Juan David Ramirez Gonzalez y colaboradores

Cientificos del Centro de Investigaciones en Microbiologia y Parasitologia Tropical (CIMPAT) de la Universidad de los
Andes fueron galardonados por la Fundacion Alejandro Angel Escobar con la mencién de honor en Ciencias Exactas,
Fisicas y Naturales por su trabajo “Ecoepidemiologia molecular y diversidad genética de Trypanosoma cruzi en
Colombia”. Asi  contribuyeron significativamente a la epidemiologia molecular de la enfermedad de Chagas
considerada problema de salud publica en el pais.

Oscar J. Betancourt G, 2013
Syrphidae
Castilla, Caldas
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INVESTIGACION EN COLOMBIA

Estudios en evolucion molecular sobre la biodiversidad colombiana

Juan Manuel Daza3

Una de las frases mas comunes en cualquier informe
sobre biodiversidad en Colombia es resaltar que es
un pais megadiverso y ocupa los primeros lugares a
nivel mundial. Aunque esta frase es altamente
defendible con la gran inmensidad de ecosistemas y
biotas diferentes que tenemos a lo largo de nuestro
territorio, su afirmacion se fundamenta principalmente
en los listados de especies que hemos recopilado con
los afios. Lamentablemente los patrones espaciales
de diversidad per se no nos ayudan a establecer
cudles fueron los mecanismos que originaron esos
patrones.

El estudio de los mecanismos que originan vy
mantienen la diversidad bioldgica es fundamental
para entender los procesos evolutivos subyacentes y
pueden ayudar a entender el qué, como y cuando
nuestra diversidad se origind y qué esperamos de ella
en el futuro. Una forma de acercamos a entender
nuestra biodiversidad es utilizando datos gendmicos
desde una perspectiva evolutiva. Los estudios en
genética evolutiva en el pais tienen dos beneficios
enormes. Primero, permiten establecer los patrones
temporales y espaciales de un nivel de organizacion
biolégica poco explorado: la diversidad gendmica.
Segundo, los datos moleculares permiten la
modelizacion de escenarios complejos con el fin de
hacer inferencias robustas de procesos como
filogeografia, demografia historica, limites de
especies, adaptacion, probabilidades de extincion,
entre ofros.

Hasta hace algunos afios, los estudios evolutivos
incorporando datos moleculares que buscaban
entender la biodiversidad colombiana eran escasos,
debido principalmente a tres razones. Primero, muy
pocos bidlogos evolutivos en Colombia usaban datos
moleculares para explicar el origen y mantenimiento
de la diversidad en el pais. Segundo, la obtencién de
informacién gendmica era costosa y poco
estandarizada para nuestra biodiversidad. Tercero, la
normatividad que regia el uso de datos moleculares
provenia de unas leyes que se disefiaron para un
pais con ganas de sacarle provecho a sus recursos
genéticos. La burocracia y el desconocimiento de los
tipos de datos utlizados en estudios evolutivos
reflejaban una logica aristotélica que nos perjudicd
mucho tiempo: si la biotecnologia genera dinero, y la
biotecnologia esta fundamentada en las propiedades
genéticas de los organismos, entonces la genética
genera dinero! Es asi como la normatividad dentro de
lo denominado “acceso a recursos genéticos”
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implicaba que cualquier estudio de ciencia basica
sobre biodiversidad y que incorporara datos
moleculares era potencialmente Util para el pais y por
lo tanto habia que firmar un contrato con el ministerio
y sus abogados. Este hecho nos atrasé mas de 10
afnos en estudios evolutivos con datos moleculares en
comparacién con ofros paises megadiversos como
Costa Rica, Ecuador y Brasil. Como consecuencia,
nos vimos excluidos de revistas especializadas en
evolucion molecular y nuestros cientificos debieron
utilizar otros modelos organismicos.

Ahora el panorama es bien diferente, la obtencion de
datos moleculares es altamente accessible, nuestros
jovenes bidlogos evolutivos cada vez estan mas
entrenados para incorporar datos genéticos en sus
estudios, y finalmente el gobierno en colaboracién con
las universidades reconocieron la importancia de este
tipo de evidencia para el entendimiento de nuestra
enorme biodiversidad. Lo que viene en los proximos
anos es un incremento de estudios evolutivos
incorporando evidencia molecular, esto nos permitira
acercarnos mejor a la taxonomia, evolucién y
conservacion de nuestra enorme diversidad biologica.

3 Profesor, Grupo Herpetologico de Antioquia,
Universidad de Antioquia

Contacto: j[daza(at)biologia.udea.edu.co

Oscar J. Betancourt G, 2013
Persea sp.
San Bartolomé. Caldas

Volumen: 2 Numero: 1 Ano: 2014 Mes: Enero



DESARROLLOS COMPUTACIONALES

The Chordate Proteome History
Database

Base de datos novedosa que provee filogenias para
los proteomas de cordados, reconstruidos a partir de
arboles de genes. Permite detectar en las filogenias y
en las secuencias eventos gendmicos al nivel de
dominio de proteina o nivel genético. Comprende
cerca de 20.000 andlisis evolutivos de proteinas y se
despliega en una aplicacion web denominada
Interface para el Andlisis de Datos Ontolégicos
(IODA), con funcionalidad plena en los buscadores
Firefox y Google Chrome. Se compone de dos
subproyectos interconectados: por un lado, los
eventos de dominio y las filogenias, y por otro, los filo-
grupos cordados y la pérdida/ganancia de genes. Las
busquedas en la base de datos pueden realizarse de
manera sencilla a través del identificador de proteinas,
de palabras claves o dominios, e incluso por eventos.

Referencia:

Levasseur A, Paganini J, Dainat J, Thompson JD,
Poch O, Pontarotti P, Gouret P. 2012. The Chordate
Proteome History Database. Evolutionary
Bioinformatics. DOI: 10.4137/EBO.S9186

Enlace:
http://ioda.univ-provence.fr

PhyloTreePruner

Software que utiliza una aproximacion filogenética
para refinar las inferencias ortolégicas hechas a través
de métodos fenéticos. Un detalle distintivo de esta
aplicacion radica en que hace colapsar nodos
pobremente respaldados dentro de las politomias,
evitando asi el descarte de secuencias innecesarias
en aquellos casos donde topologias de arbol débiles
ermroneamente sugieran paralogia. PhyloTreePruner
muestra arboles de un unico gen y los alineamientos
correspondientes para evidenciar la paralogia y
produce un alineamiento reducido que contiene solo
secuencias inferidas como ortdlogas. Los scripts
Wrapper que automatizan multiples secuencias de
alineamientos en MAFFT, el recorte de alineamientos
en Gblocks, y la construccion de arboles de un Unico
gen utilizando tanto FastTree2 como RAXML son
recopilados con las funciones de PhyloTreePruner.
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Referencia:

Kocot KM, Citarella MR, Moroz LL, Halanych KM.
2013. PhyloTreePruner: a phylogenetic tree-based
approach for selection of orthologous sequences for
phylogenomics. Evolutionary Bioinformatics. DOI:
10.4137/EBO.S12813

Enlace:
http://sourceforge.net/projects/phylotreepruner/

PhyloTempo

Paquete de scripts para R que por primera vez
implementa en este lenguaje el clustering temporal,
una nueva medida topoldgica basada en la
reconstruccién del caracteres ancestrales. Este
estadistico es una contribucién importante para el
entendimiento de dinamicas evolutivas rapidas de
virus patégenos como el virus de la inmunodeficiencia
del simio y humana. Asociado al clustering temporal,
PhyloTempo trae medidas de topologias de arboles y
pruebas de hipdtesis, como la prueba grafica de
Aldous y la prueba de radio de probabilidad, los
estadisticos de forma de Colless y Sackin, entre otras.

Referencia:

Norstrom MM, Prosperi MC, Gray R, Karlsson AC.
2012. PhyloTempo: a set of R scripts for assessing
and visualizing temporal clustering in genealogies
inferred from serially sampled viral sequences.
Evolutionary Bioinformatics. DOI: 10.4137/
EBO.S9738

Enlace:
https://sourceforge.net/projects/phylotempo/
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COMENTARIO CIENTIFICO

Co-opcion en mecanismos del desarrollo embrionario, larval y adulto

Federico Brown*

Muchos animales sufren cambios radicales en forma
y comportamiento durante su vida. Quiza el cambio
mas famoso es el de Gregor Samsa cuando despierta
transformado en un insecto fabuloso, que se asemeja
a una cucaracha?, y adquiere habitos noctumos. Sin
embargo, la imaginacion literaria de Franz Kafka esta
basada en las extraordinarias transformaciones que
se pueden observar durante la metamorfosis en los
animales. Inclusive, la evolucién ha generado larvas
que pueden parecerse mas a adultos de taxones muy
distantes filogenéticamente que a estadios adultos de
su misma especie. Casi como si fuese un extracto de
una novela de realismo magico, una broma cientifica,
o para un premio honorifico de los Ig Nobel, el
planctdlogo y carcindlogo Donald |. Williamson
presenta varias hipdtesis de que estadios larvales
pueden aparecer en un organismo como
consecuencia de hibridogénesis entre especies muy
lejanas en términos evolutivos. El caso mas discutido
fue la aparicion de las orugas como consecuencia de
la hibridacién entre un gusano de terciopelo (ie.
onicéforo) y un insecto ancestral (Williamson 2009).
Este caso particular despertd muchas criticas (Hart &
Grosberg 2009, Giribet 2009), pues el articulo se
publico en PNAS en medio de controversias, asi
como en medio de discusiones acerca de la libertad
de expresion de un investigador para presentar una
hipétesis, asi ésta fuera rechazada por la comunidad
cientifica en general. A pesar de que este tema es de
gran interés evolutivo y en contraste a los avances
gendmicos, celulares y moleculares de las ultimas
décadas, aun no se ha podido resolver como un
mismo genoma puede dar origen a tal diversidad de
formas fenotipicas durante la vida un organismo.

Williamson propone que las especies que incorporan
nuevos estadios del desarrollo en su ciclo de vida
como consecuencia de la hibridogénesis, deberian
mostrar un genoma compuesto por los genomas de
las especies parentales ancestrales. Esto no ocurre,
Hart y Grosberg se han dado el trabajo de buscar los
tamarfios gendmicos estimados en cada una de las
especies propuestas por Wiliamson, poniendo en
duda la hipétesis para cada caso. Para comprobar la
hipétesis de Wiliamson, Hart (1996) incluso realizd
una genotipificacién de erizos congelados
supuestamente resultantes de una hibridacién entre
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erizos y ascidias reportada por Williamson, pero sélo
encontré evidencia de ADN de erizo, proponiendo una
probable contaminacién o casos raros de
hermafroditismo en los experimentos originales de
Williamson (1992). Ademas, andlisis filogenéticos
moleculares de las Ultimas décadas tampoco
coinciden con las propuestas de Wiliamson. La
recurrente presencia de formas larvales en la mayoria
de animales sugiere que fuerzas de seleccién ocurren
de manera permanente y variable durante la
evolucion para generar transformaciones temporales
durante el desarrollo (West-Eberhard 2003, Moran
1994, Hall & Wake 1999). Bajo esta tesis evolutiva, se
podrian generar algunas predicciones (Moran 1994):
(1) presencia de estructuras adaptadas para
funciones especificas de cada estadio, (2) estadios
larvales que se encuentren en distintos ambientes y
bajo distintas condiciones ecoldgicas, y (3) presiones
selectivas del ambiente en los distintos estadios
larvales afectarian la aptitud bioldgica o “fitness” del
organismo adulto.

Se han hecho importantes avances para entender los
procesos moleculares del desarrollo embrionario de
muchos animales, sin embargo se desconoce si los
mismos procesos son reutilizados para generar las
formas larvales y adultas, o si existen programas
distintos que regulan cada uno de los estadios del
desarrollo. Muchos invertebrados marinos pasan por
una serie de estadios larvales que estarian sujetos a
presiones selectivas de manera diferencial. Algunas
larvas de animales que pasan por metamorfosis
pueden generar células o tejidos especializados y
compartimentados (“set-aside cells”) que van a dar
origen a las futuras estructuras del cuerpo adulto. Esto
se puede observar con el rudimento en las larvas
pluteus de los equinodermos que constituyen un
primordio de tejido precursor del erizo adulto (Bertram
et al. 2009), o en células endodérmicas/
mesenquimales de la cabeza en larvas de ascidias
que dan origen al adulto sésil y filtrador (Brown &
Swalla 2012), o en los discos imaginales que dan
origen a estructuras del adulto durante la
metamorfosis en larvas de insectos holometabolos
(Lee etal. 2013).
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¢Son distintas rutas génicas las que se activan en
cada estadio para la diferenciacién de estructuras
especificas, o pueden reutilizarse las mismas rutas
una y otra vez? Un trabajo publicado recientemente
en la revista EvoDevo intenta responder a esta
pregunta utilizando como modelo experimental al
escarabajo holometabolo Tribolium (Lee et al. 2013).
Suzuki y colaboradores® demuestran que las mismas
rutas génicas son utilizadas durante la formacién de
nuevas patas para cada estadio del desarrollo:
embrionario, larval, y adulto. Por medio de RNA de
interferencia, se interrumpe la expresion de cuatro
genes, i.e. dachshund (Dac), DistalHess (D), abrupt
(Ab) y spineless (Ss), que son utilizados para dar el
patrén a las patas embrionarias en varios insectos. La
disrupcion de expresion ocasiond defectos en la
formacion de patas larvales en regeneracion. El
defecto de la disrupcion de Dac y Ss en larvas fue
igual al reportado para patas embrionarias, y ademas
su defecto se manifestd hasta en la formacion de las
patas adultas. Por lo tanto, los mismos mecanismos
del desarrollo pueden ser empleados varias veces
durante el ciclo de vida de un organismo y defectos de
estructuras especificas para cada estadio pueden ser
acarreados a la formacion de estructuras de estadios
posteriores demostrando una continuidad durante el
desarrollo. El acoplamiento de mecanismos del
desarrollo durante varios estadios puede generar
restricciones en el desarrollo (“developmental
constraints”) teniendo consecuencias para la
evolucién de un organismo. Los autores argumentan
que para evadir estas restricciones en el desarrollo, la
evolucion pudo haber generado mecanismos de
compartimentacion mediante primordios estructurales
que se forman para cada estadio, como es el caso de
los discos imaginales en las larvas.

La co-opcion ha sido definida como un proceso de
reutilizar unidades pre-existentes para una nueva
funcion. Excluyendo posibles efectos fuera de blanco
(“off target effects”) del RNA, el trabajo responde
claramente a la funcién de los cuatro genes sobre la
expresion final del fenotipo (alteraciones en la
formacion de las extremidades), pero no presenta
experimentos de sobreexpresion y tampoco incluye
los patrones de expresion de los genes estudiados.
La expresion de los genes podria haber resuelto
algunas especulaciones acerca del momento de
expresion y de las células/tejidos involucrados. Estos
experimentos eran necesarios sobre todo para DIl y
Ab, cuya funciéon reportada fue distinta a la
embrionaria y al parecer tenian un rol importante al
inico de la regeneracion de las patas larvales,
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especialmente durante la formacion del blastema.
Debido a que todos los genes estudiados son factores
de transcripcién y que probablemente regulan la
expresion de ofros genes que se expresan en fases
posteriores del proceso de desarrollo y que tienen
funciones parecidas en cada estadio, podemos inferir
que rutas génicas podria estar siendo reutilizadas
para la formacion de estructuras estadio-especificas.
Por lo tanto, la co-opcion de rutas génicas podria estar
facilitando la evolucion de nuevos estadios del
desarrollo, 0 a su vez la pérdida de los mismos.

a F. Kafka utiliza la palabra alemana “Ungeziefer” para
definir al insecto que describe a G. Samsa después
de su metamorfosis. Se trata de una palabra coloquial
utilizada para definir a una cucaracha o un
escarabajo, por lo que ha generado algo de confusién
en las traducciones de la novela.

b Los premios Ig Nobel rinden homenaje a aquellos
logros que primero hacen que la gente se ria y luego
hacen que piense.

¢ Cabe recalcar que Y. Suzuki trabaja en un college
tradicional y sus colaboradores son principalmente
estudiantes de pregrado

4 Profesor, Universidade de Sao Paulo

Contacto: fdbrown(at)usp.br
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RESENA INVESTIGADOR COLOMBIANO

Un paleontélogo tropical
Andrés L. Cardenas’

Existen al menos cinco aspectos por los cuales la
paleontologia debe ser estudiada: (i) Determinar la
edad relativa y distribucion espacial de los cuerpos
sedimentarios de roca (i.e. bioestratigrafia). (i)
Entender como ha cambiado la biodiversidad a
través del tiempo ¢es actualmente cuando la
biosfera presenta los mayores niveles de
biodiversidad aun cuando la vida empez6 hace
mas de 3.5 billones de afos? ¢Ha habido
condiciones ambientales "6ptimas" que propicien
niveles de biodiversidad mas altos? ¢;Qué
procesos evolutivos han operado a lo largo de la
historia de la vida para que la diversidad aumente o
disminuya? (jii) Predecir la respuesta de los biomas
actuales al actual calentamiento global, ya que el
registro geolégico nos ha ensefiado que los
cambios climaticos en la historia de la Tierra han
sido mas una constante que una excepcion. (iv)
Examinar las dinamicas de diversidad durante
eventos globales ecolégicamente catastréficos (i.e.
eventos de extincion en masa) ¢Han sido los
ecosistemas con mayores niveles de diversidad los
mas resilientes, o por el contrario los mas
afectados durante este tipo de eventos? ¢ Cuanto
tiempo tarda un bioma en volver a los niveles de
biodiversidad inmediatamente anteriores a los de la
catastrofe? Y finalmente, (v) tratar de resolver uno
de los conjuntos de preguntas mas fundamentales,
que al menos cada uno de nosotros se ha hecho
alguna vez en la vida: ;Cual es nuestro lugar en la
naturaleza? ¢Qué somos? ;De dénde venimos?
¢,.Somos una especie determinada para hacer algo
especial o simplemente tan extraordinarios como
cada uno de los billones de organismos que han
vivido a través de la historia de la vida y los millones
que nos acompafian hoy?

En general un excelente paleontélogo emplea toda
su carrera cientifica en el estudio de solo uno de los
temas anteriores. Sin embargo, Carlos Jaramillo,
cientifico residente del Instituto Smithsonian de
Investigaciones Tropicales, en sus 21 afios de
trayectoria cientifica ha profundizado en cada una
de estas preguntas, muestra de ello son sus 130
publicaciones internacionales (incluyendo varias en
revistas cientificas de muy alto impacto como
Nature y Science)*. Carlos Jaramillo es ademas un
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pionero en el estudio cuantitativo del registro fosil tropical.
Este registro, que es fundamental para entender la vida,
muy pocas veces ha sido examinado y hasta en algunas
ocasiones ignorado, debido a su complejidad en (i) el
muestreo (las capas de roca donde se encuentran los
fosiles sufren altas tasas de meteorizacion por estar
cubiertas de un espeso bosque tropical y sometidas a
altos niveles de lluvia y temperatura), (i) la interpretacién
geoldgica y (i) al diverso nimero de organismos extintos
que vivieron en estos ecosistemas y sus respectivas
paleo-relaciones abidticas y bidticas. Gracias a la pasion
y constancia de Carlos Jaramillo ahora tenemos un
mejor entendimiento de la historia del bosque humedo
neotropical. Sabemos que este se configuré hace solo
aproximadamente 57 millones de afios (aunque las
angiospermas aparecieron aproximadamente hace 140
millones de afios), que los niveles de diversidad de este
bioma han sido a través de su historia altamente
dependientes de la temperatura global (i.e. mayor
durante intervalos de temperaturas globales altas), que
sus ambitos biogeograficos no han cambiado a través
del tiempo, y que sufrié una alta tasa de extincién
durante el limite Cretacico - Paledgeno. Ademas, los
modelos bioestratigraficos que Carlos ha desarrollado,
con base en el registro de polen fdsil tropical no
solamente han sido Utiles para conocer la historia del
bosque, sino que han sido fundamentales en el
conocimiento de la historia geolégica del norte de
Sudamérica.

George Gaylord Simpson, seguramente el paleontdlogo
mas brillante y con mayor influencia en la biologia
evolutiva durante los mas de 300 afos de historia de la
paleontologia, describié en 1976 las caracteristicas de un
paleontdlogo "completo". En resumen, este deberia
hacer extensivos trabajos de campo y colecciones, ser
un excelente taxénomo, tener un profundo conocimiento
de la biologia y geologia, fundamentar todas sus ideas
en un solido contexto evolutivo y ser una persona
extremadamente curiosa. Todas estas cualidades son
facilmente reconocidas en el trabajo de Carlos Jaramillo,
pero algo que podria agregarse al listado de Simpson
(1976), y que constituye el mayor atributo de Carlos
Jaramillo como investigador, es su alto grado de
compromiso y generosidad con el conocimiento con las
generaciones futuras de paleontdlogos. Carlos Jaramiillo,
sin haber estado inscrito formalmente como profesor
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universitario, aparte de ayudamos a entender y
cambiar nuestra vision de los ecosistemas
tropicales a través de un viaje de millones de afios,
ha impulsado y colaborado en la formacién de 170
profesionales en las areas de biologia, geologia y
paleontologia. Aparte, ha impulsado 39 trabajos de
pregrado y sus ideas han sido la inspiracién de 66
trabajos de posgrado (48 maestrias y 18
doctorados). Sin lugar a dudas, este ha sido el
mayor aporte de Carlos Jaramillo a la paleontologia
tropical.
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* Enlace a las publicaciones de Carlos Jaramillo y su
laboratorio:
http://www.stri.si.edu/sites/publications/results.php?
scientist=Carlos+A.+Jaramillo

5 Becario postdoctoral, Instituto Smithsonian de
Investigaciones Tropicales

Contacto: alc1006(at)gmail.com
Referencias
Simpson GG. 1976. The compleat palaeontologist?

Annual Review of Earth and Planetary Sciences. DOI:
10.1146/annurev.ea.04.050176.000245

Carlos Jaramillo. Cortesia de Andrés L.
Cardenas.
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INVESTIGACIONES COLOMBIANAS

La evolucién cultural de la cooperacion: interaccion entre formas de transmision

cultural y selecciéon de grupos
Andrés E. Quifiones®

La evolucion de la cooperacion ha fascinado a los
bidlogos evolutivos desde los inicios mismos de la
teoria evolutiva, esto debido a que desde una
perspectiva de maximizacion del éxito reproductivo a
nivel individual, la cooperacién presenta un problema.
Si la cooperacion es un rasgo que incrementa el éxito
reproductivo de otros individuos a costa de la
reproduccion propia, bajo la perspectiva de
maximizacion del éxito reproductivo deberia ser
seleccionada negativamente. Diversos mecanismos
han sido propuestos para entender cdmo puede surgir
cooperacion bajo la accion de la seleccion natural.
Uno de los mas controvertidos ha sido la idea de que
la seleccion puede actuar tanto al nivel de los
individuos como de los grupos. De esta manera, si
grupos de individuos compiten y son seleccionados, la
seleccion favoreceria a los grupos de individuos que
cooperan entre si. Sin embargo la acciéon de la
seleccion a nivel individual actia en contra de la
cooperacion, y por lo tanto destruye la variacion
necesaria para que haya seleccion al nivel superior.
La pregunta de si la seleccién de grupos es lo
suficientemente fuerte para contrarrestar la fuerza de
la seleccién individual ha estado en el centro de un
debate recurrente en la literatura. En los ultimos afios
la idea de seleccion de grupos ha tomado mucha
fuerza en explicaciones acerca de la evolucién de la
cooperacion humana. Se argumenta que, dado que la
cooperacién humana es un rasgo cultural y algunas
formas de transmision cultural reducen la variaciéon de
rasgos culturales dentro de los grupos humanos,
entonces la seleccion de grupos es mas importante
que la seleccion a nivel individual. Un ejemplo de este
tipo de transmision es el conformismo, segun el cual
los individuos tienden a copiar mas los rasgos mas
frecuentes en su ambiente, debilitando el poder de la
seleccion a nivel individual. Debido a que diferentes
escuelas de bidlogos tedricos han llegado a
conclusiones opuestas usando aproximaciones
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matematicas, desarrollamos un modelo
computacional para probar los argumentos de los
modelos propuestos anteriormente. El modelo incluye
dos formas de transmisién: conformismo vy liderazgo;
y dos formas de seleccién de grupos: mediada por
extincién y mediada por migracion. Los resultados de
las simulaciones estocasticas evidencian que la
accion de la seleccion de grupos puede favorecer la
evolucion de la cooperacion. Sin embargo, esto
depende de qué tipo de transmisién cultural se asuma
y de la foorma como los grupos reciben beneficios
reproductivos. Cuando la transmision del rasgo se rige
por conformismo la seleccidn de grupos solo favorece
la cooperacion si los grupos al cooperar reducen su
probabilidad de extincion. Cuando la transmisién
cultural se debe a la copia de un lider la seleccion de
grupos favorece la cooperacion indistintamente del
mecanismo bajo el cual los grupos son
seleccionados. En general, los resultados cuestionan
el efecto positivo del conformismo sobre la evolucién
de la cooperacion, efecto reportado tradicionalmente
en estudios de evolucion cultural. Este trabajo es una
aproximacion sistematica a la seleccién de grupos
que pretende facilitar la solucién de desacuerdos en la
literatura.

Referencia: Molleman L, Quifiones AE, Weissing FJ.
2013. Cultural evolution of cooperation: the interplay
between forms of social leaming and group selection.
Evolution and Human Behavior. DOI:10.1016/
j-evolhumbehav.2013.06.001. Enlace: http://
www.ehbonline.org/article/S1090-5138(13)00064-0/
abstract

6 Estudiante de doctorado. Theoretical Biology
Group, University of Groningen, Paises Bajos

Contacto: andresqp(at)gmail.com
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Ruido abiético en quebradas, hibridaciéon y evoluciéon no acoplada de
caracteristicas de canto en dos especies de ranas venenosas

Fernando Vargas-Salinas’

Segun la hipétesis de adaptaciéon acustica, es
de esperar que las sefales de comunicacion
evolucionen en una forma que minimice su
degradacion y maximice el contraste con el
ruido en el habitat. Para comparar la importancia
relativa de procesos adaptativos e hibridacion
en la divergencia de caracteristicas de canto
entre poblaciones de anuros, nosotros
comparamos sefiales de reconocimiento en dos
especies de ranas venenosas (Oophaga
histrionica y O. lehmanni) en cinco localidades:
dos cerca de quebradas (una por especie), dos
lejos de quebradas y una donde se encuentran
los hibridos. Grabamos el canto de 47 machos y
caracterizamos la variacion microgeografica en
cuanto a sus caracteristicas espectrales y
temporales. Ademas realizamos mediciones del
nivel de ruido en el habitat, tamafio y
temperatura corporal de los individuos
grabados. Las ranas que habitan localidades
ruidosas cerca de quebradas (ruido a bajas
frecuencias) tienen cantos con frecuencias mas
altas que ranas que habitan localidades menos
ruidosas (lejos de quebradas); para una de las
poblaciones se evidencio que los individuos son
mucho mas pequefos. Los resultados sugieren

e

Oscar J. Betancourt G, 2013
Chrysomelidae
Castilla, Caldas
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un rol del ruido de quebrada como fuerza
selectiva promotora del aumento en la
frecuencia del canto en ranas venenosas, y
posiblemente con un efecto pleiotropico en el
tamafio corporal de individuos en una poblacion.
En cuanto a las ranas hibridas, su canto se
solapd en el espacio acustico con el canto de
una de las especies parentales. Nuestros datos
soportan adaptaciéon acustica siguiendo dos
caminos evolutivos, aunque no soportan el
papel de la hibridacion como promotor de
diversidad fenotipica.

Referencia: Vargas-Salinas F, Amézquita A.
2013. Stream noise, hybridization, and the
uncouple evolution of call traits in two species of
poison frogs. PLoS ONE. DOI: 10.1371/
journal.pone.0077545

Enlace:
http://www.plosone.org/article/info%3Adoi
%2F10.1371%2Fjournal.pone.0077545

7 Profesor, Universidad del Quindio

Contacto: vargassalinasf(at)yahoo.com
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BIODIVERSIDAD

Burmeistera antioquensis,
B. luteynii y B. bullatifolia

Recientemente fueron descritas tres especies de
plantas pertenecientes al género Burmeistera
(Campanulaceae) en los sotobosques montanos
humedos y paramos de las cordilleras Central y
Occidental de Colombia. B. antioquensis y B. luteynii
restringen su distribucion al departamento de
Antioquia mientras que B. bullatifolia se distribuye
ademas en el Valle del Cauca y Choco. Las tres
especies presentan distribuciones muy restringidas,
en especial B. antioquensis, la que solo se conoce en
la localidad tipo (Cerro La Vieja, Sonsén, Antioquia)
donde es bastante rara. Asimismo se encuentra en
peligro por la acelerada transformacion y pérdida de
su habitat ocasionada por actividades de agricultura y
pastoreo. Estudios como este resaltan la necesidad
de continuar con la exploracién naturalista para asi
tener una idea cada vez mas precisa de la diversidad
biolégica de nuestro pais.

Burmeistera Iuteynii. Cortesia de Jorge Mario Vélez
Puerta, Herbario Gabriel Gutiérrez Villegas,
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Referencia:

Garzon J, Vélez J, Gonzalez F. 2013. Three new
species of Burmeistera (Campanulaceae-
Lobelioideae) from Colombia. Brittonia. DOI: 10.1007/
$12228-012-9259-8.

Enlace: http://link.springer.com/article/
10.1007%2Fs12228-012-9259-8

Bassaricyon neblina

Los olingos (género Bassaricyon) son endémicos del
Neotrdpico, habitan bosques montanos bajos-medios
y en ocasiones zonas costeras de Centro América y
Sur América. Bassaricyon neblina, llamado Olonguito,
es una nueva especie de Camivora que se encuentra
en las montafias de los Andes en las Cordilleras
Occidental y Central de Ecuador y Colombia. Se
distribuye entre los 1500 y 2750 msnm, mientras que
otras especies de olingos lo hacen por debajo de los
2000 msnm. Es considerada una especie endémica
de los bosques de niebla de Colombia y Ecuador. De
las cuatro subespecies de olinguito tres se encuentran
en Colombia. B. neblina es la primera especie del
orden Camivora descubierta en los dltimos 35 afios
en el Nuevo Mundo. Helgen ef al. (2013) hacen un
importante trabajo de actualizacion de las
distribuciones de cada una de las especies dentro del
género y validacion de cada taxén. Un equipo de
investigadores de la Reserva La Mesenia en el
municipio de Jardin (Antioquia), liderado por Gustavo
Suarez, registraron hace algun tiempo una madre y
una cria de B. neblina. Desde entonces comenzaron
a realizar seguimientos, busqueda de dormideros y de
otros individuos; en el momento tienen pensado
estudiar la biologia reproductiva y otras caracteristicas
de B. neblina con financiacion interacional. Les
deseamos éxitos en su investigacion en pro de
conservar esta nueva especie.

Referencia: Helgen KM, Pinto CM, Kays R, Helgen
LE, Tsuchiya MTN, Quinn A, Wilson DE, Maldonado
JE. 2013. Taxonomic revision of the olingos
(Bassaricyon), with description of a new species, the
Olinguito. ZooKeys. DOI: 10.3897/zookeys.324.5827
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b
Cachorro de Bassaricyon neblina en vereda La
Mesenia Paramillo (Jardin, Antioquia). Cortesia de
Gustavo Suarez, Fundacion Colibri.

Enlace: http://www.pensoft.net/journals/zookeys/
article/5827/taxonomic-revision-of-the-olingos-
bassaricyon-with-description-of-a-new-species-the-
olinguito

Hyloscirtus antioquia. Cortesia de Mauricio Rivera-Correa,

Grupo Herpetoldgico de Antioquia.
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Hyloscirtus antioquia

Hyloscirtus antioquia fue muchos afos tratada como
Hyloscirtus larinopygion. Debido a un rediagnéstico de
la especie H. larinopygion en el departamento de
Antioquia fue posible el reconocimiento de esta nueva
especie. Las caracteristicas morfoldgicas que pesaron
para diferenciar taxondémicamente estas especies
fueron el patron de coloracion corporal, la coloracion
del iris y la presencia de una almohadilla epidérmica
de color café oscuro. Las muestras de Hyloscirtus se
encuentran el Museo de Herpetologia de la
Universidad de Antioquia.

Referencia: Rivera-Comrea M, Faivovich J. 2013. A
new species de Hyloscirtus (Anura: Hylidae) from
Colombia, with a rediagnosis of Hyloscirtus
larinopygion (Duellman, 1973). Herpetologica. DOI:
http://dx.doi.org/10.1655/HERPETOLOGICA-
D-12-00059

Enlace: http://www.bioone.org/doi/abs/10.1655/
HERPETOL OGICA-D-12-00059

.
MACRIGIO RVERA-CORREA®
% NRIORE PATOGRARLY.
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Oscar J. Betancourt G, 2012
Drosophila sp.
Belalcazar, Caldas

NOTICIAS NACIONALES

Celebracion del Dia de Darwin en

Colombia
MTRs de COLEVOL

Fecha: 12 de febrero de 2014

Mas informacion los préximos dias en
www.colevol.co y redes sociales

Contacto: redcolevol(at)gmail.com

Facebook: https:/Aww.facebook.com/COLEVOL
Twitter: https://twitter.com/colevol

Becas Fondo Colombia Biodiversa
Fundacion Alejandro Angel Escobar

Fecha: convocatoria abierta entre el 15 de enero
hasta el 4 de abril de 2014

Enlace: http:/iwww.faae.org.co/colombiabiodiversa/
index-3.html

| curso de estadistica bayesiana aplicada

a estudios evolutivos
MTR Valle

Invitados: Andrew Crawford (Universidad de los
Andes) y Jorge Duitama (CIAT)

Fecha: Febrero de 2014

Contacto: colevolvalle(at)gmail.com
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lll curso de filogenética y genética de

poblaciones FILOPOP-2014
MTR Quindio

Lugar: por definir
Fecha: 4-8 de agosto de 2014

Enlace (curso anterior): http://www.uniquindio.edu.co/
uniquindio/eventos/filopop2013/

VIl Congreso Latinoamericano de
Micologia

Asociacion Latinoamericana de Micologia

Lugar: Medellin

Fecha: 4-7 de noviembre de 2014

Enlace: http://almic.org/index.php/congreso

Becas de doctorado en universidades de

Colombia
COLCIENCIAS

Fechas variables segun universidad
Enlace:http://www.colciencias.gov.co/noticias/516-
becas-para-doctorados-en-universidades-de-
colombia

Plan de retorno de cerebros fugados
COLCIENCIAS

Enlace: http://www.colciencias.gov.co/noticias/
ambicioso-plan-para-retoro-de-cerebros-fugados-
ofrece-colciencias
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NOTICIAS INTERNACIONALES

Symposium on Evolution of Mating

Systems
Lugar: Konnevesi, Finlandia

Fecha: 19-21 de febrero de 2014
Enlace:https:/Amww.jyu.fi/science/muut_yksikot/
winterschool/jwe11/workshop/index_html

La Fundacién Alexander von Humboldt
ofrece 20 becas para investigadores

expertos en proteccion climatica
Lugar: Alemania

Fechas importantes: inscripciones hasta el 15 de
marzo 2014

Enlace:
http:/Amww.humboldt-foundation.de/web/icf.html

Fourth Annual Yosemite Symbiosis
Workshop 2014: an integrative meeting of
biologists focusing on symbiosis

research
Sierra Nevada Research Institute

Lugar: Yosemite National Park, Wawona
Fechas: 3-4 de mayo de 2014, resimenes e
inscripcién temprana hasta el 15 de enero

Enlace: http://medinalab.org/new/2014symbiosis
%E2%80%8E/

| Congreso Latinoamericano de Genética

para la Conservacion
Lugar: Estado Vargas, Venezuela

Fechas importantes: 5-9 de mayo de 2014,
inscripcién temprana hasta el 28 de febrero
Enlace: http:/mww.regenec.org/taller/may2014/

Curso virtual Biomorfodinamica:

limitaciones a la evoluciéon morfolégica
Transmitting Science

Fechas importantes: 9-13 de junio de 2014
Enlace: http:/Amwww.transmittingscience.org/courses/
evol/biomorfodinamica/
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Cursos virtuales en Coursera
Computational Molecular Evolution por Anders

Gorm Pedersen
Fechas importantes: inicia el 13 de junio de 2014
Enlace: https://iwww.coursera.org/course/molevol

SMBE 2014. Molecular Evolution: From
Genome Technology to the History of
Life.

Society for Molecular Biology and Evolution,

Lugar: San Juan, Puerto Rico

Fechas importantes: 8 — 12 Junio de 2014, inicio de
incripciones en enero 27 de 2014.

Enlace: http://smbe.org/annual/2014/

Evolution 2014
Society for the Study of Evolution, American

Society of Naturalists and Society of Systematic
Biologists

Lugar: Raleigh, North Carolina, USA

Fechas importantes: 20-24 de junio de 2014, inicio
de inscripciones en enero de 2014

Enlace: http://fevolution2014.org/

Euro Evo Devo 2014
European Society for Evolutionary Developmental

Biology

Lugar: Vienna, Austria

Fechas importantes: 22-25 de julio de 2014,
registro temprano y resimenes hasta el 30 de abril
Enlace: http://fevodevo2014.univie.ac.at/welcome/
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ARTICULOS RECOMENDADOS

Evolucion humana

Kivell TL, Barros AP, Smaers JB. 2013. Different
evolutionary pathways underlie the morphology
of wrist bones in hominoids. BMC Evolutionary
Biology. DOI: 10.1186/1471-2148-13-229

Los andlisis morfolégicos comparativos permiten
evaluar tendencias evolutivas, inferir cambios en las
tasas de evolucién y determinar si las similitudes
observadas resultan de descendencia comun o son
adquiridas independientemente. Dentro de los
primates, el estudio de la mufieca es de interés. El
desacoplamiento de las funciones de las
extremidades permite que los miembros anteriores
sean usados para manipular objetos. Kivel et al.
(2013) demuestran que la mufieca se compone de
huesos que siguen diferentes vias evolutivas,
mostrando un grado de independencia evolutiva.
Algunos huesos de la mufieca han sufrido evolucion
paralela, mientras que otros se presentan como
sinapomorfias especificas de clados. Esta
independencia permite a los autores proponer que la
locomocién apoyado en nudillos (gorilas) y la
orientada hacia trepar (simios actuales) han
evolucionado de forma paralela dentro de los
hominidos.

Enlace: hitp://www.biomedcentral.com/content/pdf/
1471-2148-13-229.pdf

Sandoval JR, Lacerda DR, Jota MSA, Salazar-
Granara A, Vieira PPR, Acosta O, Cuellar C,
Revollo S, Fujita R, Santos F. 2013. The genetic
history of indigenous populations of the Peruvian
and Bolivian Altiplano: the legacy of the Uros.
PLoS ONE. DOI:10.1371/journal.pone.0073006

Sandoval et al. (2013) analizan las relaciones
genéticas de los Uros con sus vecinos Aymara y
Quechua, quienes viven en los alrededores de los
lagos Titicaca y Poopo en Perti y Bolivia. Algunos
investigadores sostienen que los Uros fueron los
primeros habitantes del altiplano andino y que pueden
estar relacionados con indigenas Arawak de la
Amazonia. Sin embargo, los datos genéticos
muestran que los Uros actuales estan distantes unos
de otros y que en algunos casos guardan

mas parecido a sus vecinos Quechua y Aymara que a
los grupos Arawak. Es interesante ver que las
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barreras geograficas, el aislamiento reproductivo y el
flujo de genes pueden generar suficiente
diferenciacion biolégica en una poblacién que
comparte costumbres similares y un origen comun.
Podemos hablar entonces de historias bioldgica
cultural fuertemente imbricadas y dificiles de separar.

Enlace: http://www.plosone.org/article/
fetchObject.action?uri=info%3Adoi
%2F10.1371%2Fjournal.pone.

0073006&representation=PDF

Evolucién del comportamiento

Caro LM, Caycedo-Rosales PC, Bowie RCK,
Slabbekoorn H, Cadena CD. 2013. Ecological
speciation along an elevational gradient in a
tropical passerine bird? Journal of Evolutionary
Biology. DOI: 10.1111/jeb.12055

El canto en aves puede jugar un papel crucial en el
aislamiento reproductivo. La adaptacion local de las
poblaciones a lo largo de gradientes altitudinales es
bien conocida, sin embargo no lo son las evidencias
de divergencia parapatrica que conduzca a
especiacion. Caro et al. (2013) integraron datos de
comportamiento con datos morfologicos, vocales y
genéticos para probar la hipétesis de especiacion
ecologica parapatrica asociada con la altitud en
poblaciones del cucarachero Henicorhina leucophrys
en un bosque tropical de la Sierra Nevada de Santa
Marta. La divergencia morfoldgica y vocal a lo largo
del gradiente altitudinal es consistente con un
escenario adaptativo de aislamiento reproductivo
producido por una barrera comportamental.

Enlace: http:/onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1111/jeb.
12055/
abstract;jsessionid=5F8DD973F9780181858D2A103
4COECC5.f01t03

Rodriguez R, Rebar D, Fowler-Finn K. 2013. The
evolution and evolutionary consequences of
social plasticity in mate preferences. Animal
Behaviour. DOI: 10.1016/j.anbehav.2013.01.006
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El ambiente social y la plasticidad fenotipica modifican
comportamientos como la preferencia de pareja.
Rodriguez et al. (2013) revisan hipotesis adaptativas
acerca de la evolucion de la plasticidad social en éste
comportamiento, encontrando evidencia que las
apoyan a través de diferentes especies, destacando
que los mecanismos de plasticidad social apareen en
funcién de la variacién de los fenotipos y las causas
de selecciéon. Concluyen que la plasticidad en la
preferencia de pareja surge de las experiencias y el
entomo y que los individuos en ambientes sociales
son seleccionados para influir en las preferencias de
pareja de los demas.

Enlace: http:/Mmww.sciencedirect.com/science/article/
pii/S0003347213000171

Ecologia evolutiva

Jones E, Bronstein J, Ferriere R. 2012. The
fundamental role of competition in the ecology
and evolution of mutualisms. Annals of the New
York Academy of Sciences. DOI: 10.1111/j.
1749-6632.2012.06552.x

Jones et al. (2012) analizaron como la competencia
influye en la ecologia relacionando los mutualismos.
Utilizando un marco grafico, relacionaron el flujo de
recursos de un lugar y el proceso neto de
oportunidades de competencia que éste podria llegar
a alcanzar. Se muestra la manera en que la ecologia
da forma a la competencia de los mutualismos. En
este trabajo, el estudio empirico y tedrico de la
evolucion abordd los siguientes puntos: (i) la
existencia y forma de “compromisos” (trade-offs)
fisiologicos entre la cooperacion, competencia y otros
rasgos funcionales y de historia de vida, (i) la
capacidad de los individuos para expresar las
respuestas condicionadas a la variaciéon en su entomo
mutualista y competitivo, (iii) la existencia de la
variacion hereditaria de rasgos mutualistas y
competitivos y su expresion potencialmente
condicional, y (iv) la estructura de la red de
interacciones de recursos de los consumidores en la
que estan inmersos los individuos.

Enlace: http://onlinelibrary.wiley.com/doi/
10.1111/j.1749-6632.2012.06552.x/abstract

Senior J, Schweitzer J, O’Reilly-Wapstra J,
Chapman S, Steane D, Langley A, Bailey J. 2013.
Phylogenetic responses of forest trees to global
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change. PLoS ONE. DOI:10.1371/journal.pone.
0060088

Para comprender los efectos del rapido cambio
climético antropogénico es de suma importancia
conocer la ecologia de las especies forestales
actuales. Senior et al. (2013) midieron los niveles de
CO2 atmosférico y su incidencia en la fertilizacion
nitrogenada, y  relacionaron la filogenia de 26
especies de arboles con su rendimiento ante estrés
por contaminantes y cantidades elevadas de COs..
Observaron que la rapidez de sintesis de CO2 de una
especie esta determinada por el grupo filogenético al
que pertenece. Esto indica que la historia evolutiva de
cada una de las especies desempefia un papel
importante en la forma de reaccionar a factores de
contaminacion elevados, dependiendo del contexto
ambiental analizado.

Enlace: http://www.plosone.org/article/info%
3Adoi%2F10.1371%2Fjournal.pone.0060088

EvoDevo

Pabon-Mora N, Sharma B, Holappa L, Kramer E,
Litt A. 2013. The Aquilegia FRUITFULL-ike genes
play key roles in leaf morphogenesis and
inflorescence development. The Plant Journal.
DOI: 10.1111/tpj.12113

Los factores de transcripcion AP1/FUL estan
implicados en varios procesos de desarrollo  en
angiospermas, desde la identidad de los érganos
florales hasta el desarrollo del fruto. Sin embargo, aun
no esta claro como se adquirieron estas funciones a lo
largo de la evolucién. Estos genes han sido objeto de
varias duplicaciones, la mas importante produjo los
clados euAP1 y euFUL, vinculados con el origen de
las Eucotileddneas. Estos genes estan relacionados
con la identidad del meristemo floral y la represion del
crecimiento en el meristemo axilar. Para investigar el
impacto de la duplicacién del nucleo de las
eucotileddneas en la diversificacion funcional de este
linaje de genes, Pabdén-Mora et al. (2013) estudiaron
el papel de la pre-duplicacién de genes FUL en
Aquilegia coerulea, encontrando que estos genes
tienen ademas un papel clave en la morfogénesis de
la hoja y el desarrollo de la inflorescencia.

Enlace: http://onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1111/tpj.
12113/

abstract;jsessionid=90D49C12A97C27DDBESC7EE
B5SFE3AF1C.f04t01
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Parsons K, Albertson R. 2013. Unifying and
generalizing the two strands of evo-devo. Trends
in Ecology and Evolution. DOI:10.1016/j.tree.
2013.06.009

La aparicion de la teoria EvoDevo ha tenido
profundos efectos en la forma en la que se estudia la
evolucion. No obstante, las investigaciones en Evo-
Devo tienden a incluir dos enfoques generales: uno
mecanicista y tipoldgico, con un enfoque en fenotipos
bimodales simples; y otro cuantitativo, el cual se
centra en fenotipos multidimensionales, sin una
comprensién de los mecanismos genéticos
subyacentes. Parsons y Albertson (2013) realizan una
revision de la literatura reciente del tema y presentan
un enfoque generalizado de la teoria EvoDevo,
adecuado para el estudio de los rasgos cuantitativos.
Sugieren que el campo de EvoDevo esta listo para
una reconciliacion de sus dos enfoques, dado los
ultimos avances tecnoldgicos en gendmica, biologia
molecular y morfometria. Esto permitira tener un
mayor potencial explicativo con respecto a los
patrones y procesos que subyacen a la divergencia
fenotipica adaptativa.

Enlace:_http://www.cell.com/trends/ecology-
evolution/abstract/S0169-5347(13)00167-5

Evolucion molecular

Chapman M, Hiscock S, Filatov D. 2013. Genomic
divergence during speciation driven by adaptation
to altitude. Molecular Biology and Evolution. DOI:
10.1093/molbev/imst168

No es claro el papel que desempefia la seleccion
natural en la especiacion. La seleccion sobre pocos
genes puede dar lugar a divergencia de todo el
genoma y la formacién de distintas especies.
Chapman et al. (2013) proporcionan una explicacion
al por qué muchas especies estrechamente
relacionadas permanecen fenotipicamente y
ecolégicamente diferenciadas en presencia de
hibridacion permanente. Como modelo de estudio
utilizan las plantas Senecio aethnensis y S.
chrysanthemifolius, separadas altitudinalmente.
Presentan una zona hibrida en altitudes intermedias y
permanecen diferenciadas morfoldgicamente.  La
diferenciacion genética se analiz6 con base en
polimorfismos de DNA y niveles de expresion de
genes por secuenciacion de alto rendimiento de
transcriptomas. Encontraron que a pesar del
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permanente flujo de genes, la seleccion
diversificadora en unos cuantos loci puede ser
suficiente para la formacion y mantenimiento de
especies definidas taxonémicamente.

Enlace: http://mbe.oxfordjournals.org/content/early/
2013/10/17/molbev.mst168.full.pdf+html

Taylor J, Pacheco M, Bacon D, Beg M, MacHado
R, Fairhurst R, Herrera S, Kim J, Menard D, Pévoa
M, Villegas L, Mulyanto, Snounou G, Cui L, Zeyrek
F, Escalante A. 2013. The evolutionary history of
Plasmodium vivax as inferred from mitochondrial
genomes: parasite genetic diversity in the
Americas. Molecular Biology and Evolution. DOI:
10.1093/molbev/mst104

El genoma mitocondrial de Plasmodium vivax sefiala
que su diversidad en América es comparable a la de
Asia y Oceania. Taylor et al. (2013) identificaron varios
clados divergentes que circulan en Sur América y que
resultarian de introducciones independientes. Varios
haplotipos de Venezuela y el nororiente de Brazil
pertenecen a un clado que divergié de otro linaje de P,
vivax hace aproximadamente 30.000 afios, aunque
no necesariamente en América. El esclarecimiento de
la variacion del complejo patron geografico de P, vivax
es importante para evaluar la diversidad de los genes
que codifican antigenos candidatos para vacunas y
para la formulacion de medidas de control y vigilancia
destinadas a la eliminacion del paludismo.

Enlace: http:/mbe.oxfordjournals.org/content/early/
2013/06/01/molbev.mst104

Genética evolutiva

Roda F, Liu H, Wilkinson MJ, Walter GM, James
ME, Bernal DM, Melo MC, Lowe A, Rieseberg LH,
Prentis P, Ortiz-Barrientos D. 2013. Convergence
and divergence during the adaptation to similar
environments by an Australian groundsel.
Evolution. DOI: 10.1111/evo.12136

Las poblaciones costeras del complejo de margaritas
Senecio lautus estan adaptadas a ambientes
contrastantes, dunas y acantilados rocosos,
presentando diferenciacion fenotipica. Poblaciones de
ambos tipos ocurren repetidamente adyacentes unas
a ofras a lo largo de la costa sureste de Australia. A
pesar de su diferenciacion fenotipica, poblaciones
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adyacentes de dunas y acantilados rocosos estan
mas emparentadas en comparacién a poblaciones
del mismo ambiente no diferenciadas
fenotipicamente. Este escenario sugiere un patron
evolutivo de divergencia paralela. Roda et al. (2013)
usaron técnicas de genotipificacion tradicionales y de
ultima generacion para analizar las relaciones
evolutivas entre 27 poblaciones naturales y el patrén
de heterogeneidad gendmica. Los resultados son
consistentes con un proceso de divergencia ecotipica
paralela en presencia de flujo genético, perfilando este
complejo de especies como un buen sistema para el
estudio de genética adaptativa y especiacion por
seleccion natural.

Enlace: http://onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1111/evo.
12136/abstract

Medina I, Wang IJ, Salazar C, Amézquita A. 2013.
Hybridization promotes color polymorphism in
the aposematic harlequin poison frog, Oophaga
histrionica. Ecology and Evolution. DOI: 10.1002/
ece3.794

Algunas especies de ranas venenosas exhiben una
alta variacién intraespecifica en sus patrones de
coloracién. Una poblacion (pHYB) del complejo de
ranas arlequines venenosas Oophaga histrionica en
el bosque himedo del Pacifico colombiano tiene un
patron de coloracion intermedio entre O. histrionica y
O. lehmanni, por lo que se cree hibrida. Medina et al.
(2013) reconstruyeron las relaciones filogenéticas,
compararon las frecuencias de marcadores
microsatélites y caracterizaron la preferencia de
hembras por machos entre diferentes poblaciones.
Los resultados indican flujo genético histoérico
asimétrico y alelos de la poblacién hibrida
compartidos con los parentales. Las hembras hibridas
tuvieron mayor preferencia por machos heterotipicos,
dependiendo de los tipos de machos presentes. De
esta forma se soporta fuertemente un origen hibrido
de la poblacién pHYB de O. histrionica. Este estudio
evidencia que la hibridacién acoplada con la eleccion
de pareja dependiente del contexto puede contribuir a
la evolucion de variacidon fenotipica en ranas
aposematicas polimorficas.

Enlace: http://onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1002/
eced.794/abstract
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Morfologia y fisiologia evolutiva

Nespolo RF, Bartheld JL, Gonzalez A, Bruning A,
Roff DA, Bacigalupe LD, Gaitan-Espitia JD. 2013.
The quantitative genetics of physiological and
morphological traits in an invasive terrestrial
snail: additive versus non-additive genetic
variation. Functional Ecology. DOI:
10.1111/1365-2435.12203

La distribucion de la variacion genética aditiva frente a
la no aditiva en las poblaciones naturales es un tema
central en la investigacion evolutiva del cual ain gran
parte se desconoce. Nespolo et al. (2013) evaluaron
la variacién genética aditiva y matema (no aditiva) de
un conjunto de rasgos fisioldgicos y morfolégicos en la
especie de caracol Comu aspersum. A lo largo de
1300 kildmetros se observd que a excepcion de la
tasa de deshidratacion, la masa de los huevos y el
peso de las crias, la variacién genética aditiva fue
baja. Se encontrd gran variacion por efectos aditivos
en todos los rasgos, pero como no se encontraron
diferencias entre las matrices de varianza/covarianza
fenotipica o genética no aditiva, se sugiere ausencia
de diferenciacion fisiologica y morfolégica en estas
poblaciones.

Enlace: http://onlinelibrary.wiley.com/doi/
10.1111/1365-2435.12203/abstract

Shaffer HB, Minx P, Warren DE, et al. 2013. The
Western Painted Turtle genome, a model for the
evolution of extreme physiological adaptations in
a slowly evolving lineage. Genome Biology. DOI:
10.1186/gb-2013-14-3-r28

Las tortugas han sido sefialadas desde hace mas de
medio siglo como un grupo extrafio, presentan
algunas caracteristicas extremas como tolerancia a la
anoxia, capacidad para soportar la congelacion,
envejecimiento con un dafio tisular minimo, entre
otras. Basado en estas caracteristicas Shaffer et al.
(2013) secuenciaron el genoma de la tortuga pintada
occidental Chrysemys picta belli. Los primeros
andlisis confirmaron que las tortugas son el grupo
hermano de los arcosaurios y que la capacidad para
tolerar la anoxia y congelacién posiblemente esta
asociada con redes de genes comunes dentro de los
vertebrados. Este estudio genera algunas
perspectivas importantes para la biologia de la
conservacion y ciencia aplicada a la medicina.

Enlace: http://genomebiology.com/content/14/3/R28
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Paleontologia evolutiva

Lordkipanidze D, Ponce MS, Margvelashvili A, Rak
Y, Rightmire GP, Vekua A, Zollikofe C. 2013. A
complete skull from Dmanisi, Georgia, and the
evolutionary biology of early Homo. Science. DOI:
10.1126/science.1238484

Lordkipanidze et al. (2013) dan a conocer el primer
craneo completo de un hominido adulto del
Pleistoceno temprano, proveniente del sitio Dmanisi
en la Republca de Georgia. Los restos fosiles
obtenidos recientemente en este sitio no sodlo
confirman la ocurrencia de representantes del género
Homo fuera de Africa hace 1.8 millones de afios, sino
que indica que la variacién morfolégica dentro de este
género es amplia y que se trataria de un linaje que fue
migrando por diferentes continentes. Los autores
plantean que la variacién intraespecifica en hominidos
fosiles del Plio-Pleistoceno ha sido considerada
erroneamente en estudios previos como diversidad
de especies. Sugieren que la filogenia de los Homo
méas basales encontrados en Africa debe ser
revisada, especialmente al reconocer el caracter
fragmentario de los fosiles recuperados en dicho
continente.

Enlace: http://www.sciencemag.org/content/
342/6156/326

Hochuli PA, Feist-Burkhardt S. 2013. Angiosperm-
like pollen and Afropollis from the Middle Triassic
(Anisian) of the Germanic Basin (Northern
Switzerland). Frontiers in Plant Science. DOLI:
10.3389/fpls.2013.00344

Hochuli y Feist-Burkhardt (2013) reportan la evidencia
mas temprana de polen fésil similar al de las
angiospermas. Se frata de material proveniente de
nucleos de roca colectados en el norte de Suiza que
datan del Triasico medio. Esto precede por mas de
100 millones de afios los registros mas antiguos que
se tenian de polen de angiospermas
(Cretacico temprano). Asociados a estos granos
también se encontré polen similar al de Afropollis,
tratdndose de la ocurrencia mas antigua de este
género afin a las angiospermas que se creia
restringido al Cretacico. Los autores consideran que
probablemente el polen que describen pertenece a
parientes del grupo que dio origen a las
angiospermas. Esto lleva a abordar en
investigaciones futuras la brecha de registros de polen
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parecido al de angiospermas que involucra al intervalo
Tridsico tardio-Jurasico.

Enlace: http://www.frontiersin.ora/Journal/10.3389/
1pls.2013.00344/abstract

Sistematica

Botero-Castro F, Tilak M-k, Justy F, Catzeflis F,
Delsuc F, Douzery EJP. 2013. Next generation
sequencing and phylogenetic signal of complete
mitochondrial genomes for resolving the
evolutionary history of leaf-nosed bats
(Phyllostomidae). Molecular Phylogenetics and
Evolution. DOI: http://dx.doi.org/10.1016/j.ympev.
2013.07.003

Estudios basados en caracteres morfo-anatomicos
han presentado dificultades tales como homoplasias
para resolver las relaciones filogenéticas de los
murciélagos filostomidos. Aunque en los Ultimos 20
anos se han desarrollado primers especificos para
marcadores mitocondriales y nucleares resolviendo
las relaciones de niveles taxondmicos superiores,
muchas veces no hay una sefial filogenética fuerte
cuando se evallan las relaciones intergenéricas a
nivel de subfamilia con nodos conflictivos entre las
ramas de los arboles. Botero-Castro et al. (2013)
secuenciaron el genoma mitocondrial de 10 especies
de filostdmidos y evaluaron la sefial filogenética
contenida en los genes mitocondriales y exones
nucleares. Observaron el efecto de la combinacién de
diferentes genes en la reconstruccién filogenética y
sugieren que los mitogenomas proveen sefiales
filogenéticas robustas a la hora de evaluar las
relaciones a nivel de subfamilias en mamiferos.

Enlace: http://www.sciencedirect.com/science/article/
pii/S1055790313002789

Pearson T, Hornstra HM, Sahl JW, Schaack S,
Schupp JM, Beckstrom-Sternberg SM, O'Neill
MW, Priestley RA, Champion MD, Beckstrom-
Sternberg JS, Kersh GJ, Samuel JE, Massung RF,
Keim P. 2013. When outgroups fail;
phylogenomics of rooting the emerging
pathogen, Coxiella burnetii. Systematic Biology.
DOI:10.1093/sysbio/syt038

Los grupos extemos son fundamentales a la hora de
enraizar un arbol filogenético cuando un grupo de

individuos a comparar no posee una historia evolutiva
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conocida. ¢ Pero qué hacer cuando esta herramienta
falla? Pearson et al. (2013) proponen el uso de una
técnica bicinformatica que facilita el estudio de grupos
relacionados sin grupos hermanos cercanos.
Utilizaron 10 secuencias de Coxiella bumetii, causante
de la fiebre Q. Basados en SNPs y la busqueda de
duplicaciones identificaron secuencias ortdlogas y
paralogas. Sefalan que las secuencias paralogas son
una excelente herramienta para enraizar el arbol
filogenético. Estos resultados prometen ser de utilidad
para analizar las frecuentes radiaciones de
patégenos.

Enlace: http://sysbio.oxfordjoumals.org/content/
early/2013/06/04/sysbio.syt038.short

Teoria evolutiva

Winther R, Wade M, Dimond C. 2013. Pluralism in
evolutionary controversies: styles and averaging
strategies in hierarchical selection theories. DOI
10.1007/s10539-013-9378-y

El pluralismo referente a las diferentes maneras de
abordar la incégnita de la evolucion bioldgica es
tratado por Winther et al. (2013) como un nucleo
formador de debates que refleja el pensamiento de
diferentes escuelas a través de la historia. Partiendo
de esto, una cuestion surge para la ciencia: ¢;qué
tanto deben converger o diferir las preguntas de
investigacion en las diferentes ramas de la ciencia?
¢Qué tan ventajoso o perjudicial puede ser esta
disimilitud entre escuelas en la dinamica del avance
cientifico? En este articulo se hace una interesante
revision del debate acerca de los roles de la deriva
génica, la seleccion natural y la estructura poblacional
entre Sewall Wright y Ronald A. Fisher. Analizan por
qué éstas interactian pobremente con otros tipos de
controversias académicas, especificamente con las
que abordan las unidades de seleccion. Sin duda un
tema importante tanto para la biologia evolutiva como
para la filosofia.

Enlace: http://link.springer.com/article/
10.1007%2Fs10539-013-9378-y

Livnat A. 2013. Interaction-based evolution: how
natural selection and nonrandom mutation
work. DOI: 10.1186/1745-6150-8-24

La sintesis evolutiva moderna no resuelve algunas
preguntas fundamentales de larga data en biologia
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evolutiva: ¢ Cual es el papel del sexo en la evolucién?
¢ Como evoluciona la adaptacién compleja? Las
revoluciones en biologia molecular y genémica han
planteado preguntas criticas a través de resultados
empiricos que la sintesis moderna no logra explicar: el
descubrimiento de genes de novo, la funcién
constructiva de elementos transponibles en la
evolucion, etc. Se aborda estas preguntas desde una
perspectiva unificada, por medio de una nueva vision
mecanicista de la evolucion, ofreciendo una nueva
conexion entre cambio evolutivo genético y seleccién
en el fenotipo. Livnat propone la hipétesis de que la
mutacion que es de relevancia para la evolucion de la
adaptacion compleja no es aleatoria, sino que es el
resultado de un complejo y continuado proceso
biolégico evolutivo, que combina la informacion de
multiples loci dentro de uno.

Enlace: http:/www.biologydirect.com/content/8/1/24/
abstract

Ensenanza de la evolucion
biolégica

Hiatt A, Davis GK, Trujillo C, Terry M, French DP,
Price RM, Perez KE. 2013. Getting to Evo-Devo:
concepts and challenges for students learning

evolutionary developmental biology. CBE-Life
Sciences Education. DOI: 10.1187/cbe.12-11-0203

Existen numerosas investigaciones sobre los retos
que existen al ensefar conceptos como la seleccién
natural a estudiantes universitarios, pero poco se
conoce sobre los retos conceptuales al estudiar la
biologia evolutiva del desarrollo. Por medio de
encuestas a estudiantes de pregrado en biologia de
Estados Unidos, Hiatt et al. (2013) identificaron los
conceptos con mayor dificultad de aprendizaje y las
causas. La relacion entre ontogenia y filogenia, la
evolucion por modificaciones en la regulacion génica,
asi como las restricciones del desarrollo (i.e. el
desarrollo de un linaje limita la gama de posibles
fenotipos que pueden ocurrir) fueron los conceptos
con mayor dificultad de aprendizaje. Los autores
proponen una lista de conceptos clave en los que
deben enfatizarse al ensefiar Evo-Devo, también
sugieren mayor importancia al rol de la regulacion
génica en los cursos de biologia molecular y dar un
contexto evolutivo en los cursos basicos de botanica y
zoologia.
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Enlace: http://www.ncbi.nim.nih.gov/pmc/articles/
PMC3763016/pdf/494.pdf

Eterovic A, Santos C. 2013. Teaching the role of
mutation in evolution by means of a board game.
Evolution: Education and Outreach. DOI:
10.1186/1936-6434-6-22

La ensefianza del papel de la mutacion en la
evolucion por medio del juego ACAGATATA es una
propuesta interesante, pues muestra que un tema
complejo puede abordarse de manera ludica. El
tablero de juego ACAGATATA simula como el azar
origina la biodiversidad. Consta de tres pasos: (1) la
construccion de un esquema dicotdmico mediante la
presentacion del DNA parental a copias sucesivas en
las que la posibilidad de mutacion es dictada por
ruletas especiales.
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Después de tres generaciones hasta ocho secuencias
diferentes de ADN pueden aparecer; (2) la atribucion
de la serie de aminoacidos a las ocho secuencias de
nucledtidos en la tercera generacién siguiendo el
codigo genético, y (3) el analisis de los rasgos en
estos individuos y la puntuacion de los resultados.
ACAGATATA es adecuado para cursos de biologia
sobre la informacién genética, su expresion y
evolucion molecular.

Enlace: http://www.evolution-outreach.com/content/
6/1/22

Oscar J. Betancourt G, 2013
Manizales, Caldas
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MESAS DE TRABAJO REGIONAL

Celebramos la creacién y funcionamiento de ocho
mesas de trabajo regional (MTR) en Colombia. Te
invitamos a ser parte de ellas, si en tu regién aun no
hay una contactanos en redcolevol(at)gmail.com para
promover su creacion. A continuacion las MTR nos
cuentan sus actividades durante los Ultimos meses o
nos comparten un ensayo producto de sus
discusiones.

MTR Antioquia

La MTR Antioquia desde su creacién y en
colaboracién con el Parque Explora de Medellin se ha
caracterizado por la labor divulgativa que desempefia
acerca de la historia de las teorias de la evolucién y
sus conceptos clave. Hace seis meses comenzamos
con un minicurso de evolucidon para todo tipo de
publico, donde exploramos a través de exposiciones y
conversatorios los conceptos basicos y los
malentendidos mas comunes alrededor de las teorias.
Para acercar a las personas a la investigacion en
biologia evolutiva hemos contado con la presencia de
profesores e investigadores nacionales invitados que
nos han hablado de su trabajo y experiencia en
investigacion. A través de estas actividades hemos
podido interactuar con mas de 100 personas de todas
las edades y profesiones, con una asistencia al grupo
sostenida de entre 20 y 30 personas por encuentro
semanal, y a partir de la cual aprovechamos un
espacio ciudadano para discutir sobre la biologia y su
impacto sobre la vida cotidiana de las personas.
Ademas, con motivo de la celebracion del dia de
Wallace, logramos integramos alrededor de la biologia
evolutiva con distintos grupos de estudio de la ciudad
—EI semillero de Paleontologia de la Universidad
EAFIT y el grupo de estudio en Paradigmas de la
Biologia de la Universidad CES—con los que
esperamos en el 2014 realizar encuentros
académicos y divulgativos de manera conjunta.

Invitamos tanto a la comunidad de Medellin y sus
alrededores, como a investigadores que estén de
paso por la ciudad, a que nos acomparien y participen
de los encuentros del Grupo de Estudios en Biologia
Evolutiva COLEVOL-Parque Explora todos los jueves
a las 6:30 pm en la sala de reuniones del Planetario
de Medellin. A continuacién les compartimos dos
notas sobre las presentaciones de dos investigadores
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que invitamos a nuestros encuentros y que fueron
realizadas por integrantes del grupo.

Evolucioén de integraciones nucleares del genoma
mitrocondrial (NUMTS) en grandes simios y su
potencial como marcadores moleculares. Por
Juan Gonzalo Vélez, ingeniero eléctrico jubilado.

El doctor Ivan Dario Soto-Calderén realizé
investigaciones en universidades norteamericanas y
dispuso de gran variedad de simios de los zoolégicos
de los Estados Unidos. Presento la forma como los
NUMTS se heredan y pueden dar indicios
filogenéticos equivocados, dado que una secuencia
mitocondrial puede pasar al nicleo y permanecer en
él indefinidamente. Estos marcadores permiten
también rastrear en el tiempo (en millones de afios) €l
parentesco entre especies en su evolucion, pues
estos NUMTS permmanecen en el tiempo como
secuencias de ADN-fésiles. Las muestras en campo
se tomaron directamente de sangre en los zooldgicos
y para el caso de simios de Africa tomé muestras de
heces. Su estudio permiti6 encontrar mucho
parentesco entre simios en los Estados Unidos de
zoolégicos muy retirados con poblaciones naturales
en Africa.

El otro igual a mi. Por Melissa Morales Vanegas,
estudiante de antropologia.

En el Grupo de Estudios en Biologia Evolutiva me
encontré con una exposicion donde se hablaba de la
iguana verde en una poblacién que habita una isla del
Canal de Panama. El profesor cuan extrafio o ajeno
sea de mi sino en cuanto se parece, cuales son esos
rasgos que yo puedo identificar en ellos y que puedo
identificar en mi. Los animales han adoptado
comportamientos y caracteristicas que los convierten
en individuos sociales y con rasgos de parentesco
que indican a donde pertenecen. Habitos de
repeticién llevan por ejemplo a las iguanas a
conseguir comida en determinado lugar o a
trasladarse a un sitio a reproducirse y a adquirir
nuevos saberes por imitacion. La antropologia hoy en
dia no se restringe solo al estudio cultural, social,
evolutivo e historico del hombre, se enfoca también en
aquellos organismos con que compartimos nuestro
entorno y con quienes diariamente interactuamos.
Como animales somos conscientes que poseemos la
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razon, la conducta y las emociones que nos hacen
destacarnos de los demas animales, pero somos
inconscientes al creer que por €so somos mas que
ellos.

Contacto: colevol.antioquia(at)gmail.com

MTR Bogota

IV SIMPOSIO NACIONAL DE LA RED
COLOMBIANA DE BIOLOGIA EVOLUTIVA

La cuarta versién del Simposio Nacional de la Red
Colombiana de Biologia Evolutiva se llevé a cabo en
la Universidad Central en Bogota los dias 24, 25 y 26
de Julio de 2013. El simposio contd con la
participacion de mas de 200 asistentes de todo el pais
y cuatro conferencistas magistrales, dos
intemacionales (Peter Stadler y Trevor Price) y dos
colombianos (Carlos Navas y Daniel Ortiz-Barrientos).
Adicionalmente tuvimos la oportunidad de escuchar
30 ponencias orales, observar 12 posters, disfrutar de
una actividad ludica en evolucion y discutir temas
relevantes para nuestro desempefio como comunidad
cientifica en dos espacios.

Una vez mas, el desarrollo del Simposio Nacional
COLEVOL permiti6 no solo la interacciéon e
integracion de los bidlogos evolutivos de todo el pais,
sino que proporciond los medios de comunicacion
necesarios para conocer mas acerca de los trabajos
que se estan adelantando en esta area en diferentes
partes del mundo. De esta forma se llevaron a cabo
las videoconferencias presentadas por Dr. Daniel
Ortiz-Barrientos desde Brisbane (Australia) y por
Natalia Gutiérrez-Pinto desde Bucaramanga
(Santander). Asi pudimos unir la tecnologia y el
conocimiento para que fuera una experiencia
enriquecedora que cada vez es mas relevante para
los integrantes de COLEVOL.

Entre los ponentes invitados, tuvimos la oportunidad
de compartir con Camilo Salazar, Natasha Bloch,
Cristina Lopez-Gallego y Eugenio Andrade, quienes
presentaron los avances de sus investigaciones de
gran importancia para la biologia

evolutiva. También se realizé una actividad Iludica
dirigida por Luis Ramirez, quien con su conocimiento
en pedagogia llevo a los participantes a evaluar y
reforzar sus conceptos en el area. De esta manera
demostré una forma sencilla y divertida de ensefar
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evolucién tanto a estudiantes de colegio como de
universidad.

Tuvimos la oportunidad de abrir dos espacios de
discusion durante el desarrollo del simposio. La
primera discusion fue dirigida por Natasha Bloch y
encaminada a resolver dudas acerca de como
estudiar en el exterior, recomendaciones y consejos
desde su experiencia; ésta permitié conocer un poco
mas las facilidades para acceder a becas y aprobar
examenes requeridos para realizar estudios de
posgrado en otros paises. La segunda mesa de
discusién se realizé6 antes de la charla de cierre
(Trevor Price), encaminada a concretar el futuro de
COLEVOL como una red que se continuara
reuniendo durante los simposios que se organicen,
sin descartar la posibilidad de llegar a ser una
fundacion con el fin de obtener recursos para diversas
actividades adicionales a estos encuentros cientificos.

Las ponencias y los posters presentados por
estudiantes demostraron el alto nivel investigativo de
los estudios que se estan llevando a cabo en
diferentes regiones del pais, asi mismo se evidencio
la amplia variedad de topicos en los que se estan
realizando las investigaciones y el gran aporte que
podemos hacer en biologia evolutiva desde Colombia.

Agradecemos a la Sociedad Americana para el
Estudio de la Evolucién (SSE) por su apoyo
econémico para la realizacién del Simposio.
Adicionalmente a las instituciones que apoyaron la
organizacién de este evento: Universidad de los
Andes, Universidad Nacional, Universidad Central y
Fundaciéon Chimbilako. Finalmente sdlo resta
agradecer a todos los participantes, ponentes y
conferencistas por su asistencia al IV Simposio
Nacional COLEVOL. Esperamos que todas las
personas interesadas continden siendo parte de la
Red por medio de las mesas de trabajo regionales,
las redes sociales y en préximos eventos.

Contacto: colevolbogota(at)gmail.com

MTR Boyaca

La MTR COLEVOL Boyaca hace parte del grupo
Biologia Evolutiva y Epistemoldgica (BIEVEP) de la
Universidad Pedagodgica y Tecnologica de Colombia
(UPTC). Elgrupo lo conforman estudiantes y tiene un
enfoque interdisciplinar. Las actividades han girado en
torno a la revision del desarrollo de la teoria evolutiva
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a través de la historia, en él se exponen los aspectos
mas relevantes de un determinado evento histdrico,
sus protagonistas, los avances cientificos y conceptos
generados, etc. A esto se suma el componente
epistemoldgico para comprender y no dejar de lado el
analisis y construccion del conocimiento cientifico.
Como activad divulgativa nos unimos a la
conmemoracion del aniversario luctuoso nimero 100
de Alfred Russel Wallace, en el evento titulado “La
evolucion paso6 por aqui: vida, obra, y vigencia del
pensamiento de Alfred Russel Wallace (1823 — 1913
realizado el 25 de noviembre de 2013 en las
instalaciones de la UPTC.

BIEVEP busca que sus integrantes vayan asimilando
los conceptos que fundamentan la teoria evolutiva de
una forma gradual. En la medida en que el estudiante
se familiarice con los conceptos y protagonistas de
esta ciencia sera capaz de vincular y asociar este
conocimiento con sus clases, para poder indagar y
realizar hipétesis en biologia evolutiva. También busca
que sus integrantes logren explicar conceptos de una
manera dinamica y en un lenguaje entendible para el
publico en general sin perder la rigurosidad cientifica.
En un marco académico, BIEVEP pretende que los
integrantes del grupo le apuesten a realizar sus tesis
en alguna de las disciplinas de la biologia evolutiva.

Entre las actividades de divulgacion programadas
realizaremos un coloquio de evolucion durante el
primer semestre de 2014. Dentro de las actividades
académicas realizaremos una revision del concepto
de adaptacion. Invitamos a todos los que deseen
hacer parte del grupo y de la MTR a que nos
escriban.

Contacto: colevol.boyaca(at)gmail.com

MTR Caldas

Invitamos a todas las personas de Manizales y
alrededores a ser parte de la MTR Caldas, un grupo
multidisciplinario con sede en la Universidad de
Caldas. Se concibe como un espacio de integracion,
debate, formacién y divulgacién en el area de la
biologia evolutiva. Por medio de seminarios, foros,
charlas magistrales, talleres, exposiciones, clubes de
revista, entre otros, queremos consolidarnos como un
ndcleo de formacion abierta y critica que permita a
sus participantes integrar sus areas de interés e
investigacion dentro del contexto de la evolucion y los
avances en éste campo del conocimiento. En la
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actualidad la MRT Caldas esta trabajando en conjunto
con la MRT Quindio en el establecimiento de
lineamientos para la aplicaciéon de una valoracién
regional de la ensefianza de la evolucion en los
colegios. La proyeccion de éste trabajo es ampliar la
cobertura del estudio a nivel nacional en el 2014.

Contacto: colevol.caldas(at)gmail.com

MTR Cordoba

La transiciéon climatica del Eoceno-Oligoceno y
posibles consecuencias evolutivas sobre las
faunas de mamiferos terrestres sudamericanos
Kevin Jiménez-Lara®

El limite Eoceno-Oligoceno (hace 34 milones de
afios) marcé uno de los cambios ambientales mas
importantes del Cenozoico a nivel global: el paso de
una Tierra con un clima tipo “invemadero”, propio del
Cretacico y el intervalo Paleoceno-Eoceno, a un
planeta en medio de glaciaciones como el de hoy
(Prothero 1994). El aislamiento de la Antartida al
originar la Corriente Antartica Circumpolar no solo
desencadend la congelacion de dicho continente, sino
que también provocd un enfriamiento general del
planeta (Barker et al. 1988). En Sudamérica el
descenso de temperaturas del Oligoceno trajo
consigo la expansion temprana de vegetacion no
boscosa dominada por plantas gramineas (Flynn et
al. 2003). En respuesta a estas variaciones de las
coberturas vegetales se presentd la evolucion de
caracteres morfologicos propios de habitats abiertos
en varios linajes de mamiferos. Evidencia de ello se
encuentra por ejemplo en la aparicion de hipsodoncia
(crecimiento continuo de dientes) en los
notoungulados, lo que se puede relacionar con una
clara tendencia hacia dietas de pastos abrasivos
(MacFadden 1997).

La fauna de Tinguiririca en Chile central es una fauna
relativamente bien conocida del Oligoceno temprano
de Sudamérica. Esta comunidad evolucioné en uno
de los primeros ambientes abiertos que tuvo este
subcontinente y se caracteriza precisamente por una
alta proporcion de herbivoros hipsodontes (Flynn et al.
2003). Esta particularidad que también ha sido
observada en grupos del Nedgeno temprano lleva a
plantear la posibilidad de que los cambios climaticos
del Eoceno-Oligoceno pudieron desencadenar
multiples radiaciones en los mamiferos
sudamericanos, vinculadas principalmente a
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modificaciones del habitat y la dieta. A su vez estas
radiaciones serian causales de la rapida
“modemizacion” de estas comunidades y habrian
estado asociadas a la extincién de elementos tipicos
de faunas ancestrales del Pale6geno temprano, tales
como antiguos marsupiales y edentados (Prothero
1994).

La informacion proveniente del norte de Sudameérica
es muy escasa para probar esta hipotesis. De
Colombia tan sélo se conocen reportes informales
sobre faunas del Eoceno tardio-Oligoceno temprano,
como los provenientes de la Formacion Mugrosa en
Santander o la Formacién Tuné en Tolima. Para estas
faunas incompletas se reconoce la ocurrencia de
Astrapotheriidae, un Pyrotheridae de la especie
Colombitherium tolimense, representantes de
Megalonychidae, Lytopterna y Notoungulata
(Hoffstetter 1968. Actas IV Congreso Latinoamericano
de Zoologia).

Pero Colombia, mas que una excepcidon por sus
pocos datos refleja el panorama general de
Sudamérica en este sentido. A pesar del buen registro
fésil sudamericano de mamiferos cenozoicos, se tiene
un vacio de informacion para la transicién Eoceno-
Oligoceno que deriva de los pocos estudios
paleomastozooldgicos que involucran este intervalo
(Wyss et al. 1990). Por esto se hace necesario
abordar mas faunas para identificar las diferencias
ecomorfolégicas entre los taxa presentes en dichas
comunidades terrestres, accediendo de esta manera
a evidencia potencial acerca de las consecuencias
biéticas del enfriamiento y predominio de condiciones
secas que continuaron en el planeta por los siguientes
30 millones de anfos.

8 Estudiante de Biologia, Universidad de Cordoba,
Monteria-Colombia.

Contacto: kimenez2009(at)gmail.com

Seguimos haciendo extensiva la invitacion para
participar en las actividades que organiza la MTR
Cordoba en la ciudad de Monteria. Animate a
compartir conocimiento sobre evolucién en la primera
MTR del Caribe colombiano.

Contacto: colevol.mtrcordoba(at)gmail.com
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MTR Quindio

La MTR Quindio se suma a la divulgacion de la
biologia evolutiva en el pais con talento humano
formado a nivel de pregrado, maestria y doctorado.
Con el apoyo del Grupo de Ecologia, Genética y
Evolucién de la Universidad del Quindio (GEGEUQ)
deseamos aportar a la discusion, divulgacion y
formacion de masa critica en tomo a las diversas
teméticas consideradas en el campo de la biologia
evolutiva. En la actualidad trabajamos en un proyecto
de difusion de la biologia evolutiva a nivel de
estudiantes de basica secundaria en conjunto con la
MTR Caldas. En el transcurso de este primer
semestre de 2014 esperamos tener los primeros
resultados para compartirios con la comunidad
académica interesada.

Entre el 14 y el 18 de octubre del afio 2013 la MTR
Quindio, con apoyo de la Asociacién Iberoamericana
de Postgrados (AUIP), la Universidad de Valencia
(Espanfa), el Grupo de Investigacién y Asesoria en
Estadistica de la Universidad del Quindio y el Grupo
GEGEUAQ llevaron a cabo el Il Curso de Filogenética
y Gengética de Poblaciones FILOPOP-2013 (sitio web:
http://www.uniquindio.edu.co/uniquindio/eventos/
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filopop2013/). FILOPOP-2013 es un curso pensado
desde la integracion de areas biolégicas como
filogeografia, genética de poblaciones, evolucién,
ecologia y biogeografia, con dos propodsitos
fundamentales: la formacion de estudiantes de
pregrado, maestria y doctorado en el area y la
conformacion de una red que permita iniciar y definir
proyectos de investigacion para la Eco-region del Eje
cafetero colombiano. De esta manera, FILOPOP se
une a la iniciativa de COLEVOL de divulgar y generar
intercambio de conocimiento y experiencia entre
investigadores y académicos interesados en el area
de la biologia evolutiva.

En el segundo semestre de 2014 estaremos
realizando la tercera versién del curso, evento que en
el momento de ser confirmado se socializara con
todos los miembros y lectores del boletin COLEVOL.
Invitamos a todos los interesados en participar de
forma activa en la MTR Quindio a ponerse en
contacto con nosotros. Desde ya una gran
bienvenida.

Contacto: colevol.quindio(at)gmail.co

MTR Tolima

La MTR Tolima esta conformada principalmente por
estudiantes de pregrado. Nuestro objetivo es discutir,
conocer y divulgar temas relacionados con la
evolucion biolégica. Debido a la reciente conformacion
acordamos desarrollar un curso basico en biologia
evolutiva para este semestre. Para ello realizamos
charlas lideradas por nosotros mismos, propiciando
un espacio de discusion. Nos basaremos en los libros
de Futuyma, Freeman y Herron, y Strickberger.
También hemos asumido la lectura de textos
divulgativos de autores como Coyne y Ayala, entre
otros, y hemos tenido en cuenta aspectos tratados en
el curso del profesor Stephen C. Steams titulado
“Principles of Evolution, Ecology and Behavior’,
ofrecido de forma gratuita por la Universidad de Yale
en su pagina web.

Hemos tratado aspectos historicos desde Lamarck,
Darwin y Mendel hasta la teoria sintética. Asimismo,
conceptos basicos como seleccion natural y deriva
genética, procurando que cada uno de los asistentes
evalle dichos conceptos y aclare sus dudas.
Socializamos conceptos fundamentales de genética
mendeliana y de poblaciones con el fin de facilitar la
comprension de los temas a abordar en proximas
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charlas. Extendemos la invitaciéon para todas las
personas del departamento del Tolima que estén
interesadas en la biologia evolutiva para que hagan
parte de la MTR.

Contacto: colevoltolima(at)gmail.com

MTR Valle

Estimacion de la estructura genética poblacional
después de Hedrick (2005) y Jost (2008)

Fernando Diaz-Gonzalez®, Cristian Fong-Reales® y
Vanessa Muiioz-Valencia'®

En el segundo boletin COLEVOL introdujimos el tema
de los indices de estructura poblacional con las
nuevas propuestas de Hedrick (2005) y Jost (2008).
No hay un consenso aun sobre cual es el mejor indice
a utilizar. El Fsry sus derivados son quizas los mas
ampliamente utilizados por su familiaridad, opciones
de software y mayores posibilidades comparativas
entre estudios. Hasta el 2008 poca informacion existia
sobre el comportamiento de los nuevos indices en
diversos escenarios, lo que hacia dificil discutir sobre
este tema. Sin embrago, recientemente se han
publicado algunos estudios comparativos muy Utiles
para tomar decisiones en esta controversia.

Las nuevas propuestas

Las comparaciones de las nuevas propuestas se
basan en el Gsr(Nei 1977) debido a que es el mas
sencillo de explicar y corregir matematicamente, pero
las explicaciones se extienden a sus derivados
basados en frecuencias alélicas. Se ha demostrado
ampliamente que este indice es altamente
dependiente de la heterocigosidad dentro de
poblaciones, por lo que es también sesgado en loci
con altos niveles de polimorfismo y tasas de mutacion.
Hedrick (1999) demuestra que esta dependencia
restringe el rango de variacion del Gsr, por lo que no
tiene un valor maximo de 1.0 en la maxima
diferenciacion posible. Para solucionar el problema
Hedrick (2005) propone un Gsr estandarizado a partir
del valor maximo tedrico posible, el G’st. Por su parte,
Jost propone un indice totalmente nuevo, el D (Jost
2008) que no es basado en heterocigosidad sino en el
numero efectivo de alelos e incrementa linealmente
con las diferencias de alelos entre poblaciones.
Adicionalmente Jost (2008) utiliza una aproximacion
multiplicativa de la diversidad dentro y entre
poblaciones, justificando la mayor significancia de esta
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diversidad en comparaciéon a la aditiva utilizada por
Nei (1976).

Comparaciones entre Gsr, G'sty D

Hedrick (2005) muestra como el G’stestima mejor la
diferenciacion genética en situaciones extremas,
cuando no hay alelos compartidos entre poblaciones.
A partir de simulaciones, Gerlach et al. (2010)
demostraron que el valor maximo del Gst disminuye
con el aumento del ndmero de alelos y la
heterocigosidad, mientras que el D refleja la
divergencia genética real existente independiente de
estos valores. Esto concuerda también con los
resultados de Heller y Siegismund (2009) en un meta-
analisis comparando los tres indices: Gst, G'sty D a
través de 34 estudios publicados en Molecular
Ecology. Los tres indices han resultado altamente
correlacionados, mostrando que pueden tener
tendencias similares, sin embargo el Gsres siempre
menor, sugiriendo una subestimacion de la
diferenciacion genética real. Esta diferencia es mayor
en los valores altos de heterocigosidad, lo que
confiima el sesgo del Gsr en altos niveles de
diversidad intra-poblacional.

Whitlock (2011) argumenta que un buen indice de
diferenciacion debe permitir dilucidar la historia
demografica de las poblaciones, resultado de la
relacion deriva genética-migracion. Los nuevos
indices propuestos no subestiman la diferenciacion en
loci con altas tasas de mutacion, las tienen en cuenta
y en consecuencia incrementan fuertemente con el
aumento en las mismas, evitando en estos casos
diferenciar cuando la estructura genética es debida a
la relacion deriva genética-migracién o por mutacion.
Por medio de simulaciones Ryman y Leimar (2009)
demuestran que el D es fuertemente dependiente de
la tasa de mutacién del marcador. Aunque también
afectado por tasas de mutacion extremas, el Gsr
muestra mayor congruencia entre marcadores con
tasas de mutacion diferenciales en comparacion al D,
reflejando mejor el efecto del tiempo de divergencia
sobre la totalidad del genoma. Whitlock (2011)
demuestra que el Gsr subestima altamente la
diferenciacion real de las poblaciones cuando la tasa
de mutacién es mayor relativa a la tasa de migracion.
Sin embargo, en el escenario opuesto, cuando la tasa
de mutacidn es menor relativa a la tasa de migracion,
el G’sty D tienden a sobreestimar la estructura real de
las poblaciones mientras que el Gsr resulta un buen
estimador de la misma y se asemeja mucho mas a la
diferenciacion por Fseoa, Simulado y calculado a partir
de tiempos de coalescencia.
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Criterios utilizados actualmente

Es necesario tener en cuenta las particularidades y
objetivos para poder determinar cual indice es mas
adecuado. Pocos estudios consideran actualmente
las nuevas propuestas, y de los que lo hacen pocos
consideran las comparaciones expuestas
anteriormente en las decisiones. Debido a que las
criticas se enfocan en el Gsr, se asume que esto
afecta por igual al resto de indices existentes, sin
embargo las criticas son solo para los indices
basados en frecuencias. Existen otros indices como el
Rst (Slatkin 1995) desarrollado para microsatélites.
De acuerdo a Meirmans y Hedrick (2011) este indice
no es afectado por la diversidad de las poblaciones o
la tasa de mutaciébn ya que se basa en los
diferenciales de tamafios alélicos, no en sus
frecuencias. Hardey et al. (2003) propusieron un
meétodo para probar la significancia de los tamafios
alélicos y la mutacién en la diferenciacion poblacional
que es tomada como una prueba de hipétesis entre
Rsry Fsr. Esta podria ser una mejor aproximacion en
marcadores altamente polimérficos como los
microsatélites, aunque ha sido inexplorada en los
estudios comparativos con las nuevas propuestas.

Aln existen pocos software que permitan calcular los
nuevos indices y la mayoria no permite hacer analisis
complejos mas alla de las comparaciones pareadas,
lo que limita bastante su uso. La mayoria de los
disefios experimentales incluyen andlisis anidados
multinivel dificles de implementar con las nuevas
propuestas (Held et al. 2011). Mas estudios
comparativos que incluyan indices como el Rsr en
microsatélites, tipo de marcador molecular y desarrollo
de software son necesarios para definir qué indice
puede ser mas adecuado en cada situacion. Teniendo
en cuenta este contexto, esperamos contribuir con
una publicacién que brinde mayor informacién sobre
dichas comparaciones.

9 Estudiantes de Doctorado en Ciencias-Biologia,
Universidad del Valle
0 Estudiante de maestria en Ciencias-Biologia,
Universidad del Valle

Contacto: colevolvalle(at)gmail.com,
ferdiazfer(at)gmail.com
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Invitamos a toda la comunidad COLEVOL a
que nos acompafe en la celebracion del Dia
de Darwin a través de las actividades de las
mesas de trabajo regional en febrero.
También los invitamos a participar en los
cursos de estadistica bayesiana aplicada a
estudios evolutivos, y de filogenética vy
genética de poblaciones organizados por las
MTR Valle y Qunidio, respectivamente (ver
Noticias Nacionales).

Envianos tus fotos y creaciones graficas
sobre la biodiversidad colombiana al correo
redcolevol(at)gmail.com para incluirlas en los
préximos numeros del Boletin.

Encuéntranos en las redes sociales:

Facebook: https://www.facebook.com/
COLEVOL

Twitter: https://twitter.com/colevol

Pionus menstruus
Castilla, Caldas
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