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Introduccion

El carpincho (Hydrochoerus hydrochaeris), el roedor mas grande del mundo, es una especie semi-acuatica con amplia distribucion en Sudamérica. A pesar de ser
relativamente comun, poco es sabido sobre su historia evolutiva.

Se ha propuesto la existencia de corredores debido a los rios Parana y Paraguay (Byrne et al. 2019). Sin embargo, en el analisis regional no se han incluido hasta el
momento poblaciones de Uruguay, que presenta una hidrografia y afinidad biogeografica particular.

Objetivo: caracterizar la variacion genetica, evaluar la estructura poblacional y demografia historica de las poblaciones australes de carpincho, con
enfasis en las poblaciones uruguayas

— Resultados

220 secuencias — 16 haplotipos.
Niveles de diversidad genética
moderada-baja (Tabla 1).
Diferenciacion significativa entre las
poblaciones (¢ST =0,514, p <0.001). =

Materiales y metodos

« Muestras no invasivas: 52 de Uruguay, 4 de Brasil

« PCR — 226 pb del D-loop

e Se agregan 164 secuencias (Campos-Krauer & Wisely, 2011; Byrne et al.
2019) - MEGA X

 Diversidad nucleotidica (n) y diversidad haplotipica (Hd) — DnaSP

SSD = 0,014, p > 0,05
Hri = 0,047, p > 0,05
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. . , VIR \—/] - Las hipotesis basadas en cuencas

« Evaluacion de estructura genetica segun tres hipotesis: : hidrograficas (¢CT = 0.324, p < 0,001) y ] I

i) cuencas, ii) provincias biogeograficas, iii) panmixia — Arlequin orovincias biogeograficas (,¢CT -'0.304 I T

CIUStenzaCI()n - BA!DS o _ p < 0,001) no fueron concluyentes. Figura 2. “Mismatch distribution” para la poblacion
« Red de haplotipos: método de union por la mediana — PopArt total de carpinchos.
 Historia demografica: "mismatch distribution” y test de neutralidad (Dy Fs) 5 clusters genéticos (Figura 1).

El analisis “mismatch distribution” no descarta que pudo haber un proceso de
' Brasil N expansion poblacional para la poblacion total (Figura 2). Los test de

neutralidad no fueron concluyentes.
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Tabla 1. Medidas de diversidad genética de las poblaciones.
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Discusion
« Se completaron vacios de informacion en el analisis filogeografico del

carpincho incorporando muestras de Uruguay y Brasil.

« Se hallo diferenciacion significativa entre poblaciones, aunque no pudo
atribuirse exclusivamente a las hipotesis testeadas.

 Los haplotipos mas divergentes pertenecientes a los clusters C4 y C5, fueron

exclusivos de Paraguay y Brasil.
« La distribucion de los clusters C1 respecto a C2 y C3 parece ser consistente

con la distribucion de los grandes rios. C1 se encuentra desde Mato Grosso
del Sur hasta el Bajo Delta mientras que C2 y C3 se encuentran
Uruguay principalmente en Uruguay y unas pocas localidades argentinas asociadas al

O rio Uruguay (Figura 1) .
-

Diversidad

« Se proponen 2 vias de colonizacion, una vinculada al sistema Parana-
Paraguay y otra asociada al rio Uruguay y cuencas atlanticas (flechas roja y
azul en la Figura 1).

« Este trabajo resalta la importancia de analizar los patrones de colonizacion de

1 sample

H0S taxa intertropicales en latitudes inferiores.
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Figura 1. Analisis bayesiano de estructura poblacional. A) Distribucion de los 5 clusters (C1 a C5; NA: Haplotipos Global Change Biology 17(1), 206-218.

que no pudieron asignarse a los clusters detectados) detectados en la region de estudio. B) Resumen de la
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