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1. Introducción

Los peces exhiben una enorme variedad morfológica asociada a una amplia

diversidad ecológica, estados fisiológicos y condiciones ambientales como resultado de

cambios genéticos, divergencia y/o plasticidad fenotípica (Gatz, 1979; Motta et al., 1995;

Eklöv & Svanbäck, 2006). Numerosos procesos biológicos pueden producir esa variedad de

formas entre los individuos, como diferencias en el desarrollo ontogenético, adaptación a

factores geográficos locales o diversificación evolutiva a largo plazo, e inclusive

enfermedades o heridas que modifiquen partes del cuerpo (Zelditch et al., 2004). Las

diferencias en la forma pueden indicar diversos roles funcionales desempeñados por las

mismas partes, diferentes respuestas a las mismas presiones selectivas –o diferencias en

las presiones selectivas en sí mismas–, así como diferentes procesos de crecimiento y

morfogénesis (Zelditch et al., 2004). Por lo general, a medida que los peces se mueven a

través de su ontogenia, hay tendencias alométricas en la forma (Hood & Heins, 2000;

Svanbäck & Eklöv, 2002). Estas tendencias alométricas pueden seguir diferentes patrones,

pero a menudo se muestra que se relacionan con la profundidad del cuerpo y la robustez de

un individuo (Hood & Heins, 2000; Jacquemin et al., 2013). Estos cambios con la ontogenia

pueden observarse con el dimorfismo sexual que, a medida que los individuos alcanzan la

madurez sexual, las hembras tienden a adoptar una forma corporal más profunda en

comparación con los machos (Jacquemin & Pyron, 2016). Además del tamaño corporal y el

sexo, la dieta y la utilización de los recursos afectan la morfología, por lo que elementos

dietéticos particulares pueden inducir cambios morfológicos dentro o entre poblaciones

(Wainwright & Reilly, 1994). También, se ha informado que la temperatura ambiental, así

como las condiciones hidrológicas, afecta la forma del cuerpo de los peces (Dugas, et al.,

2016; Jacquemin & Pyron, 2016; Rocamontes-Morales et al., 2021). En definitiva, la

morfología del cuerpo o partes del mismo en los peces es algo complejo, y está

determinada por múltiples factores.

Por otra parte, la forma y el tamaño del cuerpo son dos de los factores más

importantes en la estructuración del nicho ecológico y el funcionamiento de la comunidad en

los peces que habitan aguas continentales (Douglas, 1987). Los enfoques ecomorfológicos

asumen que la morfología limita –o por el contrario habilita– la capacidad de los organismos

para llevar a cabo actividades importantes en su vida diaria (Wainwright, 1991). La variación

morfológica entre individuos o entre especies puede estar relacionada causalmente con la

variación en el desempeño y, en última instancia, con la variación en el uso de los recursos

(Wainwright, 1994). Además, el tamaño y la forma corporal pueden influir tanto en el riesgo

de depredación (Johnsson, 1993) como en la capacidad competitiva (Fausch, 1988) al
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incidir en la capacidad de desplazamiento o alimentación. De esta manera la morfología

condiciona los entornos que pueden utilizar los organismos (Chan, 2001). En algunos

casos, pequeños cambios en la morfología o en el tamaño pueden conducir a funciones

novedosas, mientras que en otros casos, los cambios en la forma pueden ocurrir sin

consecuencias en el desempeño (Koehl, 1996). La aplicación del enfoque ecomorfológico a

la ictiología ha proporcionado importantes aportes al estudio y la comprensión, tanto de la

relación entre la forma y el rol ecológico, como de la diversidad biológica de este grupo

(Motta et al., 1995).

Para comprender el impacto de los cambios en los hábitats durante el último siglo

son fundamentales las relaciones entre especies y medio ambiente (Ross et al., 1985), en

particular cómo la morfología de los organismos puede desempeñar un papel en el rol

funcional de un individuo en un ecosistema. Estas relaciones a mayor escala entre la

morfología y el medio ambiente pueden mejorar la previsibilidad y la comprensión de los

atributos potenciales a nivel de ensamblaje y ecosistema (Gatz, 1979; Winston, 1995). En

definitiva, la forma corporal es una característica que condiciona un amplio espectro de

aspectos de la vida de un pez, por lo que el estudio de la variación morfológica en estos

organismos, así como en vertebrados en general, es un abordaje que aporta a muy diversas

áreas de la biología.

En general, la evolución morfológica puede implicar cambios genéticos, y algunos de

estos cambios individuales tienen un gran efecto sobre el fenotipo o la aptitud de los

organismos (Orr, 2005). La variación fenotípica que se observa entre poblaciones naturales

puede ser reflejo de la adaptación genética a las presiones selectivas (Schluter, 2000) o

respuestas plásticas a las condiciones ambientales locales (eg. Berven et al., 1979; James,

1983). La mayoría de las veces, sin embargo, probablemente refleja una combinación de

influencias tanto genéticas como ambientales, que pueden interactuar en una variedad de

formas complejas (Conover & Schultz, 1995). Existen varios ejemplos de trabajos que

intentan correlacionar directamente el genoma de los individuos con sus caracteres

fenotípicos. Por ejemplo, Peichel y colaboradores (2001) mapearon el genoma del pez

espinoso de tres espinas, Gasterosteus aculeatus, y a partir de allí analizaron la base

genética de cambios recientes en múltiples caracteres que influyen en la forma corporal de

los individuos. Estos autores hallaron que las alteraciones sustanciales en la longitud de la

columna vertebral, el número de placas de armadura y el número de branquiespinas están

controladas por factores genéticos que se asignan a regiones cromosómicas

independientes (Peichel et al., 2001). Además, los loci de rasgos cuantitativos (QTL) del

espinoso de tres espinas están asociados con varias categorías fenotípicas prominentes,

como la forma del cuerpo (39 %), la alimentación (36 %) y los rasgos de defensa (15 %), y

son distribuidos a través de múltiples cromosomas (Peichel & Marques, 2017). Otro estudio
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(Sharpe et al., 2008), realizado en el mismo modelo reveló que la variación en la forma del

cuerpo del espinoso tenía un fuerte componente genético, afectada por la interacción con el

entorno de cría. A su vez, Kautt y colaboradores (2020) informan que tanto la forma del

cuerpo y de las mandíbulas faríngeas de cíclidos tienen bases poligénicas. A partir de un

mapeo de QTL se identificaron siete loci ubicados en distintos cromosomas para la forma

del cuerpo. Según los estudios citados anteriormente, se podría decir que la forma corporal

es un carácter que suele ser poligénico y distribuido en varias regiones del genoma.

1.1. Morfometría

Los rasgos morfológicos y su análisis han sido durante mucho tiempo un foco de la

biología evolutiva del desarrollo (Minelli, 2003; Raff, 2012), cumpliendo un rol importante en

muchos tipos de estudios biológicos (Zelditch et al., 2004). Existen cada vez más estudios

cuantificando la forma de organismos biológicos, logrando avances decisivos mediante

estos enfoques e integrando estos análisis con métodos de biología evolutiva, genética,

filogenética y biología del desarrollo (Klingenberg, 2002). Como resultado, se obtiene un

conjunto robusto y flexible de herramientas analíticas que permiten ilustrar y explicar las

diferencias de formas analizadas matemáticamente, así como visualizar, interpretar y

comunicar los resultados obtenidos (Zelditch et al., 2004). Asimismo, los estudios

cuantitativos de la forma pueden caracterizar los efectos genéticos y del desarrollo y

descubrir su importancia relativa en la determinación de la forma de los organismos

(Klingenberg, 2010).
La morfometría geométrica se define como el estudio de la variación y covariación

de la forma (Bookstein, 1997). Esta técnica juega un rol importante en muchos tipos de

estudios biológicos, tanto filogenéticos, de anatomía comparada, evolutivos,

morfo-funcionales como ecológicos, entre otros tantos. En 1977, Kendall define el concepto

fundamental sobre el que se basa la morfometría geométrica: “Forma es toda la información

geométrica que resulta de retirar los efectos de la posición, tamaño y orientación de un

objeto” (Kendall, 1977). Esta definición puede parecer algo abstracta, pero sustenta el

método de morfometría geométrica en sus orígenes: analizar la forma independientemente

de aquellos componentes que no definen la geometría intrínseca del objeto.

En sus inicios, la morfometría se centró en la descripción de la estructura observada:

e.g. células, tejidos, organismos, estructuras (Toro Ibacache et al., 2010). Las

comparaciones entre grupos se basaron en el análisis de las diferencias de sus
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dimensiones lineales (e.g. largo, ancho, alto) y la forma era considerada una cualidad de la

estructura, la cual podía ser descrita pero no podía ser analizada cuantitativamente (Toro

Ibacache et al., 2010). Sin embargo, muchos rasgos morfológicos pueden cuantificarse

eficazmente mediante mediciones únicas del tamaño de una parte (Beldade et al., 2002;

Young et al., 2010). Otros rasgos son intrínsecamente más complejos y no pueden

caracterizarse solamente por su tamaño. Para estos rasgos, los análisis también deben

considerar información sobre la forma, en tanto la forma del objeto en estudio no se

describe en términos de sus dimensiones, sino de la relación espacial entre sus partes

(Klingenberg, 2010).

Desde la década del 1980, el estudio de la forma a través de la morfometría se ha

convertido en una disciplina cuantitativa rigurosa (Adams et al., 2013). En este contexto, la

aplicación de la estadística multivariada al estudio de la covariación de la forma dio un gran

paso con el uso de datos multidimensionales para cuantificar y analizar las formas de las

estructuras anatómicas, y se desarrollaron enfoques y procedimientos para capturar la

geometría de las estructuras morfológicas de interés, con capacidad para retener esta

información a lo largo de los análisis (Corti, 1993). El avance clave de la morfometría

geométrica es la utilización de la información completa de la geometría de la estructura

capturada, no solo como medidas de longitud, sino como contornos completos (Langlade

et al., 2005; Klingenberg, 2016), la disposición de puntos anatómicos de referencia (o

“landmarks”) (Dryden et al., 2016) o superficies de los especímenes (McPeek et al., 2008).

La morfometría geométrica basada en puntos fijos anatómicos es el método más utilizado

en la actualidad (Toro Ibacache et al., 2010). En esta técnica, la forma de los individuos es

representada por la posición relativa de los puntos de referencia, que son considerados

homólogos entre los individuos (Bookstein, 1991). Proporciona una herramienta valiosa en

el repertorio de la biología cuantitativa para el estudio de la variación de forma y la

identificación de sus causas, y permite realizar interpretaciones de alto significado biológico,

de las diferencias entre individuos o poblaciones (Adams et al., 2013; Toro Ibacache et al.,

2010). Cada punto fijo de referencia corresponde a una coordenada cartesiana (x, y, z) que

describen su posición en el “espacio de forma” (Bookstein, 1991). Los conjuntos de

coordenadas corresponden a los datos primarios que luego son sometidos a análisis (Toro

Ibacache et al., 2010). Los análisis posteriores no se realizan sobre los puntos fijos de

referencia, sino sobre la configuración completa de los mismos, definida por una matriz de k

filas (cantidad de puntos anatómicos de referencia) por m columnas (coordenadas) (Zelditch

et al., 2004). A partir de esta matriz, los procedimientos geométricos y estadísticos

posteriores que llevan al análisis de la forma libre del efecto del tamaño, rotación y

traslación se dan en etapas sucesivas y en distintos “espacios geométricos”, que permiten

la obtención de los elementos que, finalmente, diferencian una forma de otra: las distancias

https://www.zotero.org/google-docs/?1oGg2m
https://www.zotero.org/google-docs/?1oGg2m
https://www.zotero.org/google-docs/?oW5VY0
https://www.zotero.org/google-docs/?oW5VY0
https://www.zotero.org/google-docs/?cHFB3l
https://www.zotero.org/google-docs/?pAe0QA
https://www.zotero.org/google-docs/?1AaAP2
https://www.zotero.org/google-docs/?biysfM
https://www.zotero.org/google-docs/?biysfM
https://www.zotero.org/google-docs/?GC01wh
https://www.zotero.org/google-docs/?MTi3si
https://www.zotero.org/google-docs/?BB8qbM
https://www.zotero.org/google-docs/?wjIxbP
https://www.zotero.org/google-docs/?wjIxbP
https://www.zotero.org/google-docs/?4BtcLK
https://www.zotero.org/google-docs/?TqXUib
https://www.zotero.org/google-docs/?TqXUib
https://www.zotero.org/google-docs/?CpbZKa
https://www.zotero.org/google-docs/?CpbZKa


de Procrustes y los componentes de la forma (Klingenberg, 2016; Toro Ibacache et al.,

2010).

La variación de forma es inherentemente multidimensional y en consecuencia, los

análisis deben utilizar métodos multivariados que consideren simultáneamente la

co-variación de todas las coordenadas de los puntos de referencia (Klingenberg & Monteiro,

2005). Hay una variedad de métodos multivariados disponibles para responder preguntas

específicas derivadas de los análisis de morfometría geométrica (Dryden et al., 2016). Por

ejemplo, el Análisis de Componentes Principales se puede utilizar para examinar los

patrones principales de variación en los datos (Langlade et al., 2005) o el análisis de

Variantes Canónicas puede proporcionar una mejor separación de los grupos conocidos

(Weinberg et al., 2009). La morfometría geométrica se diferencia de otras aplicaciones de la

estadística multivariante en que la mayoría de los resultados de los análisis pueden

visualizarse como cambios de forma e interpretarse anatómicamente. Cada forma posible

corresponde a un punto en el espacio de forma y, a la inversa, cada dirección en el espacio

de forma corresponde a un cambio de forma específico, que puede mostrarse gráficamente

mediante cambios relativos de puntos de referencia, deformaciones de diagramas de

contorno, o modelos tridimensionales de superficie (Klingenberg & Monteiro, 2005). Las

interpretaciones de los cambios de forma deben tener en cuenta que los desplazamientos

de los puntos de referencia son inherentemente relativos entre sí (Klingenberg, 2010).

La morfometría geométrica como disciplina, gracias a las características de los datos

primarios y la aplicación de estadística multivariada, es una poderosa herramienta para la

evaluación objetiva de las variaciones de forma (Toro Ibacache et al., 2010) y presenta una

amplia aplicabilidad a estudios en distintas disciplinas biológicas.

1.2. El género Xiphophorus

El género Xiphophorus, (Cyprinodontiformes, Poecilidae) comprende más de veinte

especies de peces de agua dulce. La etimología Xiphophorus se deriva del griego y significa

“portador de la daga” en referencia al gonopodio modificado en forma de daga de los

machos adultos. Según diferentes estudios filogenéticos, el género está formado por tres

grupos: swordtails del norte, swordtails del sur y platyfishes (e.g., Meyer et al., 2006; Kang

et al., 2013).

Este género habita cursos de agua y estanques de la cuenca Atlántica de América

Central, desde el noreste de México hasta Guatemala y Honduras (Kallman & Kazianis,
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2006). Si hablamos de la distribución de las especies empleadas para este trabajo, X.

maculatus está restringido a la planicie costera del Golfo y se extiende tierra adentro

(Kallman & Kazianis, 2006). En general, X. maculatus es el pez más común en la planicie

costera (Gordon, 1947). En su amplio rango desde Veracruz hasta Guatemala, X. maculatus

se encuentra constantemente en las tierras bajas en pequeños arroyos y masas de agua

pequeñas, estancadas, de poca corriente y vegetación sumergida a lo largo de la orilla

aproximadamente hasta una altitud de 100 m, independientemente de la cubierta forestal

(Kallman & Kazianis, 2006). Por otro lado, X. hellerii, está ampliamente distribuida desde el

sureste de México hasta el noreste de Honduras, habitando cuatro de las cinco regiones

hidrológicas de la vertiente del Golfo de México; habita en una amplia gama de ambientes,

incluidos ríos costeros y arroyos de montaña, a una altura de hasta 1500 m (Kallman &

Kazianis, 2006; Rocamontes-Morales et al., 2021). La dispersión de la especie es limitada

ya que típicamente vive en pequeños charcos con movimiento de agua lento que quedan

aislados durante la estación seca (Rocamontes-Morales et al., 2021).

El género Xiphophorus presenta una alta variedad en la forma y el tamaño del

cuerpo, así como de patrones de pigmentación y adaptaciones a los distintos hábitats donde

se encuentran (Kallman & Kazianis, 2006). Con respecto a la biología de estos organismos,

la mayoría de las especies de Xiphophorus son fáciles de reproducir en el laboratorio, son

vivíparos y cada hembra produce de 20 a 50 crías aproximadamente cada cuatro semanas,

dependiendo de la especie y la edad de la hembra. Los alevines son relativamente grandes

y la mayoría de ellos alcanzan la edad adulta (Meierjohann & Schartl, 2006). Presentan

fecundación interna mediante, una estructura derivada de la aleta anal modificada de los

machos, el gonopodio (Meyer et al., 1994). Presentan variación en su tamaño corporal; en

las especies utilizadas para este estudio, el tamaño del cuerpo varía entre 2 a 3 cm de largo

en Xiphophorus maculatus y hasta 8 a 10 cm en Xiphophorus hellerii (Meierjohann &

Schartl, 2006) (Figura 1).

Xiphophorus maculatus es una especie bastante pequeña -el tamaño del cuerpo

varía entre 2 a 3 cm de largo- y con un gran número de patrones de color (Gordon &

Gordon, 1954; Kallman, 1975). En cuanto a la pigmentación, es el vertebrado más variable

que se conoce. Por otro lado, X. hellerii, es un pez bastante grande -hasta 8 a 10 cm-, algo

alargado y con una espada larga en la aleta caudal.

Los machos de las especies de swordtails fueron citados por Darwin (1871) como un

ejemplo de ornamentación sexual extrema, ya que todas son sexualmente dimórficas. Los

machos sexualmente maduros tienen una “espada” (un alargamiento de los radios ventrales

de la aleta caudal) y un gonopodio completamente desarrollado; las hembras sexualmente

maduras se distinguen por la presencia de una mancha oscura que rodea los órganos

reproductivos (Rocamontes-Morales et al., 2021). La longitud total del cuerpo, la presencia
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de una llamativa elongación en forma de espada de la aleta caudal y una línea lateral muy

marcada en los machos, son los caracteres que establecen el marcado dimorfismo sexual

característico de la especie X. hellerii. La longitud total del cuerpo del macho en esta

especie es menor (6-8 cm) con respecto a la de la hembra cuya longitud puede ir más allá

de los 9 cm; la coloración de los individuos varía de acuerdo al hábitat (Alderton, 2012),

aunque son muy comunes las variedades verdes (color de las formas salvajes) y otras como

las rojas, oro, negras y albinas (Axelrod & Wischnat, 1991). Las hembras, además de

carecer de la prolongación en su aleta caudal (aleta caudal redondeada), son menos

coloridas que los machos (Alderton, 2012). Algunas especies carecen de espadas, otras

exhiben espadas pequeñas y otras presentan espadas incluso más largas que la longitud de

su cuerpo (Meyer et al., 1994).

La hibridación natural es común entre las especies de Xiphophorus (Jones et al.,

2012; Meyer et al., 1994; Rosenthal et al., 2003), lo que a veces resulta en la formación de

nuevas especies (Jones et al., 2012; Kang et al., 2013; Meyer et al., 2006). Sin embargo, X.

hellerii y X. maculatus divergieron hace unos 3 millones de años y no hibridizan

naturalmente, a pesar de ser especies simpátridas (Kallman & Kazianis, 2006).

Las especies de Xiphophorus son modelos de estudio bien establecidos para

distintos campos de la biología, como la ecología del comportamiento, la fisiología, la

biología ambiental y de conservación, la biología evolutiva, la genética y el estudio de la

determinación del sexo, además de la investigación del cáncer (Meierjohann & Schartl,

2006).
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Figura 1: Ejemplares de las especies parentales utilizadas en este estudio.
(A) Hembra de X. hellerii; (B) Hembra de X. maculatus; (C) Macho de X. hellerii; (D) Macho de X.
maculatus.

1.3. Hibridación y melanoma

Xiphophorus es uno de los primeros modelos animales utilizados para el estudio de

la base genética del cáncer (Gordon, 1931). La mezcla de genomas de diferentes especies

por hibridación puede alterar las interacciones genéticas específicas que se adaptaron y

fijaron dentro de la población de cada especie. Cuando tal mezcla predispone a los híbridos

a anomalías y enfermedades que disminuyen la aptitud general de los híbridos, se

denomina incompatibilidad híbrida (Lu et al., 2020). A fines de la década de 1920, Myron

Gordon, Georg Haeussler y Kurt Kosswig, han encontrado de forma independiente que

varios cruces interespecíficos entre Xiphophorus maculatus y Xiphophorus hellerii, dan

como resultado individuos híbridos que desarrollan melanoma de forma espontánea (e.g.

Gordon, 1927, 1931). Los tumores se desarrollan a partir de manchas de pigmento

compuestas por melanóforos, células que contienen abundantes gránulos de melanina

(Schartl et al., 1995). Desde su establecimiento, este sistema modelo se ha estudiado
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intensamente para evaluar las contribuciones genéticas subyacentes a la etiología del

tumor.

Más adelante, Anders argumentó que esta tumorogénesis espontánea se debe a la

segregación de dos loci de X. maculatus. Uno se denominó Tu -por “tumor”- y el otro R -por

“regulador”-; sin embargo, el primer locus es regulado por el segundo, que suprime la acción

de Tu (Ahuja & Anders, 1976; Anders, 1991). Estos conceptos llevaron a lo que ahora

conocemos como oncogenes y supresores de tumores (Knudson, 1971; Todaro & Huebner,

1972). A fines de la década de 1980, se demostró que el gen Tu codifica una copia

duplicada mutante de egfr (receptor del factor de crecimiento epidérmico), proteína

transmembrana que juega un papel influyente en el inicio de la señalización que dirige el

comportamiento de las células epiteliales y los tumores de origen celular epitelial (revisado

en Herbst, 2004). Esta mutación de egfr se denominó quinasa reguladora del melanoma

Xiphophorus (Xmrk) (Adam et. al., 1993; Wittbrodt et al., 1989). El oncogén Xmrk está

estrechamente ligado al locus de determinación sexual (SD), y controla la proliferación de

melanocitos. Además, este modelo nos ofrece un modelo natural de melanoma en el que el

efecto oncogénico de Xmrk puede eliminarse por completo mediante un locus regulador que

debe haber coevolucionado con Xmrk (Schartl, 2014). El gen EGFR es uno de los

principales oncogenes de muchos cánceres humanos (Thomas & Weihua, 2019). Es

preproliferativo y es un activador corriente arriba de la señalización de BRAF y NRAS, que

son los oncogenes impulsores en más del 50% de todos los melanomas humanos

(Gutiérrez-Castañeda et al., 2020).

Es recién en el año 2020 que Yuan Lu y colaboradores (2020) hallaron e

identificaron que rab3d es el único gen expresado ubicado en el locus determinante de la

tumorigénesis (R) en el cromosoma 5 en el genoma de Xiphophorus, y concluyendo así una

búsqueda del locus hipotético R que estuvo en curso durante más de cinco décadas. Otro

estudio (Powell et al., 2020), donde se identificó un melanoma fenotípicamente similar en

híbridos naturales formados entre las especies Xiphophorus birchmanni y Xiphophorus

malinche, reveló que que cd97 (o adgre5) es el gen ubicado en el locus R. X. birchmanni y

X. malinche están estrechamente relacionados e hibridan en la naturaleza.

Mediante experimentos de hibridación entre individuos con ambos loci, con peces de

otra población o de una especie que carece de Tu y R, es posible sustituir el cromosoma

portador de R por un cromosoma libre de R del compañero de cruce (Schartl et al., 1995).

La liberación del control por R da como resultado diferentes grados de sobreexpresión de

Tu, hiperpigmentación y desarrollo de melanoma (Meierjohann & Schartl, 2006; Schartl

et al., 1995) (Figura 2). Cuando ambos loci (Tu y R) están presentes, el fenotipo observado
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es una mancha de pigmentación negra benigna (Meierjohann & Schartl, 2006; Schartl,

2008). Ambos loci se encuentran en diferentes grupos de ligamiento (Schartl et al., 1995).

Figura 2. Experimento de cruce que conduce a la formación espontánea de melanoma en Xiphophorus. Las
hembras de X. maculatus que contienen los alelos Tu y R se cruzan con machos X. hellerii que carecen de
Tu y R. La descendencia F1 es heterocigótica para Tu y R, lo que da como resultado manchas de pigmento
no malignas en las aletas. El cruce de estos individuos con un macho de X. hellerii (retrocruza) da lugar a
una descendencia de la cual el 25% desarrolla melanoma, causado por la presencia de un alelo Tu en
ausencia de R; otro 25% desarrolla manchas de pigmento no malignas y el 50% son peces sanos sin
cambios en la pigmentación. Figura extraída de Meierjohann & Schartl, 2006.

1.4. Hibridación y región de determinación sexual

En un experimento evolutivo realizado durante más de 30 años, Franchini y

colaboradores (2018) realizaron cruzamientos a largo plazo entre especies del género

Xiphophorus mediante el apareamiento de una hembra de X. maculatus (genotipo 2N = 48;

XX) con un macho X. hellerii (genotipo 2N = 48; ZZ) (Figura 3). El principal hallazgo de este

experimento fue la generación espontánea de un nuevo cromosoma sexual. El fragmento

del cromosoma 21 que determina el sexo en estos individuos, cambió para ubicarse en el

cromosoma 2.

Xiphophorus maculatus exhibe un patrón de pigmentación en su aleta dorsal (dorsal

manchada, Sd), mientras que X. hellerii no exhibe este rasgo. En el híbrido F1, el patrón de

pigmentación se expande y la pigmentación de melanina cubre toda la aleta dorsal debido a

la hiperplasia de melanocitos (Patton et al., 2011; Walter & Kazianis 2001). El
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retrocruzamiento del híbrido F1 con el progenitor X. hellerii conduce a tres fenotipos

distintos entre la progenie del retrocruzamiento (BC) que siguen las distribuciones

mendelianas: el 25% de los híbridos exhiben un patrón de hiperplasia de pigmentación

como se observa en el híbrido F1, el 25% exhibe un patrón nodular de melanoma -

invasivo-, y el 50% restante de la progenie no muestra un patrón de pigmentación negra.

Después de 100 generaciones de retrocruzas, se encontró en la parte central del

cromosoma 2 un gran bloque de polimorfismos maternos retenidos (204 Polimorfismos

Simples de Nucleótidos o SNPs) que abarcan aproximadamente 10 Mb, que pertenecían

originalmente al cromosoma 21 (de aquí en adelante, “Mac1”). Esta región contiene algunos

loci conocidos, por ejemplo: (i) el locus que define la identidad del gonosoma y por ende el

fenotipo sexual de los individuos -el locus determinante del sexo- SD (Kallman, 1984); (ii) el

locus Tu, responsable de la formación de melanoma espontáneo en ciertos híbiridos

interespecíficos del género, al que se le asigna el oncogén Xmrk (Gordon 1927;

Meierjohann & Schartl, 2006; Schartl, 2008); (iii) también encontramos el locus P, donde se

aloja el gen que afecta el receptor tipo 4 para las hormonas de melanocortina (Mc4r), que

controla el inicio de la madurez sexual en los machos y hembras, así como la talla adulta en

machos -y como consecuencia también controla la variación del comportamiento

reproductivo- y fecundidad en hembras (Kallman y Borkoski, 1977; Lampert et al., 2010;

Schreibam et al., 1994; Volff et al., 2013); (iv) y por último, el locus del patrón de color

rojo-amarillo, Dr, responsable de diferentes rojos, patrones marrones, naranjas y amarillos

(Kallman, 1975) que se deben a altas concentraciones celulares locales de pigmento en el

iris, el curpo y las aletas. En otras palabras, estos híbridos, después de 100 generaciones

de retrocruzas, son X. hellerii completos, excepto por 10 Mb del genoma de X. maculatus en

el cromosoma 2. Entre otras innovaciones, la hibridación en este género ha resultado en el

surgimiento de un nuevo cromosoma sexual en un breve período de tiempo (Franchini et al.,

2018).

En el presente estudio se utilizaron los peces del experimento de cruzamientos a

largo plazo entre especies del género Xiphophorus de Franchini y colaboradores (2018)

para intentar comprender las bases genéticas de su forma corporal. Se utilizaron cepas

híbridas que presentan o carecen del fragmento Mac1, cepas que difieren en la posición de

dicho bloque en el genoma (cromosoma 2 o 21), cepas que difieren en la funcionalidad del

oncogén Xmrk y ambas especies parentales. A medida que se repiten los retrocruzamientos

generación tras generación, los híbridos presentan cada vez más información genética

proveniente de X. hellerii y menor cantidad de X. maculatus, por lo que también se

incluyeron cepas híbridas que difieran en la proporción de material genético proveniente de

cada una de las especies parentales (ver descripción de cada cepa en la Tabla 1). El hecho

de conocer la variabilidad genética de los individuos, la facilidad de manipulación
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experimental y la reproducción en laboratorio en condiciones estandarizadas que

proporciona un control total sobre las condiciones ambientales, provee de enormes ventajas

para este tipo de estudios. A su vez, en entornos experimentales, los cambios en el

desarrollo se pueden visualizar y cuantificar con precisión con cepas de organismos que

portan mutaciones de interés o marcadores transgénicos (Hallgrímsson et al., 2009).

Datos preliminares surgidos de medidas lineales del cuerpo de individuos de cada

una de las cepas, sugieren que existe una correlación entre la región Mac1 y la morfología

de los híbridos. Además, mostraron similitud en la forma corporal de la especie parental X.

maculatus y la cepa Sd / hIII BCr 407 (híbrido con todo el genoma de X. hellerii excepto el

fragmento Mac1 perteneciente a la otra especie parental X. maculatus). A partir de estos

resultados preliminares surge la hipótesis de trabajo, donde se plantea que la morfología

corporal de estos individuos tiene una base genética asociada al fragmento Mac1. En este

contexto se busca responder si realmente en esta región del cromosoma sexual existen

genes que afectan la morfología corporal en el género Xiphophorus. Por lo tanto, el objetivo

general de este trabajo es analizar la correlación entre la morfología corporal de los peces

de las especies X. hellerii y X. maculatus y la región Mac1.

Para alcanzar el objetivo de este trabajo, fueron propuestos los siguientes objetivos

específicos:

● Realizar una comparación de la forma corporal entre las especies parentales, así

como de los sexos dentro de cada una de ellas.

● Evaluar si existe correlación entre la presencia del oncogen Xmrk con la forma

corporal en los individuos de este género.

https://www.zotero.org/google-docs/?jUwIHG


Figura 3: Esquema del cruzamiento de laboratorio realizado por Franchini y colaboradores (2018). Se muestran
las especies parentales X. maculatus y X. hellerii, un individuo hembra híbrido de primera generación y la
descendencia resultante obtenida después de aproximadamente 100 generaciones de retrocruzamientos.
También se destacan color del cuerpol rojo (Dr), el cuerpo manchado (Sd) y el oncogén Xmrk, estrechamente
ligado al cromosoma X de X. maculatus (LG21). Un evento de translocación de una región genómica que
contiene estos loci acompañado por la supresión de la recombinación probablemente contribuyó a la formación
de un nuevo cromosoma sexual, un cromosoma neo W (LG2), durante el experimento de retrocruzamiento.
Imágenes de peces por M. Schartl. Figura extraída de Franchini et al., 2018.



2. Materiales y métodos

2.1. Descripción del sistema

Se utilizaron peces criados en el laboratorio Physiological Chemistry, University of

Würzburg, Alemania. Los ejemplares pertenecen a las especies X. maculatus, X. hellerii y a

cepas híbridas resultantes de distintos cruces entre ellas.

Las cepas utilizadas presentan, a grandes rasgos, las siguientes características

(Tabla 1):

- X. maculatus (Jp 163 A) y X. hellerii 1337: especies parentales.

- Sd / hIII BCr 407: cepa híbrida perteneciente a la F100 en adelante. Contiene todo

el genoma de la especie parental X. hellerii, excepto la región Mac1 proveniente de

la otra cepa parental X. maculatus.

- ArDr / XhIII BCn 1116: cepa de la misma línea que Sd / hIII BCr 407 pero Xmrk

perdió su función debido a un elemento transponible.

- 407 ohne Sd 6608: cepa de la misma línea que Sd / hIII BCr 407 pero Xmrk perdió

su función, por razones desconocidas.

- Sd / XhIII BCr 634: cepa similar a la línea 407, pero el parental X. hellerii utilizado

para el retrocruzamiento fue una cepa albina. Además, el fragmento Mac1 que se

encuentra en el cromosoma 2 en la línea 407 está presente en otro lugar.

- Sd / hIII BCr x X. hIII green 407: En las retrocruzas se observa que la mitad de los

híbridos son rojos (la línea 407, que son rojos debido a la presencia del locus Dr de

X. maculatus) y la otra mitad son “verdes”. Esta cepa corresponde a los “verdes”, y

por lo tanto carecen de la región Mac1 proveniente de la cepa parental X. maculatus.

Las siguientes cepas son híbridos producto de retrocruzas de generaciones

anteriores. El acrónimo BCn significa que es la cepa híbrida retrocruzada de la generación

n. En otras palabras, han sido retrocruzadas n veces. El genoma de la cepa BC1, por

ejemplo, contiene un 25% proveniente X. maculatus y 75% de X. hellerii. Con cada

retrocruzamiento se pierde más porción del genoma de X. maculatus. Entonces,

básicamente, estas cepas contienen la mayor parte del genoma perteneciente a X. hellerii,

la región de interés Mac1, y el porcentaje restante del genoma de X. maculatus que aún no

se perdió. La diferencia entre cepas de la misma generación radica en el tanque en el que

se criaron.

- Xmac JP163 A/hIII x X.hIII BC2 7000



- X.h.III / mac-Jp163A / h.F.O.I18t X.h.III BC5 6282
- X.h.III / mac-Jp163A / h.F.O.I18t X.h.III BC6 6409
- X.h.III / mac-Jp163A / h.F.O.I18t X.h.III BC6 6602
- X.h.III / mac-Jp163A / h.F.O.I18t X.h.III BC6 6726
- X.h.III / mac-Jp163A / h.F.O.I18t X.h.III BC6 6727
- X.h.III / mac-Jp163A / h.F.O.I18t X.h.III BC6 6626



Tabla 1. Detalle de la cantidad de individuos de cada cepa utilizados, su respectivo sexo, si contienen o no el fragmento Mac1 y

una breve descripción de las características de la cepa. (H) Hembras; (M) Machos.

CEPA/ESPECIE n H M Mac 1 Descripción de la cepa

Sd/hIII BCr xX.hIII grin 407 21 0 21 No Carecen de la región Mac1

Xmac JP163 A/hIII x X.hIII BC2 7000 19 10 9 Si Híbridos retrocruzados de la generación 2

X.h.III/mac-Jp163A/h.F.O.I18t X.h.III

BC5 6282
6 5 1 Si Híbridos retrocruzados de la generación 5

X.h.III/mac-Jp163A/h.F.O.I18t X.h.III

BC6 6409
6 6 0 Si

Híbridos retrocruzados de la generación 6 (tanque

505)

X.h.III/mac-Jp163A/h.F.O.I18t X.h.III

BC6 6602
14 14 0 Si

Híbridos retrocruzados de la generación 6 (tanque

438)

X.h.III/mac-Jp163A/h.F.O.I18t X.h.III

BC6 6726
5 5 0 Si

Híbridos retrocruzados de la generación 6 (tanque

459)

X.h.III/mac-Jp163A/h.F.O.I18t X.h.III

BC6 6727
1 1 0 Si

Híbridos retrocruzados de la generación 6 (tanque

340)

X.h.III/mac-Jp163A/h.F.O.I18t X.h.III

BC6 6626
7 7 0 Si

Híbridos retrocruzados de la generación 6 (tanque

357)

Sd/hIII BCr 407 16 16 0 Si
Híbrido 100 back cross. Contiene todo el genoma de

X. hellerii, excepto la región Mac1.

407 ohne Sd 6608 32 32 0 Si
Cepa de la misma línea que Sd / hIII BCr 407 pero

Xmrk perdió su función (por razones desconocidas).

Sd/XhIII BCr 634 10 10 0 Si

Similar a la cepa 407 pero la X. hellerii utilizada para

el retrocruzamiento fue una cepa albina. El fragmento

Mac1 que se encuentra en el cromosoma 2 en la

línea 407 está presente en otro lugar.

ArDr/XhIII BCr 1116 23 23 0 Si
Cepa de la misma línea que Sd / hIII BCr 407 pero

Xmrk perdió su función debido a un elemento

transponible.

X. mac. Jp 163 A 36 23 13 Si Especie parental

X. hellerii 1337 72 30 42 No Especie parental

TOTAL 268 163 81



2.2. Método morfométrico

En este trabajo se realizaron los análisis morfométricos a partir de 244 fotografías

tomadas en el laboratorio donde se criaron los peces (Physiological Chemistry, University of

Würzburg, Alemania). Las fotografías fueron tomadas por la misma persona y utilizando la

misma cámara fotográfica en iguales condiciones de luz y manteniendo la misma distancia y

punto focal en todos los individuos, a modo de minimizar las posibles fuentes de error.

El estudio de morfometría geométrica se realizó a través del método de Procrustes,

también conocido como método de mínimos cuadrados generalizado, basado en

procedimientos analíticos para superponer configuraciones de marcos anatómicos de

referencia (“landmarks”) del cuerpo de los ejemplares y así obtener variables de forma

(Gower, 1975; Bookstein, 1986; Rohlf y Slice, 1990). El método de Procrustes se

implementó como una serie de operaciones. Primero, de cada muestra, se obtuvo un

conjunto de puntos de referencia que registran las posiciones relativas anatómicamente

definibles. Este primer paso se realizó utilizando el programa tpsDig

(https://tpsdig2.software.informer.com/1.1/). Estos puntos de referencia se pueden

considerar "puntos fijos", ya que definen la ubicación de rasgos anatómicos particulares que

representan atributos biológicos discretos (Figura 2). Se seleccionaron 15 puntos

anatómicos de referencia homólogos del cuerpo de los ejemplares, utilizando criterios

establecidos previamente (e.g. D’Anatro & Loureiro, 2005; Tobler et al., 2011). Los puntos

de referencia utilizados fueron: (1) punta del labio superior; (2) punta posterodorsal de la

cresta supraoccipital; (3) la unión anterior de la aleta dorsal con la línea media dorsal; (4) la

unión posterior de la aleta dorsal con la línea media dorsal; (5) la unión de la aleta caudal

con la línea media dorsal; (6) la unión de la aleta caudal con la línea media ventral; (7) la

unión posterior de la aleta anal con la línea media ventral; (8) la unión anterior de la aleta

anal con la línea media ventral; (9) la unión anterior de las aletas pélvicas y la línea media

ventral; (10) inserción dorsal de la aleta pectoral en el cuerpo; (11) inserción ventral de la

aleta pectoral en el cuerpo; (12) inserción dorsal de la membrana opercular en la cabeza;

(13) la unión del opérculo con la línea media ventral; (14) margen posterior de la órbita del

ojo; (15) margen anterior de la órbita del ojo. Para cada ejemplar, cada uno de los puntos

anatómicos de referencia queda definido por coordenadas cartesianas (x, y) (figura 4).
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Figura 4. Digitalización de landmarks en las fotografías en ejemplar perteneciente a la cepa X.mac-Jp163A/h.III x
X.h.III BC2 7000. Los puntos rojos y su correspondiente referencia numérica indican los puntos de referencia
utilizados en el análisis: (1) punta del labio superior; (2) punta posterodorsal de la cresta supraoccipital; (3) la
unión anterior de la aleta dorsal con la línea media dorsal; (4) la unión posterior de la aleta dorsal con la línea
media dorsal; (5) la unión de la aleta caudal con la línea media dorsal; (6) la unión de la aleta caudal con la línea
media ventral; (7) la unión posterior de la aleta anal con la línea media ventral; (8) la unión anterior de la aleta
anal con la línea media ventral; (9) la unión anterior de las aletas pélvicas y la línea media ventral; (10) inserción
dorsal de la aleta pectoral en el cuerpo; (11) inserción ventral de la aleta pectoral en el cuerpo; (12) inserción
dorsal de la membrana opercular en la cabeza; (13) la unión del opérculo con la línea media ventral; (14) margen
posterior de la órbita del ojo; (15) margen anterior de la órbita del ojo.

En el siguiente paso, y teniendo en cuenta la definición de forma propuesta por

Kendall (1977) explicada anteriormente, la información sobre la variación se obtuvo

mediante superposición de Procrustes (Gower 1975; Rohlf y Slice 1990; Bookstein 1991;

Dryden et al., 2016). En el mismo, las configuraciones de las coordenadas de los puntos de

referencia, tal como fueron medidas, se escalan, se trasladan y rotan para eliminar de los

datos efectos tales como tamaño, posición en la imagen y orientación respectivamente

(Rohlf y Slice 1990) (Figura 5). El procedimiento comienza escalando configuraciones a un

tamaño estándar y moviéndolas a una posición estándar. Cada configuración de puntos de

referencia tiene un centro geométrico o “centroide”, que es el punto que describe su

posición en el espacio matemático de forma (Toro Ibacache et al., 2010). El tamaño en

morfometría geométrica se cuantifica como el tamaño del centroide, concepto geométrico

independiente de la forma de la estructura; que se calcula como la raíz cuadrada de la suma

de las distancias al cuadrado de cada punto de referencia desde el centroide de una

configuración (Zelditch et al., 2004). Una vez obtenido el tamaño del centroide, puede ser

https://www.zotero.org/google-docs/?QhQnjT
https://www.zotero.org/google-docs/?s2RrG3


escalado de manera de llevar varias configuraciones a un tamaño común. Luego, para

eliminar la variación en la posición, todas las configuraciones se trasladan de modo que sus

centroides se ubican en el origen del sistema de coordenadas. Finalmente, las

configuraciones se rotan alrededor de este centro de gravedad común para llevar todas las

configuraciones a una orientación óptima en donde la suma de las desviaciones cuadradas

entre los puntos de referencia correspondientes es mínima. En otras palabras, hasta llegar a

un punto en que todas las formas se encuentren lo más cerca posible de una forma

consenso o promedio, y por ende, sus diferencias morfológicas estén libres de los efectos

ya mencionados. Estos procedimientos se realizaron en el programa MorphoJ

(https://morphometrics.uk/MorphoJ_page.html). La variación en las coordenadas de los

puntos de referencia después de la superposición de Procrustes es la variación en la forma;

este proceso de superposición produce un sistema de coordenadas común y genera un

conjunto de variables de forma; por tanto, los datos de forma resultantes se pueden utilizar

para análisis con las herramientas habituales de la estadística multivariada (Klingenberg,

2010), como por ejemplo el Análisis de Componentes Principales o el Análisis de Variables

Canónicas (ACP y AVC respectivamente) y otros análisis para la prueba de hipótesis como

el análisis Multidimensional de Varianza, o pruebas no paramétricas (Toro Ibacache et al.,

2010).

A B

C D

Figura 5: Esquema ilustrativo del método de superposición de Procrustes. (A) Configuraciones originales; (B)
Escalado de las configuraciones originales a un tamaño estándar; (C) Translación de las configuraciones; (D)
Rotación de las configuraciones. Ilustraciones extraídas de Klingenberg, 2010.

https://morphometrics.uk/MorphoJ_page.html
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En el tercer paso del método de Procrustes, se utilizaron métodos gráficos para

visualizar patrones de variación de forma y facilitar las descripciones de los cambios de la

misma.

La técnica de Thin-Plate Spline, desarrollada por Bookstein (1991), es una función

de interpolación entre landmarks, que toma el desplazamiento relativo de cada landmark

con respecto a la forma promedio. Esta técnica se fundamenta en la analogía física de

superponer placas de metal delgadas. Cada una contiene una configuración de landmarks

en su superficie y se hacen coincidir los landmarks homólogos en una placa que permanece

fija. Al hacer coincidir los landmarks de una placa delgada sobre una placa fija, la placa

debe sufrir una torsión: cuanto más parecida sea la configuración de landmarks, la energía

de torsión es menor. Utilizando las coordenadas de Procrustes, la placa fija es tomada como

la forma promedio de todas las configuraciones, por lo que las deformaciones de cada

configuración de landmarks resultan de su comparación con una configuración promedio. La

obtención de las deformaciones relativas son el equivalente al análisis de componentes

principales aplicado a las distancias procrusteanas, obteniendo las deformaciones parciales

como vectores propios y las deformaciones relativas que son los componentes principales

(Bookstein,1989; Zelditch et al., 2004).

Algunas deformaciones no requieren de energía, las cuales equivalen a la rotación o

deslizamiento de la placa. A estas deformaciones se las conoce como deformaciones

uniformes o afines. Las deformaciones uniformes conllevan a una expansión o contracción y

describen las deformaciones del mismo componente (Zelditch, et.al., 2004). Para visualizar

esto de manera gráfica, es de utilidad representar una cuadrícula sobre la superficie de la

placa: si al sobreponer la configuración de landmarks la malla mantiene su paralelismo, se

habla de deformaciones uniformes. En el caso donde las deformaciones ocurren en zonas

específicas y se pierde el paralelismo en la malla, estas deformaciones son llamadas no

uniformes o no afines (Zelditch, et.al., 2004).



2.3. Análisis estadístico

Dado el evidente dimorfismo sexual en las especies, el sistema de híbridos con el

que se trabajó y la pregunta que se quería responder, machos y hembras fueron analizados

separadamente en todos los análisis realizados. Además, con el fin de obtener una mayor

cantidad de individuos en cada uno de los grupos a analizar, agrupamos distintas cepas de

la misma línea, como por ejemplo todas las cepas de la línea 407 (Sd / hIII BCr 407, ArDr /

XhIII BCn 1116, 407 ohne Sd 6608 y Sd / XhIII BCr 634; a partir de ahora G407).

Primero se realizó un control para evaluar el margen de error a la hora de colocar los

puntos de referencia sobre las imágenes de los individuos. Para esto se seleccionaron cinco

individuos de distintas cepas utilizadas en el trabajo y se realizaron cinco repeticiones de la

puesta de landmarks sobre cada uno de ellos. Luego, se observó, de forma gráfica y

sencilla en el programa MorphoJ, el consenso de los puntos de referencia colocados y la

dispersión de puntos alrededor del mismo.

En segundo lugar se realizó un breve análisis para evaluar la forma promedio de las

cepas parentales. Para esto, se digitalizaron las fotografías de todos los individuos

parentales del pool de datos: 72 individuos de la especie parental X. hellerii y 36 de X.

maculatus. Además, se analizó y comparó por separado la forma del cuerpo de los sexos de

cada una de las especies parentales. Al igual que en el análisis anterior, se utilizó el AVC.

La comparación de la especie X. maculatus se realizó sobre 23 hembras y 13 machos. Por

otro lado, para el análisis de X. hellerii se utilizaron 30 hembras y 42 machos. Para lograr la

forma consenso de las cepas se utilizó un análisis de Procrustes Generalizado, realizado en

el programa MorphoJ (https://morphometrics.uk/MorphoJ_page.html). Además, en ambos

casos, y en el mismo programa informático, se llevó a cabo un Análisis Discriminante como

forma de corroborar que las cepas -o los sexos dentro de ellas- fueran asignadas a los

grupos correctos.

De igual manera, se analizaron y compararon las diferencias morfológicas entre las

hembras de las especies parentales y el grupo G407. Para esto, se llevaron a cabo análisis

exploratorios para obtener la forma consenso de cada una de las cepas y así poder

visualizar a grandes rasgos las diferencias morfológicas de cada grupo de individuos.

Además, mediante el mismo análisis, se obtuvo la forma consenso de los tres grupos juntos.

Por otra parte, se realizó un ACP. El ACP no es más que una rotación de los datos

originales; es simplemente una herramienta descriptiva y no sirve para poner a prueba las

hipótesis de trabajo; el propósito de este análisis es simplificar los patrones de variación y

hacerlos más fáciles de interpretar, reemplazando las variables originales por otras nuevas

https://morphometrics.uk/MorphoJ_page.html


(componentes principales), que son combinaciones lineales de las variables originales e

independientes entre sí (Zelditch et al., 2004). En este método estadístico, la mayor parte de

la variación en la muestra generalmente se puede describir con solo unos pocos

componentes principales, por lo tanto, es utilizado para resumir la mayor parte de la

variación en un conjunto de datos multivariados en menos dimensiones, y por ende, facilitar

tanto la descripción como la presentación de resultados (Zelditch et al., 2004). A su vez, el

ACP simplifica la descripción de las diferencias entre individuos; los conjuntos de individuos

suelen ser más evidentes en los gráficos de componentes principales que en los gráficos de

las variables originales. Sin embargo, dichos conjuntos no representan evidencia de

entidades estadísticamente distintas. Además, y en adición a lo mencionado recientemente,

se utilizó un análisis de trayectorias para observar de forma gráfica la forma promedio de los

tres grupos superpuestos en el espacio. En suma, se utilizaron métodos gráficos para

visualizar patrones de variación de forma y facilitar las descripciones de los cambios de la

misma; utilizando la técnica de Thin-Plate Spline se compararon las formas

correspondientes a los extremos de los ejes del gráfico de componentes principales

respecto a la forma consenso global.

Por otra parte, a partir de modelos en los que se puede observar el efecto de

distintos tratamientos en lo relativo a la forma corporal de los individuos, se analizó el efecto

del tamaño y del oncogén Xmrk sobre la forma. Estos datos fueron empleados en un

Procrustes ANOVA que analizó la variación en la forma (efecto fijo) con respecto al tamaño

(efecto aleatorio), empleando un modelo de pendientes heterogéneas, según los resultados

obtenidos en análisis exploratorios previos comparando diferentes modelos. El mismo

Procrustes ANOVA se aplicó a la búsqueda de la correlación entre el oncogén y la forma

corporal de los individuos. Para esto, se realizó una comparación de individuos dentro del

grupo G407. Dentro del grupo, contamos con 16 individuos de la cepa Sd/hIII BCr 407 y 10

de la cepa Sd/XhIII BCr 634 en las que Xmrk se encuentra funcional y otros 23 individuos

de la cepa ArDr/XhIII BCr 1116 y 32 ejemplares de la cepa 407 ohne Sd 6608 donde Xmrk

por distintas razones se encuentra en su forma no funcional. Además, con el fin de obtener

las distancias de Procrustes entre grupos se realizó una comparación por pares. Estos

análisis fueron implementados mediante el paquete “geomorph” v. 4.0.4 del entorno

estadístico y de representación gráfica R (https://www.r-project.org/).

Además, se realizó un AVC. Al igual que el ACP, el AVC construye un nuevo sistema

de coordenadas (las variantes canónicas, VC) y determina las puntuaciones en esos ejes

para todos los individuos de un estudio. Además, las VC son combinaciones lineales de las

variables originales y están limitadas a ser mutuamente ortogonales. Sin embargo, mientras

https://www.zotero.org/google-docs/?broken=PEH87o
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que ACP se usa para describir diferencias entre individuos, AVC se usa para describir

diferencias entre las medias de los grupos. Sin embargo, al igual que el ACP, no puede

usarse para probar la significancia estadística de las diferencias entre conjuntos; para eso,

se necesita un análisis multivariante (Zelditch et al., 2004). También se realizó un Procrustes

ANOVA con la finalidad de comparar las posibles diferencias morfológicas entre las

hembras de ambas especies parentales y las hembras del grupo G407. También se

obtuvieron las distancias de Mahalanobis entre estos grupos, una medida importante de

distancia multivariada que tiene en cuenta la covariación entre las variables (Remagnino

et al., 2017). Para Reyment et al. (1984), la distancia de Mahalanobis "proporciona la única

medida realista de distancia multivariante". El objetivo del AVC es simplificar la descripción

de diferencias entre grupos (Zelditch et al., 2004). Estos análisis fueron realizados usando

el programa MorphoJ (https://morphometrics.uk/MorphoJ_page.html).

3. Resultados

3.1. Control

En la Figura 6 se observan dos ejemplos del control realizado para evaluar el

margen de error a la hora de colocar los puntos de referencia sobre las imágenes de los

peces. Se puede observar que los landmarks de los individuos utilizados para el control se

encuentran dentro del consenso arrojados por el programa informático (puntos azules),

salvo en muy escasas excepciones donde algunos de ellos están muy próximos al mismo

(puntos negros).

Figura 6: Dispersión de los puntos de referencia colocados en función del consenso. Los puntos azules
corresponden a las coordenadas consenso, y los puntos negros a los puntos que no se encuentran dentro del
promedio. (A) Ejemplar hembra de la cepa 407 ohne Sd 6608 perteneciente al G407. (B) Ejemplar hembra de
la cepa X.h.III/mac-Jp163A/h.F.O.I18t X.h.III BC6 6626.

https://www.zotero.org/google-docs/?broken=GCHopz
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3.2. Comparación de la forma de las especies parentales

En la Figura 7 se observa la forma corporal promedio de cada una de las especies

parentales utilizadas en este trabajo. A partir del AVC, se observa que la forma de las

especies parentales es estadísticamente diferente. Este test arrojó una distancia de

Mahalanobis de 9,954 entre ambos grupos y un p-valor de <0,001. A su vez, se realizó un

análisis de reclasificación del AVC con 10.000 permutaciones, donde el 100% de los

individuos de ambas especies parentales fueron asignadas correctamente a su respectivo

grupo, lo que indica y refuerza que la forma corporal de ambas especies es distinta.

Figura 7: Forma consenso de ambas especies parentales. (A) Forma consenso de X. maculatus / n= 36; (B)
Forma consenso de X. hellerii / n= 72

3.3. Comparación de los sexos dentro de cada especie parental

Por otro lado, la comparación por separado de la forma del cuerpo de los sexos de

cada una de las especies parentales se observa en la Figura 8. La distancia de Mahalanobis

entre machos y hembras de la especie X. hellerii es de 8,945 y la distancia entre ambos

sexos de X. maculatus es de 13,355. El p-valor observado luego de 10.000 rondas de

permutación para la distancia de Mahalanobis entre los machos y hembras de ambas

especies fue <0,0001. Además, se realizó un análisis de reclasificación con 10.000 rondas

de permutación. Este análisis agrupó a todos los individuos en sus respectivos grupos, lo

que refuerza y corrobora los datos del análisis de variables canónicas.



Figura 8: Forma consenso de ambos sexos en las especies parentales. (A) Forma consenso de hembras de
X. maculatus / n= 23; (B) Forma consenso de machos de X. maculatus / n= 13; (C) Forma consenso de
hembras de X. hellerii / n= 30; (D) Forma consenso de machos de X. hellerii / n= 42

3.4. Análisis de la variación morfológica entre las tres principales cepas

utilizadas: X. helleri, X. maculatus e híbridos G407

En las Figuras 9B, 9C y 9D se demuestra la forma promedio de cada una de las

cepas utilizadas en el análisis principal del estudio (las dos especies parentales y el G407).

Además, como se observa en la figura 9A, se grafica la forma consenso de los tres grupos

juntos. Por otra parte, a partir de un análisis de trayectorias, se obtuvo la forma consenso de

las tres cepas superpuestas (Figura 9E). Esto permite la visualización clara de las

principales diferencias morfológicas entre los grupos.



3.5. Análisis de Componentes Principales

La inspección del ACP (figura 10) indica que los peces de las especies parentales y

el grupo G407 ocupan un área distinta en el morfoespacio. Los primeros Componentes

Principales describen la mayor parte de la varianza de los datos. El componente principal 1

explica el 30,85% de la variación, mientras que el componente principal 2 explica el 14,42%

de la misma. Dado que la suma de ambos componentes principales explica casi un 45,5%

de la varianza del sistema, se consideran suficientes para realizar las representaciones

gráficas.

Si bien las hembras de X. hellerii y el grupo G407 se solapan en parte de su

distribución a lo largo del Componente Principal 1, la especie parental presenta valores más

negativos a lo largo del Componente Principal 2. Las hembras de la especie parental X.

maculatus presentan valores similares a los grupos recientemente mencionados en el

Componente Principal 2. Sin embargo, las principales diferencias con respecto a los otros

grupos radican en la distribución a lo largo del Componente Principal 1, presentando valores

positivos en todos los individuos.



Figura 9: Forma promedio de los individuos hembras de las tres cepas utilizadas en el análisis. (A) Todos los individuos juntos /
n= 134. Los puntos negros indican la ubicación promedio de los landmarks y los puntos grises todos los landmarks colocados;
(B) X. maculatus / n=23 ; (C) X. hellerii / n= 30 ; (D) G407 / n=81; (E) Análisis de trayectoria para las tres cepas juntas.



Figura 10: Gráfico del análisis de componentes principales de las especies parentales y G407

3.6. Exploración de la variación de formas y visualización de patrones

de formas

Utilizando cuadrículas de deformación en base a la técnica de Thin-Plate Spline se

compararon las formas correspondientes a los extremos de los ejes del gráfico de

componentes principales respecto al consenso global (figura 11A, 11B y figura 12A, 12B).

Complementariamente, se analizaron los cambios en la forma entre los valores mínimos y

máximos de cada componente (figura 11C y figura 12C).

A lo largo del eje del Componente Principal 1 se observan diferencias principalmente

a nivel dorso-ventral (figura 11). Los individuos que se encuentran en los valores mínimos



de dicho eje (figura 11A) presentan el cuerpo más comprimido en sentido dorso-ventral y

más alargado. A su vez, presentan la aleta caudal a mayor distancia de la cabeza. Estos

individuos pertenecen, en su mayoría, a la especie X. hellerii y al grupo G407. Por

contraparte, el análisis muestra que los individuos que rondan los valores máximos del eje 1

(figura 11B), y que pertenecen a la especie X. maculatus, poseen una forma corporal más

comprimida en sentido anteroposterior y expandida a nivel dorso-ventral. Además,

presentan la punta posterodorsal de la cresta supraoccipital y la unión del opérculo con la

línea media ventral más alejadas entre sí. También se puede observar que las uniones

anterior y posterior de la aleta dorsal con la línea media dorsal se encuentran más próximas

entre sí, mientras que los puntos de unión de la aleta caudal con el cuerpo se encuentran a

mayor distancia.

Con respecto a las diferencias observadas entre los valores mínimos y máximos del

componente principal 2 (figura 12) se puede visualizar, en los individuos que se agrupan en

los valores mínimos del eje -pertenecientes a X. hellerii- (figura 12A), un desplazamiento

hacia la parte anterodorsal de los puntos de referencia colocados tanto en la unión posterior

y anterior de la aleta anal con la línea media ventral como en la unión anterior de las aletas

pélvicas y la línea media ventral. Además, en la gradilla de deformación se pueden observar

diferencias en la posición de la unión de la aleta caudal y la línea media dorsal y ventral, así

como de la punta posterodorsal de la cresta supraoccipital. En el caso de la primera, en los

valores mínimos a lo largo del eje, se observa un corrimiento hacia abajo, mientras que en

la segunda el desplazamiento es hacia el lado anterior del cuerpo. En suma, y en menor

magnitud, se observan desplazamientos de la inserción dorsal y ventral de la aleta pectoral

en el cuerpo hacia la parte dorsal, de la punta del labio superior hacia la zona antero-ventral

y por último un corrimiento de la unión del opérculo con la línea media ventral hacia el lado

postero-ventral del cuerpo.



(A y B) Visualización de las formas correspondientes a los extremos del eje 1 del gráfico de componentes
principales respecto al consenso global: (A) Extremo mínimo (B) Extremo máximo; (C) Representación
vectorial de los cambios en la forma entre los valores mínimos y máximos del eje.

(A y B) Visualización de las formas correspondientes a los extremos del eje 2 del gráfico de componentes
principales respecto al consenso global: (A) Extremo mínimo (B) Extremo máximo; (C) Representación
vectorial de los cambios en la forma entre los valores mínimos y máximos del eje.



3.7. Evaluación de la correlación del oncogén Xmrk y la forma corporal

Mediante comparación de diferentes modelos de ANOVA se determinó que existe

una asociación estadísticamente significativa entre el tamaño corporal y la forma de los

individuos analizados (p = 0,001, Tabla 2). En otras palabras, parte de las diferencias entre

los grupos están explicadas por el tamaño además de por la forma.

Los datos arrojados por los modelos utilizados demuestran una diferencia

significativa entre los grupos en estudio: Pr(>F)=0,004 (Tabla 3) y Pr > d=0,85 (Tabla 4). La

distancia de Procrustes arrojada en el análisis de comparación por pares entre los

individuos con el oncogén Xmrk funcional (SI) y los que no lo tienen (NO) (d=0,01584699;

Tabla 4) es menor en magnitud si lo comparamos con las distancias realizadas en el

posterior análisis entre especies parentales y el grupo G407 (G407:XH=0,02983921;

G407:XM=0,06879008 y XH:XM=0,09273027; Tabla 5). Por otra parte, se realizó una

análisis de trayectorias para ambos grupos, donde se vió que el desplazamiento de los

landmarks es, apreciado en forma cualitativa, de poca magnitud (Figura 13).

Tabla 2: Resultados de la prueba de alometría. (CS) tamaño del centroide; (Df) grados de libertad; (SS) suma
de cuadrados; (Z) efecto del tamaño en base a la distribución F; (Pr(>F)) valor estadístico.
Código de significancia: 0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’.

Df SS F Z Pr(>F)

log(CS) 1 0,04788 20,438 7,1601 0,001

Residuals 131 0,30691

Total 132 0,35479

Tabla 3: Resultados del análisis de la correlación entre la forma y la presencia de Xmrk. (CS) tamaño del
centroide; (Df) grados de libertad; (SS) suma de cuadrados; (Z) efecto del tamaño en base a la distribución F;
(Pr(>F)) valor estadístico. Código de significancia: 0 ‘***’ 0.001 ‘**’ 0.01 ‘*’.

Df SS F Z Pr(>F)

shape ~ log(CS)
+ XMRK_FUN

(Null)

1

shape ~ log(CS) *
XMRK_FUN

1 0,0042488 2,5166 2,6201 0,004



Tabla 4: Resultados de la comparación por pares.
(NO) Xmrk no funcional; (SI) Xmrk funcional; (d) distancia de Procrustes; (UCL) límite de confianza superior;
(Pr > d) valor estadístico.

d UCL (95%) Z Pr > d

NO:SI 0,01584699 0,02296947 -1,025731 0,85

Figura 13: Análisis de trayectoria realizado para los grupos con Xmrk funcional y Xmrk no funcional. (No)
individuos que presentan Xmrk no funcional / n=55; (Si) individuos que presentan Xmrk funcional / n=26.



3.8. Análisis de las distancias morfológicas entre las tres principales

cepas utilizadas

Los datos del modelo de Procrustes ANOVA arrojan una diferencia significativa

entre los tres grupos en estudio: G407:XH = 0,715; G407:XM = 0,945 y XH:XM = 0,946

(Tabla 5). Al especificar un nivel de confianza (95%), obtenemos límites de confianza

superiores (UCL) de las distribuciones de distancias por pares. Podemos ver que si la

distancia observada es mayor que la UCL, el valor P es menor que 1-confianza; es decir, es

“significativo”. A su vez, mediante un análisis de variables canónicas en el MorphoJ también

se obtuvieron las distancias morfológicas (en este caso de Mahalanobis) entre los tres

grupos (Tabla 6). Al igual que en el análisis anterior, las distancias entre los grupos fue

estadísticamente diferente (< 0 .0001 en los tres casos).

Al analizar los valores de distancia arrojados en ambos análisis, se puede decir que

la especie parental X. hellerii es la más cercana, morfológicamente, al grupo G407.

Además, se observa que la especie X. maculatus se encuentra a una distancia intermedia,

pero más próxima al grupo G407 que a la otra especie parental X. hellerii. Por último, los

grupos más lejanos, morfológicamente hablando, serían ambas especies parentales.

Tabla 5: Resultados del análisis de Procrustes ANOVA. Comparación por pares.
(XH) X. hellerii; (XM) X. maculatus; (G407) grupo G407; (d) distancia de Procrustes; (UCL) límite de
confianza superior; (Pr > d) valor estadístico.

d UCL (95%) Z Pr > d

G407:XH 0,02983921 0,03653959 -0,5643495 0,715

G407:XM 0,06879008 0,09465757 -1,6318880 0,945

XH:XM 0,09273027 0,09273027 -1,6510478 0,946



Tabla 6: Valores de las distancias de Mahalanobis y sus respectivos p-valores observados en el análisis de
variables canónicas (AVC) realizado en el programa MorphoJ. (XH) X. hellerii; (XM) X. maculatus; (G407)
grupo G407.

Distancias de Mahalanobis entre los
grupos:

P-valores para las distancias de
Mahalanobis entre los grupos:

G407 XH G407 XH

XH 3,5904 XH <0.0001

XM 9,3536 9,0263 XM <0.0001 <0.0001

4. Discusión

Los resultados indican que existen diferencias morfológicas entre X. hellerii, X.

maculatus -especies parentales- y los híbridos que poseen todo el genoma de X. hellerii

excepto el fragmento Mac1 perteneciente a X. maculatus, al menos en lo que respecta a las

hembras. También se vieron diferencias significativas en la comparación de los sexos dentro

de ambas especies parentales. Además, se muestra que el tamaño influye sobre la

variación en la forma del cuerpo de los distintos grupos. Sin embargo, los análisis finales,

contemplan y filtran esa variación, por lo que los resultados representan la forma sin el

efecto del tamaño sobre ella.

Podemos decir que los resultados obtenidos en este estudio van en concordancia

con la hipótesis de trabajo, donde se plantea que la morfología corporal de estos individuos

tiene una base genética asociada al fragmento Mac1. Por lo tanto, los resultados aportan

información sobre una pequeña región del genoma donde es posible se encuentre algún

gen que determine la forma corporal en el género Xiphophorus.

La forma del cuerpo en los peces influye y determina varios aspectos de su vida (eg.

Chan, 2001; Johnsson 1993; Koehl, 1996; Motta et al., 1995) y en general refleja una

combinación de influencias tanto genéticas como ambientales, que pueden interactuar en

una variedad de formas complejas (Conover & Schultz, 1995). Los peces de éste género,

que comprenden dos grupos principales y morfológicamente bastante divergentes (platyfish

y swordtails), son modelos destacados para el estudio de rasgos polimórficos como el

https://www.zotero.org/google-docs/?Sb6Pkx


desarrollo sexual, la reproducción, la pigmentación y el cáncer (e.g. Meierjohann y Schartl

2006; Schartl 2008). En Xiphophorus maculatus y en otras especies de Xiphophorus,

muchos loci genéticos involucrados en el control de estos rasgos están ubicados en los

cromosomas sexuales, donde están vinculados a la región determinante del sexo (Gutbrod

y Schartl 1999). Si bien no se conocen todos los genes involucrados en el control de dichos

rasgos polimórficos, en base a los resultados obtenidos en este estudio, es probable que los

genes involucrados en la determinación de la morfología corporal de los peces de este

género también se encuentren en los cromosomas sexuales.

A su vez, existen varios estudios que intentan dilucidar la arquitectura genética

determinados caracteres fenotípicos morfológicos (eg. Peichel et al., 2001; Sharpe et al.,

2008; Peichel & Marques, 2017; Kautt et al., 2020). Estos trabajos, realizados con peces

–principalmente con Gasterosteus aculeatus– dieron como resultados principales que

caracteres fenotípicos tales como la forma del cuerpo o la longitud de la columna vertebral,

entre otros, tienen un fuerte componente genético. A partir del mapeo de QTL se

identificaron múltiples loci ubicados en distintos cromosomas para dichos caracteres.

Teniendo en cuenta los resultados obtenidos en los estudios recientemente citados, se

puede concluir que la forma del cuerpo de los peces suele ser un carácter poligénico y

distribuído en varias regiones del genoma. Aunque es probable que la forma corporal en

estas especies del género Xiphophorus y sus híbridos también sea un carácter poligénico y

distribuído en varias regiones del genoma, en concordancia con estudios anteriores (Peichel

et al., 2001; Sharpe et al., 2008; Peichel & Marques, 2017; Kautt et al., 2020), los resultados

obtenidos en este trabajo arrojan que en el fragmento Mac1 podría existir al menos un gen

que influye o determina la forma corporal de estos individuos. Es por esto que este trabajo

aporta resultados valiosos a la hora de intentar dilucidar la base genética de la morfología

corporal de los peces. El hecho de que además de los loci conocidos en esos 10 Mb de

genoma, se encuentre también algún gen responsable de determinar la forma del cuerpo,

es asombroso. Además, que sea una región acotada y bastante conocida y estudiada

permite que sea más sencillo encontrar algún gen involucrado en la forma del cuerpo.

En definitiva, la forma corporal es una característica que condiciona un amplio

espectro de aspectos de la vida de un pez, por lo que el estudio de la naturaleza de la

variación morfológica en estos organismos así como en vertebrados en general, es un

abordaje que aporta a muy diversas áreas de la biología. Estudiar en mayor profundidad

estos organismos podría ayudar a entender un poco más sobre esta temática, incluso

determinar qué gen o genes estarían afectando la forma corporal de estas especies.
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Por otra parte, cabe destacar que el sistema utilizado de los peces del experimento

de cruzamientos a largo plazo entre las especias X. hellerii y X. maculatus de Franchini y

colaboradores (2018) permitió: (i) trabajar sobre un modelo de estudio establecido, con

abundantes investigaciones en genética, biología molecular, y biología evolutiva entre otras,

que brindan información, hipótesis y conocimiento técnico (ii) trabajar con individuos que no

hibridizan en la naturaleza; (iii) estudiar en profundidad un fragmento de ADN reducido en

cuanto a cantidad de pares de bases, con algunos genes conocidos dentro del mismo; (iv)

conocer la variabilidad genética de los individuos con los que se trabajó; (v) eliminar las

influencias ambientales que puedan interactuar con el genoma a la hora de determinar

características fenotípicas complejas como la forma del cuerpo de los individuos, y por lo

tanto realizar el estudio contemplando únicamente las variables genéticas; (vi) obtener gran

variedad de combinaciones génicas acordes a la hipótesis biológica formulada para este

trabajo. Es por estas razones que este sistema de híbridos aporta grandes ventajas para

este estudio.

Aunque algunos estudios analizan mediante morfometría geométrica la forma

corporal de X. hellerii (Rocamontes-Morales et al., 2021), esta es la primera vez que se

estudian peces de laboratorio criados en las mismas condiciones, lo que excluye los

factores externos que pueden modificar la forma corporal de los organismos (Wainwright &

Reilly, 1994; Sharpe et al., 2008; Audzijonyte et al., 2020; Rocamontes-Morales et al., 2021),

y permite analizar exclusivamente las variaciones de forma determinadas por el genoma de

los individuos. Entre las diferencias fenotípicas reportadas en estudios anteriores entre

ambas especies parentales, se destacan el tamaño, la coloración corporal y el gonopodio de

los machos adultos de X. hellerii (e.g. Kallman & Kazianis, 2006; Meierjohann & Schartl,

2006). En base a los resultados de este trabajo, donde se comparó la forma de ambas

especies parentales, se puede inferir que la forma del cuerpo de X. hellerii y X. maculatus

es significativamente diferente, así como la forma de los machos y las hembras dentro de

cada una de las especies.

El dimorfismo sexual reportado para estas dos especies se basa en descripciones

fenotípicas sobre la aleta caudal, la coloración, tamaño o manchas en el cuerpo (e.g.

Darwin, 1871, Alderton, 2012; Axelrod & Wischnat, 1991; Kallman & Kazianis, 2006,

Rocamontes-Morales et al., 2021) además de diferencias comportamentales (eg. Franck &

Ribowski 1993; Rosenthal & Evans, 1998). En base a mi conocimiento, este trabajo sería

uno de los escasos estudios que analiza el dimorfismo sexual en estas especies en base a

la morfometría geométrica. Si bien se han reportado varias diferencias fenotípicas entre

ambas especies, y entre sexos dentro de cada una de ellas, según la búsqueda bibliográfica

realizada, este trabajo podría ser el que analice y establezca una correspondencia entre los
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caracteres fenotípicos que ya fueron mencionados por otros autores y la variación en la

forma que aquí se reporta. No se han encontrado casi estudios que analicen la forma del

cuerpo en estas especies, por lo tanto es difícil afirmar si dichas diferencias van en

consonancia o no con los resultados obtenidos en este trabajo. Sin embargo, los gráficos

obtenidos en la comparación de los sexos dentro de cada especie parental (Figura 8),

concuerdan con los resultados del trabajo de Jacquemin y Pyron (2016), que realizaron un

conjunto de pruebas para identificar posibles co-variables morfológicas en peces Cyprinidae

durante el último siglo, y obtuvieron como generalidad que las hembras exhibieron regiones

abdominales más profundas o distendidas en comparación con los machos. Aunque las

especies de nuestro trabajo y las de Jacquemin y Pyron (2016) no pertenecen a la misma

familia y no se encuentran relativamente muy emparentadas, los modelos morfológicos de

dicho trabajo también identificaron relaciones de forma significativas con el tamaño corporal

y la hidrología. Si bien ningún patrón describió la forma de Cyprinidae de manera

consistente en todas las especies, en general surgieron varias tendencias que indican

similitudes y diferencias en las contribuciones relativas de cada variable; en general, las

tendencias del tamaño del cuerpo tendieron a ser similares entre los taxones: los individuos

más grandes, al igual que X. hellerii, tendían a exhibir formas de cabeza más estrechas y

los puntos de unión de la aleta caudal con el cuerpo más próximos entre sí en relación con

los individuos más pequeños (Jacquemin & Pyron, 2016). Sin embargo, otra de las

tendencias surgidas a partir del trabajo recientemente citado, en donde se generaliza que

los individuos más grandes presentan cuerpos más profundos, no concuerda con nuestros

resultados ya que es en X. maculatus donde encontramos formas corporales más

expandidas a nivel dorso-ventral.

Por otra parte, la forma corporal entre las hembras de ambas especies parentales y

la cepa G407 también es significativamente distinta. En base a los resultados obtenidos con

las cuadrículas de deformación, podemos generalizar que X. hellerii y el G407 presentan el

cuerpo más comprimido en sentido dorso-ventral y más alargado, y los individuos

pertenecientes a X. maculatus poseen una forma corporal más comprimida en sentido

anteroposterior y expandida (profunda) a nivel dorso-ventral. A su vez, se puede decir que

X. maculatus presenta cabeza más ancha o profunda que los otros dos grupos, así como la

base de la aleta dorsal más pequeña. En suma, el pedúnculo caudal en X. maculatus es

mayor que en X. hellerii y G407. Además, X. hellerii y G407 poseen la base de la aleta anal

más pequeña. Sabemos que las condiciones ambientales (temperatura, altitud, velocidad

del flujo de agua) varían a lo largo de la distribución de X. hellerii (Miller et al., 2009),

mientras que X. maculatus habita generalmente pequeños arroyos y masas de agua

pequeñas, estancadas, de poca corriente (Kallman & Kazianis, 2006), por lo que es

probable que las diferencias observadas en la forma corporal se deban a dos ecotipos



diferentes, adaptados principalmente a las condiciones hidrológicas, más específicamente a

la velocidad del flujo de agua de los lugares que habitan. Nuestro trabajo podría aportar más

evidencia y reforzar las hipótesis y resultados que se mencionan a continuación.

Langerhans & Reznick (2010) realizaron una serie de predicciones sobre la forma del

cuerpo en base a las condiciones hidrológicas, donde indican que: (i) los peces que habitan

cursos de agua más rápidas y de mayor caudal -ambientes donde la selección favorece el

rendimiento de natación estable- los peces deberían evolucionar a cuerpos más

hidrodinámicos (fusiformes), delgados, con el pedúnculo caudal más estrecho y menores

aletas caudales y anales, porque tales características reducen la resistencia; (ii) los peces

deberían presentar cuerpos menos hidrodinámicos, con una mayor asignación a la parte

posterior del cuerpo (e.g. pedúnculos caudales más grandes, cabezas más chicas o menos

profundas) en cursos de agua más lentos y de menor caudal, donde la selección favorezca

el rendimiento de natación inestable, es decir, aumentar la maniobrabilidad. Además, se han

realizado numerosos estudios donde se refuerzan y comprueban estas predicciones. Por

ejemplo, Langerhans y colaboradores (2003) identificaron formas corporales más fusiformes

en peces neotropicales en hábitats de canales principales en comparación con hábitats de

lagunas de menor caudal. Del mismo modo, Haas y colaboradores (2010) encontró que

Cyprinella (Cyprinidae) de cuerpo más profundo son indicativas de un embalse en

comparación con los hábitats ribereños. En suma, Langerhans y Reznick (2010) muestran

un estudio realizado con varias especies del género Gambusia, familia Poeciliidae, misma

familia a la que pertenecen los peces del género Xiphophorus. En dicho trabajo se realizó

un estudio de morfometría geométrica donde se analizó la forma corporal de machos de

estas especies en base a la velocidad del flujo de agua en el que habitan. Al igual que en X.

maculatus y X. hellerii, Gambusia tienden a buscar microhábitats de flujo más lento, incluso

dentro de entornos generalmente de flujo rápido; sin embargo, las especies categorizadas

como de "alto flujo" navegan regularmente velocidades de agua considerablemente más

fuertes que las especies incluidas en la categoría de “bajo flujo". Combinado con trabajos

discutidos anteriormente, podemos decir que la velocidad del agua generalmente juega un

papel importante en la evolución fenotípica de los peces. Nuestros resultados van en

concordancia con las predicciones y resultados citados recientemente. El único dato que no

concuerda con lo mencionado anteriormente es el hecho que X. maculatus, aunque habite

cursos de agua más lentos, presenta la cabeza más ancha.

Por otra parte, las distancias obtenidas entre los grupos, tanto las distancias de

Procrustes como las de Mahalanobis, indican que X. hellerii y G407 se encuentran

morfológicamente más próximas entre sí que con X. maculatus. Si bien el resultado es



coherente con el porcentaje genético que comparte G407 con ambas especies parentales,

que esta cepa sea distinta a X. hellerii, sugiere que el fragmento Mac1 podría contener

algún componente genético que determinase la forma corporal de los individuos. El

fragmento génico analizado -Mac1- contiene cuatro loci conocidos: el locus que define la

identidad del gonosoma -determinante del sexo- SD (Kallman, 1984), el oncogén Xmrk

(Gordon 1927; Meierjohann & Schartl, 2006; Schartl, 2008), el locus del patrón de color

rojo-amarillo Dr (Kallman, 1975) y el locus P, donde se encuentra el gen que afecta al

receptor tipo 4 de melanocortina (Mc4r), que determina el inicio de la pubertad (Lampert

et al., 2010; Volff et al., 2013).

Algunas de las cepas analizadas, poseen una mutación en Xmrk que genera la

pérdida de función de este gen. Este cambio permite discernir si dentro del fragmento Mac1

ese oncogén tiene un rol en particular a la hora de la determinación de la forma del cuerpo.

Los resultados arrojaron que la interacción entre el efecto del oncogén Xmrk y la forma

corporal de los individuos es positiva. Si bien el resultado sugiere que puede haber una

asociación entre el oncogén y la forma corporal de los distintos grupos, no quiere decir que

sea responsable de la determinación de la misma. Es difícil realizar inferencias o

conclusiones de dicho resultado, sobre todo teniendo en cuenta que la distancia morfológica

entre ambos grupos es bastante pequeña en magnitud, si la comparamos con las distancias

obtenidas en la comparación entre pares realizada para el análisis de las especies

parentales y el G407.

A su vez, Xmrk fue el único gen dentro del fragmento Mac1 que se analizó, por lo

que esa interacción positiva entre la forma del cuerpo y Xmrk no es concluyente y podría

estar determinada o influenciada por algún otro gen que se encuentre dentro del fragmento

de estudio. Dentro de los genes conocidos del fragmento, el candidato más probable a estar

influenciando la forma corporal de estos individuos es el gen Mc4r. Se ha demostrado que el

inicio de la pubertad está modulado en el locus P por el polimorfismo de secuencia y la

variación del número de copias del gen que afecta al receptor tipo 4 de melanocortina,

donde hasta 9 alelos determinan el inicio de la madurez sexual en machos y hembras, la

fecundidad en hembras y el tamaño adulto en machos. Estos alelos están ubicados en el

cromosoma X e Y, en una región ligada al locus determinante del sexo SD (Kallman, 1989;

Kallman y Borkoski, 1977; Lampert et al., 2010; Schreibam et al., 1994; Volff et al., 2013).

Las melanocortinas son hormonas peptídicas neuromoduladoras y se expresan

principalmente en la glándula pituitaria y el sistema nervioso central. En los vertebrados,

estas hormonas median sus efectos a través de la interacción con cinco tipos de proteínas

acopladas a receptores G (Mc1r-Mc5r) y están involucradas en diversos procesos

fisiológicos que incluyen la pigmentación, regulación del apetito y el peso corporal,
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regulación del sistema cardiovascular, secreción glandular y función sexual entre otros

(Cone 2006).

Por otra parte, en cuanto a las perspectivas de trabajo que deja este estudio, se

podría decir que la principal es seguir indagando en qué gen o genes del fragmento podrían

estar implicados en la determinación de la forma corporal de estas especies y sus híbridos.

Con una eventual lista de genes pertenecientes al fragmento Mac1, sumado a la

identificación y registro de mutaciones presentes en los distintos grupos de estudio, se

podrían seguir realizando diversos análisis tanto morfométricos como genéticos para

identificar el gen o los genes responsables de provocar cambios en la forma de estos

individuos.

Una importante limitación de este estudio es el tamaño de las muestras. Si bien la

cantidad de individuos analizados alcanza para realizar un estudio primario y obtener datos

confiables, una mayor cantidad de peces ayudaría a aproximarnos a resultados más

robustos.
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