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Uno de los desafios de la biologia evolutiva es comprender los
procesos y mecanismos de la adaptacién local. Kawecki y Ebert
(2004) definen la adaptacién local como “El cambio genético que
ocurre en una poblacion en respuesta a una presion selectiva localizada
geograficamente” (Cuadro 1). En este sentido, los estudios de
adaptacién local aportan informacidén trascendente acerca
del poder de la seleccién natural sobre el flujo génico y otros
mecanismos evolutivos, pero ademds, permiten evaluar
hipétesis evolutivas acerca de los rasgos que son favorecidos por
factores ambientales especificos.

Los ambientes naturales son a menudo heterogéneos, aunque
una condicién ambiental local persistente puede imponer
seleccion divergente, por lo que las poblaciones desarrollarin
diferencias en sus caracteristicas fenotipicas, proporcionando
una mayor adecuacién bioldgica (fitness) bajo esos entornos
particulares. Deestemodo,laadaptaciénlocal suele ser estudiada
en organismos que exhiben diferencias fenotipicas en ambientes
especificos, es decir, en poblaciones que exhiben variacién
geografica (Whitman & Ananthakrishnan, 2009; Barrett &
Hoekstra, 2011). En ectotermos, por ejemplo, la temperatura
ha sido descrita como un factor determinante asociado con la
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adaptacién local, por lo que se espera encontrar diferencias en
los rasgos de historia de vida (Cuadro 2) de poblaciones que
viven en ambientes que contrastan térmicamente (Laurila et
al., 2002; Méndez & Correa-Solis, 2009; Terribile et al., 2009;
Grorud-Colvert & Sponaugle, 2011; Orizaola et al., 2013; por
mencionar algunos).

Ahora bien, numerosos estudios han evaluado adaptacién
local en ambientes particulares, no obstante, los fundamentos
genéticos que subyacen a tal respuesta adaptativa adn no se
han dilucidado. Por ende, se hace necesario identificar aquellos
mecanismos genéticos que determinan este tipo de respuestay,
de esta manera, comenzar a develar una serie de interrogantes
evolutivas (e.g. ;Cudntos genes influencian estas respuestas?
;Cudles son sus tamarios de efectos relativos y cudles muestran
evidencia de evolucién no-neutral? ;Qué agentes evolutivos
mantienen la variacién en esos loci? ;Ambientes similares
favorecen a los mismos genes, o es posible lograr un fenotipo
similar con diferentes mecanismos genéticos?). Para avanzar
en estas respuestas, un requisito previo es poder identificar
los genes que influyen en los rasgos de importancia evolutiva.
Ademas, estas preguntas deben ser respondidas en un nimero
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Cuadro 1: Adaptacion local

La heterogeneidad ambiental, a lo largo de la distribucién
geografica de las especies, ejerceria presiones selectivas que
actuarian para maximizar el fitness individual dentro de ambientes
especificos (Kawecki & Ebert, 2004). Este proceso se conoce como
adaptacién local, en el cual individuos de una poblacién local exhiben
un fitness mayor en su ambiente local, comparado con individuos de
una poblacion y ambiente diferentes. Entonces, se argumenta que la
seleccion puede estar contrarrestada por el flujo génico o hacerse
menos eficiente por la deriva genética, que las extinciones y
recolonizaciones frecuentes pueden obstaculizar el proceso hacia la
adaptacion local, y que la intensidad o la direccion de la selecciéon en
relacion a la heterogeneidad ambiental pueden variar temporalmente,
favoreciendo a genotipos generalistas y/o a la plasticidad fenotipica en
la adaptacioén local per-se (Fraser et al., 2011).

Las condiciones necesarias para que se verifique adaptacion local
(Kawecki & Ebert, 2004) incluyen: i) flujo génico bajo (de baja
dispersion o de alta fidelidad de habitat), ii) una ventana de variacion
temporal mayor en la seleccién, y iii) fluctuaciones pequefas o
insignificantes en la calidad del habitat y/o donde existan costos o
restricciones a la plasticidad. Para estos autores, los criterios a
establecer para evidenciar adaptacion local son los siguientes:

1. Las poblaciones deben exhibir fitness diferentes a través de
ambientes diversos.

2. Una poblacién debe exhibir un fitness mayor en su ambiente local
(o bajo condiciones experimentales parecidas a aquellas del
ambiente local) comparado con poblaciones foraneas en el mismo
ambiente (criterio “local vs. foraneo”).

3. Se debe evidenciar que las diferencias de fitness entre las
poblaciones tienen una base hereditaria, mientras que los efectos
maternos, la plasticidad fenotipica, los efectos de la experiencia
previa y los artefactos experimentales deben ser descartados o
controlados.

Box 1. Brief explanation of the
concept “local adaptation”.

Cuadro 1. Cuadro explicativo
del concepto “adaptacion local”.

de organismos que incluyan y se extiendan mads alla de los
organismos modelo tradicionales, representando asi a diversos
grupos taxondmicos y distintas historias de vida evolutivas.

En las tltimas dos décadas, la accesibilidad a recursos
genéticos, tecnologias moleculares de alto rendimiento y
enfoques analiticos diversos, han permitido identificar genes

implicados en las bases genéticas de la adaptacién local en
las poblaciones naturales, direccionando asi el estudio de
los mecanismos de seleccién natural (Savolainen et al., 2013;
Hoban et al., 2016). En este sentido, Stapley et al. (2010) sefialan
que durante la busqueda de genes candidatos, los esfuerzos
se deben centrar en el estudio de un conjunto de genes que se
sabe estin involucrados en una via que afectan el fenotipo.
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Cuadro 2: Rasgos de historia de vida

Segun Stearns & Hoekstra (2005), los rasgos de historia de vida
son aquellos atributos que estan directamente asociados con la
reproduccion y la supervivencia, incluyendo el tamano de la cria (o el
tamano a la metamorfosis, en el caso de artropodos y anfibios), la
tasa de crecimiento, la edad y el tamafo a la madurez, el numero de
descendencia, la frecuencia de reproduccién y el periodo de vida.

Un concepto importante en biologia evolutiva es que los rasgos de
historia de vida son los componentes principales del fitness. El
termino fitness es una abreviatura para “éxito reproductivo”, sin
embargo, esta no es una definicion muy precisa. Stearns & Hoekstra
(2005) lo definen como “el éxito relativo en la vida reproductiva, que
incluye la probabilidad de sobrevivir para reproducirse”. Esto implica
que un rasgo heredable es favorecido por la seleccion natural si los
individuos que portan ese rasgo tienen un fitness promedio superior
(o, si se quiere, un éxito reproductivo mayor) que individuos sin ese

Box 2. Brief explanation of
the concept “life history traits".
Cuadro 2. Cuadro explicativo

rasgo (para mas detalles ver Stearns, 2000).

del concepto “rasgos de historia
de vida".

Posteriormente, la secuenciacién del gen (o de los genes) en
individuos con fenotipos divergentes permitird identificar
mutaciones asociadas con variacién adaptativa. Esto significa
que sélo serd posible proponer genes candidatos de seleccién
en un subconjunto de genes que muestren cambios evolutivos
en su expresion génica. Por ello, un enfoque util en el estudio
de los mecanismos genéticos de adaptacién en organismos
no-modelo, para los que secuencias del genoma completo no
estan disponibles, consiste en emplear conjuntamente distintas
técnicas gendmicas para la identificacién de genes candidatos
de seleccién.

Dado que experimentamos un acelerado cambio climatico,
preocupa que las poblaciones adaptadas localmente no puedan
adaptarse a estas nuevas condiciones, o bien, que los organismos
no tengan la capacidad de migrar a otros lugares donde sortear
este clima cambiante y, en consecuencia, no sobrevivan o
prosperen en las nuevas condiciones ambientales (Merila &
Hendry, 2014). En este sentido, las herramientas gendmicas
pueden ayudarnos a evaluar estas inquietudes, permitiéndonos
contribuir al desarrollo de estrategias de mitigacion en aras de
preservar poblaciones, especies, interacciones entre especies y
ecosistemas (ver Gracey & Cossins, 2003; Lee & Mitchell-Olds,
2006; Savolainen et al., 2013). Por consiguiente, en este ensayo
buscamos exponer el avance de la investigacién en gendmica

REVISTA LATINOAMERICANA DE HERPETOLOGIA Vol.07 No.03 / Julio-Septiembre 2024

evolutiva, centrindonos en aquellos reportes que muestran
evidencia de genes candidatos que permiten evaluar adaptacién
local en organismos ectotermos no-modelo, con énfasis en
herpetozoos.

Por otro lado, no pretendemos profundizar en los
fundamentos moleculares que subyacen a las distintas técnicas
gendmicas existentes (Fig. 1), sino mds bien, abordarlas desde
el punto de vista de su utilidad concreta en la identificacién
de genes candidatos de seleccién para indagar en las causas y
los mecanismos de la adaptacién local. No obstante, si el lector
desea ahondar en detalles técnicos sobre estas aproximaciones
gendmicas, sugerimos revisar la literatura especifica clasica
asociada a cada herramienta molecular comentada.

LOCI DE RASGOS CUANTITATIVOS (QTL).

Los rasgos cuantitativos son atributos que estdn bajo control
poligénico y que a menudo muestran variacién entre o dentro
de poblaciones de manera continua (ver Erickson et al., 2004).
Se considera que la evolucién de atributos importantes que
representan evolucién adaptativa (e.g. rasgos conductuales,
morfoldgicos o de historia de vida) reflejan la evolucién de
muchos loci. Por ende, resulta interesante examinar las bases
genéticas de estos caracteres, incluyendo el nimero de genes que
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Figure 1. Genomic analysis paths to identify candidate genes for selection (e.g. candidate genes for local adaptation). AFLP, amplified fragment length polymorphisms; cONA,
complementary DNA; NGS, next generation sequencing (e.g. high-throughput sequencing); SNP, single nucleotide polymorphisms; RNA-Seq, RNA sequencing.

Figura 1. Rutas de analisis genomico para la identificacion de genes candidatos de seleccion (e.g. genes candidatos de adaptacian local). AFLP, polimorfismos en la longitud de
fragmentas amplificados; cONA, ADN complementario; NGS, secuenciacion de proxima generacion (e.g. secuenciacion masiva); SNP, polimorfismos de nucledtido simple; RNA-Seg,
secuenciacion de ARN..
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afectan a rasgos complejos, los efectos relativos de estos genes y
sus modos de expresién génica, que como un todo constituyen la
arquitectura genética de los organismos (Liu et al., 2001; Corre
& Kremer, 2012).

Los avances tecnoldgicos en el drea de marcadores moleculares
y el desarrollo paralelo de programas para el analisis combinado
de datos genéticos y fenotipicos, han permitido la aplicacién
de los QTL en diversos estudios ecoldgicos y evolutivos. Por
ejemplo, Palomar et al. (2019) realizaron un mapeo de QTL para
la segregacion de rasgos de historia de vida en Rana temporaria.
Elresultado permitié detectar nueve QTL (tres son significativos)
para rasgos tales como tasa metabdlica, tasa de crecimiento,
tiempo de desarrollo y peso en la metamorfosis. Ademais, el
estudio devel6 regiones gendmicas que afectan rasgos de historia
de vida en las larvas de anuros, proporcionando de esta manera
un recurso valioso para profundizar en las bases genémicas de la
evolucién de los anfibios.

MARCADORES CONVENCIONALES PARA ESCANEQS
GENOMICOS (AFLP, MICROSATELITES Y SNP)

La aplicacién de marcadores genéticos tradicionales cubre dos
categorias generales: 1) marcadores que detectan variacién
genética anénima, y 2) marcadores que identifican variacién
genética en segmentos especificos del genoma. Los primeros
incluyen: i) amplificacién azarosa de ADN polimoérfico (RAPD);
ii) polimorfismos en la longitud de fragmentos amplificados
(AFLP); y iii) polimorfismos en la longitud de fragmentos de
restricciéon (RFLP). La segunda comprende: iv) andlisis de sitios
de restriccidén en loci especificos de genomas mitocondriales
(ADNmt) y cloroplasticos (ADNcp) o en genes nucleares
especificos; v) microsatélites en secuencias no-codificantes
especificas; y vi) polimorfismos de nucledtido simple (SNP) con
variaciénalolargodetodoel genoma (e.g. regiones codificantesy
no-codificantes, microsatélites, ADNmt y ADNcp). Revisaremos
aquellos de mas amplio uso en estudios evolutivos.

Polimorfismos en la longitud de fragmentos amplificados
(AFLP)

Técnica relativamente barata, facil, rapida, confiable y de alta
resolucién que permite generar cientos de marcadores genéticos
informativos (ver Vos et al., 1995; Mueller & Wolfenbarger, 1999;
Meudt & Clarke, 2007). La caracteristica clave es su capacidad
para examinar simultdneamente muchas regiones diferentes del
ADN, distribuidas aleatoriamente a través del genoma. Los AFLP
muestran ser Utiles en la evaluacién de diferencias genéticas
entre individuos, entre poblaciones e independientemente entre
linajes evolutivos, tales como especies (Mattersdorfer et al.,

REVISTA LATINOAMERICANA DE HERPETOLOGIA Vol.07 No.03 / Julio-Septiembre 2024

2012). Su principal desventaja es la dificultad en la identificacién
de marcadores homdlogos (alelos), haciéndola menos til
en estudios que requieren la asignacién precisa de estados
alélicos (e.g. andlisis de heterocigosidad) (Bonin, 2008). Un
método alternativo derivado es el ADNc-AFLP, el cual permite
el andlisis de transcriptomas y no requiere datos previos de
secuencias de ADN. Esta técnica, utilizada exitosamente en
muchos organismos diferentes (ver Ouborg & Vriezen, 2007),
logra determinar de manera precisa los perfiles de expresion
génica debido al analisis cuantitativo de las intensidades de las
bandas amplificadas. Asimismo, permite la deteccién de genes
escasamente expresados y la determinacién de diferencias
sutiles en la actividad transcripcional, haciendo factible estudiar
cambios evolutivos a nivel de expresién génica y permitiendo
encontrar y examinar posibles genes candidatos involucrados en
la adaptacién local.

Esta aproximacién gendmica resulta ser relevante, pues
ha permitido estudiar el impacto del cambio climatico en la
biodiversidad, actuando como una herramienta ttil al definir
politicas de conservacién y manejo de poblaciones. En este
sentido, Mild et al. (2010) utilizaron marcadores AFLP para
examinar la estructura genético-poblacional del tritén Calotriton
asper en cuatro arroyos principales de los Pirineos franceses.
La variacién en 382 loci AFLP fue alta y revelé un patrén claro
de aislamiento por distancia, consistente con la restriccién
a largo plazo del flujo génico en tres escalas espaciales: entre
los cuatro arroyos principales, entre sitios dentro de los
arroyos, y entre poblaciones adyacentes (separadas por <4
km). Mds recientemente, Han et al. (2018) emplearon AFLP de
ADNmt para investigar la estructura genético-poblacional del
pez Ammodytes personatus, el cual se distribuye en diferentes
corrientes del Pacifico noroccidental. Los resultados mostraron
que A. personatus estd compuesto por al menos dos especies
cripticas divergentes, las cuales se aislaron probablemente en
dos eventos durante el Pleistoceno, y en la actualidad poseen
un patrdn geografico de distribucién caracteristico, exhibiendo
adaptaciones locales para enfrentar diferentes condiciones
térmicas en estas corrientes oceanicas.

Microsatélites: Estos marcadores son conocidos como repeticiones
de secuencia simple (SSR) o repeticiones en tindem cortas (STR).
Consisten en motivos de uno a seis nucleétidos repetidos varias
veces que tienen un comportamiento mutacional caracteristico
(ver Schlétterer & Tautz, 1992; Kelkar et al., 2010). Como
consecuencia de sus elevadas tasas de mutacidn, los SSR son
tipica y altamente polimérficos, es decir, distintos individuos
exhiben variacién manifestada como diferencias en el ndmero
de repeticiones (Guichoux et al., 2011). Sus ventajas sobre los
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SNP (los cuales tienden a ser usados cada vez mas) incluyen
alta diversidad alélica y relativa facilidad de transferencia
metodoldgica entre especies cercanamente relacionadas. En
sus inicios, los SSR mostraron algunos inconvenientes tales
como una fase de desarrollo larga y costosa, y un rendimiento
relativamente bajo debido a las dificultades de automatizacién
y manejo de datos, especialmente cuando se comparan con
los SNP (Guichoux et al., 2011). Sin embargo, la aparicién
de tecnologias de secuenciacién masiva ha permitido que
la identificacién de SSR sea mds barata y rdpida. Ademis,
la co-amplificacién de multiples microsatélites en un coctel
tnico de PCR (e.g. multiplex) es mucho més ficil, dado que los
productos de multiples reacciones de amplificacion pueden ser
combinados en una sola corrida de electroforesis capilar (e.g.
pseudo-multiplexing o pool-plexing) (ver Ghislain et al., 2004).

Utilizando este marcador, Percino-Daniel et al. (2016)
estudiaron la diversidad genética de cinco poblaciones de
salamandras del género Ambystoma en lagos de la Cuenca
Oriental de México. Una de las hipétesis fue probar si las
poblaciones de dos lagos salobres de esta cuenca muestran
flujo genético restringido, posiblemente como resultado de una
adaptacién local a esos microhdbitats. Los resultados mostraron
que el intercambio genético entre lagos salobres y de agua dulce
es insignificante, a pesar del flujo continuo de genes entre lagos
de agua dulce, por lo que la evolucién de la pedomorfosis en
Ambystomatayloriprobablemente fue favorecida porlaadaptacién
local a condiciones salinas, aumentando asi su aislamiento
genético. Por otra parte, Shimada et al. (2011) examinaron genes
fisiolégicamente importantes en el pez Gasterosteus aculeatus,
los cuales exhiben respuestas transcripcionales en ambientes
particulares o en condiciones de desarrollo especificas.
Empleando marcadores microsatélites localizados dentro
de o cercanamente ligados a genes candidatos, evaluaron la
posibilidad de que estos genes hayan estado sujetos a seleccién
direccional y sean responsables de la adaptacién local que
evidencian algunas poblaciones de esta especie. De todos los
loci estudiados, 21 son candidatos de seleccién direccional
(v.g., genes de respuesta térmica), indicando fuertes presiones
selectivas en genes fisioldgicamente importantes, lo cual sugiere
que poseen funciones significativas en la adaptacién evolutiva a
la heterogeneidad ambiental.

Polimorfismos de nucledtido simple (SNP): Son marcadores atractivos
por muchas razones, tales como la disponibilidad de altos
ntmeros de SNP anotados, tasas de error con bajos puntajes, la
relativa facilidad de calibracién entre laboratorios (comparados
con marcadores basados en longitud) y la capacidad asociada
entre laboratorios para reunir conjuntos de datos temporales
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y espaciales combinados (ver Garvin et al., 2010). Ademds, su
potencial de genotipado masivo, un modelo de mutacién simple
y su capacidad de examinar tanto la variacién neutral como
las regiones bajo seleccién, ofrecen en los SNP un alcance sin
precedentes para la deteccién amplia de genomas y muestras
poblacionales naturales de gran tamafio (ver Helyar et al., 2011).

Al respecto, Jin et al. (2022) examinaron la diferenciacién
genética del anuro Microhyla fissipes a lo largo de clinas
geograficas, con el fin de identificar sefiales de seleccién
direccional que cambian geograficamente con la variacién de
la temperatura y la precipitacién. Los resultados revelaron
una diferenciacién genética significativa entre poblaciones,
detectandose numerosos SNP outliers asociados con la variacién
tanto en la temperatura promedio anual (69 SNP) como en la
precipitacién (248 SNP). En otra arista, Takeuchi et al. (2019)
estudiaron la variacidn genética del molusco Pinctada fucata de 24
poblaciones que se distribuyen entre Japén, China, islas Nansei,
Birmania y Cambodia. Se concluyé que existe variabilidad
genética efectiva entre las poblaciones, particularmente en dos
de ellas (encontraron 66 loci correspondientes a 42 secuencias
codificantes),y que estavariabilidad se correlaciona con variables
ambientales, siendo la temperatura de la superficie marina y la
concentracion de oxigeno significativas, e indicando que existe
adaptacién local a condiciones ambientales particulares.

Tecnologia de microarreglos (microarrays)

Esampliamente aceptado que la variacién en la expresion génica
tiene grandes consecuencias funcionales y es un componente
importante para la adaptacién ambiental en las poblaciones
naturales (Oleksiak et al., 2002). Los microarreglos, cuando
se emplean en conjunto con técnicas genéticas clasicas y la
bioinformatica, surgen como una herramienta importante en la
generacion de datos de expresion génica (ver Schena et al., 1995).
Actualmente, existen varias maneras de distribuir sondas de
dcidos nucleicos (e.g. marcadas con fluoréforos) en una densidad
alta para la exploracién de muestras de ARNm etiquetadas. Las
dos tecnologias de uso mds comin son los microarreglos de
ADNCc (ver Gibson, 2002) y las matrices de oligonucledtidos de
expresion (ver Lockhart et al., 1996; Gibson, 2002), pero sélo la
primera es generalmente aplicable a organismos no-modelo,
pues requiere que sélo una biblioteca grande de ADNc esté
disponible como fuente de clones para ser sembrados. Sin
embargo, una desventaja de esta tecnologia es que presenta un
acotado rango dindmico de aplicacién, pues no permite detectar
y analizar genes con baja expresién, isoformas (variantes por
splicing) o transcritos desconocidos (Bumgarner, 2013).
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Al respecto, Larsen et al. (2008) aplicaron microarreglos de
ADNc para estudiar las diferencias de expresion de cuatro genes
involucrados en la osmorregulacién y estrés de dos poblaciones
dellenguado Platichthys flesus que se distribuyen en un gradiente
de salinidad natural en los mares del Norte y del Baltico.
Aunque los genes asociados a los procesos osmorregulatorios se
muestran altamente plasticos, se detecté una sobre-expresion
de seis veces para el gen hsp7o en individuos del Mar del Norte,
asi como diferencias de expresion significativas para el gen
s-aminolevulinato sintasa en respuesta a diferentes salinidades
entre individuos del Norte y del Béltico. Estos resultados
sugieren que la expresiéon génica en los lenguados estaria
influenciada por la adaptacién a condiciones ambientales
locales. Empleando esta misma aproximacién, Czypionka et
al. (2018) examinaron las causas de la expresion diferencial de
2.800 genes en larvas de Salamandra salamandra que habitan
arroyos permanentes y estanques efimeros de un bosque de
Alemania y cuyos regimenes térmicos difieren notablemente.
Los experimentos de temperatura controlada revelaron que el
28% de la divergencia en la expresion genética observada entre
las muestras podria atribuirse a la plasticidad relacionada con la
temperatura del agua y que los patrones de expresion de sélo un
pequefo nimero de 101 genes se vieron afectados por el genotipo.
Estos resultados serian evidencia de que los factores genéticos
determinaron la divergencia en la expresién genética entre los
ecotipos de estanques y arroyos, pudiendo estar involucrados en
la evolucién adaptativa de esta especie.

Tecnologia de secuenciacion masiva (o de alto rendimiento)
La secuenciacién de préxima generacion (NGS) ha transformado
la capacidad de identificar genes que sustentan la adaptacién.
Segin Stapley et al. (2010), la aplicacién de esta herramienta
genémica en diversas “especies ecolégicas modelo” como
Arabidopsis lyrata, Heliconius melpomene, Littorina saxatilis,
Coregonus spp, Salvelinus namaycush y Gasterosteus aculeatus,
permitird abordar algunas de las preguntas que han intrigado
a bidlogos evolucionistas durante décadas (v.g., ;Cudntos genes
estdn involucrados en la adaptacién? ;Qué tipos de variacién
genética son responsables de la adaptacién? ;La adaptacién
utiliza la variacién genética pre-existente o requiere nuevas
mutaciones que surgen seguidas de un cambio ambiental?).

La NGS comprende varias tecnologias diferentes que
poseen su propio conjunto de caracteristicas (e.g. Roche 454°,
ABI SOLiD®, Illumina/Solexa®, Ion Torrent® Systems, SMRT®
PacBio, Oxford Nanopore® Technologies; para detalles ver Reuter
etal., 2015). Un atributo destacado de las tecnologias NGS es que
generan enormes cantidades de datos de secuencias a través de
las aproximaciones genémica o transcriptémica. En esta tltima,
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ADNCc es producido a partir de ARNm desde un tejido o etapa
de vida especificos, para luego construir bibliotecas de ADNc
y proceder con la secuenciacién transcriptomica (e.g. RNA-
Sequencing o RNA-Seq). Los ensayos RNA-Seq son muy versatiles,
ya que permiten un rango mds amplio de aplicaciones (Stark
et al., 2019). Al respecto, dos estrategias importantes son: i) El
estudio de la expresion diferencial de genes (andlisis similar
al de los microarreglos), donde se busca detectar diferencias
de expresion genética producto de condiciones o tratamientos
contrastantes; y ii) el ensamble transcriptémico de novo, cuyo
objetivo es generar transciptomas de referencia para organismos
no-modelo (de los cuales no existe informacién disponible en las
bases de datos genéticas publicas) de manera rapiday a un costo
no muy alto.

En lo que respecta a estudios de especiacion ecoldgica, se
han utilizado escaneos genémicos amplios para indagar en la
asociacién entre aislamiento poblacional y especiacién. Por
ejemplo, Singhal et al. (2022) condujeron un andlisis ddRAD-
Seq en Illumina HiSeq 4000 para estudiar la relacién entre el
aislamiento poblacional ylatasa de especiacién devarias especies
del orden Squamata (e.g. lagartos y serpientes) muestreadas en
el extenso bioma Neotropical sudamericano. La cuantificacién
de la estructura genémica poblacional en el conjunto de taxa co-
distribuidos mostrd que los patrones de formacién de especies a
gran escala estin desacoplados de los procesos demograficos y
genéticos que promueven la formacién de poblaciones aisladas,
sugiriendo que la variabilidad interespecifica en la propensién
al aislamiento tiene poca influencia en las tasas de especiacién
de esos taxa.

En el caso de la tecnologia RNA-Seq, Pastenes et al. (2017)
indagaron en las bases genéticas de la adaptacién local térmica
en una poblacién del sapo andino Rhinella spinulosa que habita en
los arroyos geotérmicos de El Tatio, Chile, compardndola con otra
poblacién que habita en arroyos de agua fria. Larvas de ambas
poblaciones fueron expuestas a temperaturas contrastantes
(25 vs. 20 °C). Esta comparacién evidenci6 194.469 SNP, 1.507
genes bajos seleccidén positiva y 1.593 genes diferencialmente
expresados. La busqueda bioinformética para genes candidatos
revel6 un total de 70 genes implicados en la respuesta adaptativa
dela poblacién del habitat geotérmico, la cual también evidencia
disminucién de la plasticidad transcripcional y variacién
genética reducida. En otro estudio, Campbell-Staton et al. (2018)
investigaron los cambios de expresién génica del lagarto Anolis
carolinensis al ser expuesto a condiciones térmicas contrastantes.
Se indagé en los mecanismos adaptativos de tolerancia térmica
de lagartos provenientes de diferentes poblaciones en un
transecto latitudinal, midiendo su tolerancia al frio, la tasa
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metabdlica, el tamaifio del corazén y la concentracién sanguinea
de lactato. Los resultados mostraron que la tolerancia al frio
depende en parte de la zona geografica de origen. Lagartos de
zonas mds templadas poseen plasticidad adaptativa mayor
a la esperada si son expuestos a un periodo de aclimatacién,
contrario a lo que pasa con otros lagartos de este género.

CONCLUSIONES Y PERSPECTIVAS

A pesar de la numerosa evidencia de adaptacién local en diversos
taxones (e.g. vertebrados e invertebrados, e incluso plantas), las
bases genéticas que subyacen a esta respuesta adaptativa atn
no se han develado por completo. Las herramientas moleculares
disponibles para la exploracién de genomas o transcriptomas
completos permiten localizar genes involucrados en la variacién
del fitness y en los mecanismos de adaptacién, utilizando a
especies silvestres como organismos no-modelo. Ademds,
estas tecnologias reforzarin los estudios gendmicos a nivel
poblacional, evolutivo y de conservacién, facilitando el andlisis
simultaneo de un gran namero de genes a lo largo de todo
el genoma, conduciendo asi a la identificacion de loci outliers
involucrados en seleccién, los cuales llamaremos blancos
genéticos o “genes candidatos de seleccién”.

El enfoque mas apropiado para el estudio de los mecanismos
genéticos de adaptacién en organismos no-modelo, para los
que secuencias del genoma completo no estin disponibles,
consiste en utilizar conjuntamente distintas técnicas gendmicas
para la identificacién de genes candidatos de seleccién. Estis
aproximaciones han sido empleadas con éxito enlaidentificacién
de genes candidatos de adaptacién local en diversos organismos
ectotermos. Ademas, los estudios gendémicos en especies
no-modelo se ha favorecido al existir recursos gendémicos
disponibles para una especie relacionada (e.g. especie de
referencia gendmica). Actualmente, el incremento en el nimero
de proyectos de secuenciacién de genomas completos significard
que los llamados organismos ecolégicos modelo alcanzarin
el status de “modelo genético”, pudiendo conducir estudios
gendmicos en las dreas de ecologia, evolucién y conservacion.
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