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Resumen

Megalachne es un género endémico del archipiélago de Juan Fernandez
perteneciente a la familia Poaceae fue descrito en 1854 por Steudel y cuenta con 4 especies,
las que se encuentran calificadas en riesgo de extincion de acuerdo a las categorias de
amenazas establecidas por el MMA. Desde que fue descrito el género ha pasado por
diversas posiciones filogenéticas debido a que no ha existido un consenso, por lo cual no
se han podido tomar las medidas correspondientes de acuerdo al riesgo de extincion que
poseen. En la actualidad se ha establecido al género Megalachne como cercano al género
Festuca asi como en otros casos se ha catalogado como parte de dicho género. Por lo cual
para esclarecer la filogenia se utilizaron 2 marcadores moleculares nucleares (ITSy ETS) y
1 marcador molecular cloroplastidial (matK). Para determinar la filogenia se realizdé un
analisis bayesiano donde se obtuvo que dos de los tres arboles presentaban al género como
cercano a Vulpia, mientras que uno lo presentaba cercano a Festuca. Sin embargo, cada
uno de los arboles establecio relacion con especies endémicas de distintos lugares, siendo
estos Europa-Asia, Norte America y America del Sur. Por lo cual no se pudo establecer la

relacion del género Megalachne con el género Festuca.



Abstract

Megalachne is an endemic genus from Juan Fernandez Island located in the Poaceae
Family, It was described in 1854 by Steudel, and comprises 4 species, all of them are
classified as at risk of extinction according to the category of threats determined by the MMA.
Since the genus was described, it has been located in different phylogenetics positions, the
lack a consensus, have been made difficult to take accurate measures according to the
extinction risk of species have. Currenly, the genus Megalachne has been established closes
to Festuca, as well as in other cases it has been cataloged as part of the genus. The goal of
this study is to clarify the phylogeny position of Megalachne, for that was used two nuclear
markers and one chloroplastidial marker (ITS, ETS and matK). To determine the phylogeny,
a Bayesian analysis was made, the analysis with two markers Megalachne is placed close
to Vulpia, and with the other is close to Festuca. However, each of the trees established a
relationship with endemic species from separate places, those being Europe-Asia, North
America, and South America. Therefore, the relationship of the genus Megalachne with the

genus Festuca could not be established.



Introduccion

La familia Poaceae es cosmopolita con 11.506 especies, 768 géneros, 12
subfamilias, 52 tribus y 90 subtribus (Kellogg, 2015; Soreng et al., 2015, 2017). De las 12
subfamilias que actualmente se reconocen en la familia Poaceae, la subfamilia Pooideae es
la mas grande, comprende 202 géneros, 15 tribus y 3.968 especies distribuidas en todo el
mundo (Soreng et al., 2017). Dentro de estas subfamilias, la Pooideae es la mas importante
desde el punto de vista econdmico y ecoldgico de todas las gramineas de climas templados
y han demostrado ser monofiléticas en todas las filogenias moleculares hasta la fecha
(Kellogg, 2015). En los ultimos afios se han realizado estudios filogenéticos que han
permitido comprender la historia, evolucion y clasificacion de este grupo, sin embargo,
existen desacuerdos en la posicion filogenética en algunos de los géneros que la conforman
(Kellogg, 2015; Soreng et al., 2015, 2017), en especial en grupos sin importancia econéomica
que han sido poco estudiados, como es el caso del género Megalachne Steud. El cual a
pesar de no poseer importancia econémica presenta una importancia desde el punto de

vista genético.

Megalachne es un género endémico del Archipiélago de Juan Fernandez, descrito
por Steudel en 1854 y cuenta con 4 especies, las cuales se encuentran presentes en las
Islas de Robinson Crusoe (Masatierra) M. berteroniana Steud. y M. robinsoniana C. Pefia 'y
Alejandro Selkirk (Masafuera) M. masafuerana (Skottsb. & Pilg. Ex. Pilg) Matthei y M.
dantonii Penneck. & Gl. Rojas. Los autores que han realizado estudios en este género desde
que fue descrito hasta la fecha no han llegado a un consenso sobre la posicion filogenética
de Megalachne. Se han propuesto diferentes posiciones dentro de la familia Poaceae, esto
basado principalmente en la morfologia, existen algunos estudios que han trabajado con los
marcadores de ADN nuclear no codificante como el espaciador transcrito interno (ITS) y
marcadores cloroplastidiales como el gen maturasa K (matK), pero el nimero de taxones
incorporados ha sido variable, por lo que los resultados son variables también (Moreno-
Aguilar et al., 2020; Peia, 2007; Schneider et al., 2011, 2012).

Los marcadores moleculares han demostrado ser muy utiles para definir o separar
taxones ellos corresponden a secuencias de ADN en regiones especificas del genoma (Dar

et al., 2019), estos se han utilizado en las ultimas décadas como herramientas poderosas



para el analisis de la variacion genética. La region de ADN nuclear no codificante que se ha
utilizado ampliamente para la reconstruccion filogenética a nivel genérico y especifico es el
espaciador transcrito interno (ITS). ITS es ampliamente utilizado en la taxonomia de
especies de diferentes grupos de plantas para la individualizacion y estudios filogenéticos
moleculares debido a su naturaleza ubicua y rapida evoluciéon (Ghosh et al., 2017). El uso
de marcadores moleculares, sobre todo de ITS ha ayudado a esclarecer la filogenia en
diversas familias, subfamilias, tribus, subtribus y especies de plantas (Alaklabi, 2021;
Chantarasuwan et al., 2015; Choo et al., 2009; Cossard et al., 2016; Marakli, 2018; Sang et
al., 1995). Una ventaja de usar la region ITS como marcador estandar es que muchas
especies de plantas se han identificado en base a esta region genomica (Marakli, 2018).

Como parte de la misma unidad transcripcional, el espaciador transcrito externo
(ETS) también ha sido util en filogenia de las plantas, ya que comparte las mismas
caracteristicas favorables que ITS, sin embargo, ETS evoluciona mas rapido y contiene mas
sefales filogenéticas que ITS en plantas, también las comparaciones de secuencias de ETS
indican que representa un instrumento mas valioso para el andlisis filogenético que ITS
(Fijridiyanto & Murakami, 2019; Poczai & Hyvonen, 2009). Las secuencias del marcador
ETS combinadas con otros marcadores han sido importantes para resolver relaciones
filogenéticas de varios taxones de diferentes grupos de angiospermas (Baldwin & Markos,
1998; Barrett et al., 2018; Markos & Baldwin, 2001; Nauheimer et al., 2019; Calasan et al.,
2022). Sin embargo, hay menos secuencias disponibles para el marcador ETS en

comparacién con ITS.

Los marcadores cloroplastidiales son ampliamente usados, el gen maturasa K (matK)
debido a su eficacia, a su tasa de mutacion y a un nivel de precisibn mas especifico que
otros genes se utiliza ampliamente para la identificacion, por lo cual ha sido considerado
como un gen invaluable en estudios sistematicos y evolutivos de plantas (Chattopadhyay et
al., 2017; Dermawan et al., 2020; Probojati et al., 2021; Suriani et al., 2021). Debido a esto
matK se esta utilizando como marcador molecular en la sistematica vegetal para reconocer

la diversidad entre plantas (Thakar et al., 2016).



En este trabajo se seleccionaron los tres marcadores moleculares mas utilizados,
ITS, ETS y matK, con los cuales se realizaron analisis filogenéticos obteniendo arboles
filogenéticos para compararlos entre ellos con el objetivo de establecer el probable linaje

continental mas cercano al género Megalachne.



Marco Teorico

Las plantas endémicas se caracterizan por tener una distribucion geografica limitada
a un area unica, en la que se encuentran de forma natural (Coelho et al., 2020). Las especies
endémicas se pueden clasificar de acuerdo al tamafio del area donde residen, van desde
endémicas locales hasta endémicas continentales. Las especies que viven en un area
geografica restringida se encuentran especialmente vulnerables, esto es alin mayor en las
especies que viven en territorios insulares aumentando su riesgo de extincion (Coelho et al.,
2020; Finot et al., 2017). Las especies endémicas son de gran importancia biolégica porque
proporcionan una diversidad genética Unica. En este aspecto, Chile se caracteriza por tener
un alto porcentaje de flora endémica; en promedio, en el territorio se encuentran un total de
2145 (39,2%) plantas endémicas, de las que 1330 (62%) se encuentran en islas oceanicas
(Arroyo et al., 2008; Finot et al., 2017; Rodriguez et al., 2018; Stuessy et al., 1992).

El Archipiélago de Juan Fernandez es un conjunto de islas oceanicas ubicado en el
océano Pacifico al oeste de la costa de Chile central, frente al puerto de San Antonio
(Stuessy, 2020; Vargas-Gaete et al., 2014). La vegetacion que se encuentra presente se
debe a una colonizacion de especies de diferentes origenes y ecosistemas, las cuales al
quedar resguardadas en el Archipiélago y debido al aislamiento geogréafico de este, es que
produjo una especiacion en las islas diferenciandose de sus ancestros (Penneckamp, 2018;
Stuessy, 2020; Vargas-Gaete et al., 2014). La flora de Juan Fernandez es uno de los
ecosistemas insulares con mayor cantidad de especies endémicas por kilbmetro cuadrado
a nivel mundial, esta biodiversidad corresponde a mas del 5% de las plantas vasculares
endémicas de Chile en sélo el 0,01% de su territorio (Vargas et al. 2011). La flora (nativas y
endémicas) del Archipiélago considerando de manera independiente (taxones), especies,
subespecies y variedades se compone de: 66 helechos, 41 monocotiledéneas y 120
dicotiledoneas, siendo en total 227 taxones silvestres de los cuales 135 (65%) son
endémicos y 73 (35%) nativos ( Penneckamp, 2019; Stuessy, 2018, 2020) .



Megalachne del griego peya, mega, grande y achne, arista; en alusion al tamafio de
éstas, es un género endémico del Archipiélago de Juan Ferndndez perteneciente a la familia
Poaceae. Este género cuenta con 4 especies M. berteroniana Steud y M. robinsoniana C.
Pefia (fig.1) endémicas de la isla Robinson Crusoe (Masatierra), M. masafuerana (Skottsb.
& Pilg.) Matthei y M. dantonii Penneck. & GI. Rojas, endémicas de la Isla Alejandro Selkirk
(Masafuera) (fig. 2). Las cuatro especies actualmente se encuentran calificadas en riesgo
de extincidon, M. berteroniana esta clasificada coma vulnerable (DS 33/2011 MMA), M.
robinsoniana en peligro (Stuessy et al., 2018), M. masafuerana (DS 33/2011 MMA) y M.

dantonii en peligro critico (Penneckamp & Rojas, 2019).
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Figura 1. Megalachne robinsoniana. A. Planta; B. Antecio; C. Ovario; D. Lodicula; E. Ligula (A-E tipo,
Faundez s.n) (Pefia et al., 2017).
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Figura 2. Mapa de distribucion de las especies de Megalachne en el archipiélago de Juan
Fernandez (Pefia et al., 2017).

El género fue descrito por Steudel en 1854 como cercano al género Bromus. En la
actualidad se encuentra dentro de la tribu Poeae, perteneciente a la familia Poaceae. Sin
embargo, desde que fue descrito hasta la actualidad se ha considerado miembro de
diferentes tribus e incluso se ha llegado a considerar como sinénimo de otro género. R. A.
Phillipi en 1856 describe el género Patanthera. Sin embargo, Hackel en 1887 trata al género
Pantathera como sinénimo de Megalachne. Pilger, 1920 transfiere Megalachne a Bromus
debido a que algunas caracteristicas morfolégicas muestran relacion con la seccion
Ceratochloa. Skottsberg en 1922 transfiere Pantathera a Bromus. Sin embargo, Pilger en
1954 reconoce a Megalachne como un género diferente a Bromus. Tateoka en 1962 sugiere
la cercania del género Megalachne a Festuca. Matthei en 1974 reconoce a Megalachne
como un geénero independiente de Bromus debido a diferencias morfologicas entre los
géneros como la formacion de estilos el cual en Megalachne ocurre en el apice del ovario

mientras que en Bromus es en la parte lateral del ovario. Soreng et al., 2003 asigna al género



a la tribu Stipeae subtribu Duthieinae. Pefia en 2007 comprueba cercania entre Megalachne
y géneros de la tribu Poeae mediante analisis morfoldgicos y moleculares. Schneider en
2011 sugiere que el género pertenece al complejo Aveneae/Poeae debido a diferencias
moleculares y morfoldgicas con la tribu Duthieeae, tales como la arista de la lemma que en
Megalachne es apical, mientras que en Duthieeae surge de un seno en el apice. Schneider
en 2012 mediante analisis moleculares sefiala que los datos corroboran que Megalachne
es un elemento del linaje Festuca, en el mismo afio Romaschenko demuestra mediante
datos moleculares y extension morfolégica que el género debe ser incluido en la tribu Poeae

subtribu Loliinae.

Moreno-Aguilar et al. (2020) reconstruyeron las relaciones entre los taxones de
Megalachne y Podophorus e infirieron su filogenia, identificando los parientes mas cercanos
de las gramineas fernandezianas, estimaron los tiempos de divergencia de los linajes e
infirieron los patrones de colonizacion y eventos de especiacion de Megalachne y
Podophorus en el Archipiélago de Juan Fernandez. De hecho, muestran que Megalachne y
Podophorus son géneros hermanos y se encuentran en el clado fernandeziano, cercano a
Festuca debido a que comparten fenotipo “vulpioide” el cual podria deberse a un ancestro
comun. Este estudio se realizé utilizando muestras representativas de Megalachne (M.
berteroriana y M. masafuerana), Podophorus y otros géneros de Loliinae (en su mayoria
muestras del género Festuca) donde se obtuvo una division principal de linajes Loliinae de
hoja ancha frente a hoja fina y se establece el clado fernandeziano, el cual queda entre los

clados de Festucas y no como un clado independiente de este género (fig. 3).
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Figura 3. Arbol filogenético basado en secuencias de ITS donde se puede observar los géneros
Megalachne y Podophorius como un clado monofilético dentro del género Festuca (Moreno-Aguilar
et al., 2020).
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Debido a que desde que se describio este género a la fecha ha pasado por diferentes
posiciones dentro de la familia Poaceae y que se han realizado estudios usando solo
algunos géneros o tribus que podrian estar relacionadas (Moreno-Aguilar et al., 2020;
Romaschenko et al., 2012; Schneider et al.,, 2011, 2012) incluyendo solo parte de la
informacion disponible, es que se busca realizar un analisis mas amplio. Lo anterior nos
permitiria establecer cual podria ser el linaje continental mas cercano a Megalachne se
comparara con las distintas tribus en las cuales ha estado ubicado, para esto se utilizaran
secuencias provenientes de GenBank, asi como secuencias propias de Megalachne sin
publicar, las cuales posteriormente serdn subidas a esta base de datos, la que es el
repositorio de secuencias mas completo y ampliamente utilizado en el campo de la

investigacion.
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Hipotesis

El género Megalachne pertenece a la tribu Poeae siendo cercano al género Festuca,

con el que comparte un ancestro reciente pero es independiente de este.

Objetivos

Objetivo General

e Establecer el linaje continental mas cercano al género Megalachne.

Objetivos Especificos

e Determinar relacion filogenética del género Megalachne con otros géneros de

gramineas, en particular con el género Festuca utilizando marcadores

moleculares.

e Establecer linaje continental para el género Megalachne mediante andlisis

filogenético.



13

Metodologia

Busqueda de secuencias en bases de datos

Para los analisis bioinformaticos se utilizaron secuencias provenientes de Genbank,
donde se buscaron los marcadores disponibles para Megalachne. En total se encontraron 4
marcadores, los cuales fueron ITS (63 géneros, 239 especies), ETS (38 géneros, 119
especies), matK (58 géneros, 208 especies) y rbcL (3 géneros, 8 especies) de los que solo
se utilizaron los primeros 3 para los diferentes géneros que se analizaron en el estudio. Se
determind que las especies que se utilizaron en este estudio son aquellas con las que se ha
relacionado al género Megalachne ya sea por tribu 0 porque se consideraba dentro de otro

género.

Alineamiento de secuencias

Las secuencias se alinearon utilizando MAFFT7 ver. Online (Kuraru et al., 2013;
Katohet al., 2017) y se editaron manualmente en Bioedit ver. 7.2.5 (Hall, 2013). El
alineamiento se realizd para cada marcador nuclear y cloroplastidial, primero por género
donde se verificd que ninguna secuencia presentara conflicto, asi como verificar que todas

las secuencias estuvieran en el mismo sentido

Andlisis filogenéticos

Para los andlisis filogenéticos se realizaron tres matrices, una para cada uno de los
marcadores ITS, ETS y matK. Para cada una de las matrices se realizé un analisis
bayesiano, primero se obtuvo el modelo de sustitucion nucleotidica utilizando MEGA-X ver.
10.2.6 (Kumar et al., 2018), posteriormente se realiz6 el andlisis bayesiano mediante
MrBayes ver. 3.2.7a (Ronquist et al., 2012) para el cual se analizaron cuatro cadenas de
Markov Monte Carlo, MCMC, a lo largo de un millbn de generaciones para cada conjunto
de datos, esto de acuerdo a las recomendaciones del manual del programa MrBayes
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(Ronquist et al., 2020). Finalmente se visualizaron y editaron los arboles obtenidos en
FigTree v1.4.4. Los arboles filogenéticos correspondientes a los marcadores ITS y matK se
enraizaron con el género Chusquea mientras que el arbol filogenético correspondiente al
marcador ETS se enraiz6 con el género Nassella, la diferencia de grupos externos para los
marcadores ITS, matK con el marcador ETS se debio a que no se encontraron secuencias

correspondientes al género Chusquea para el marcador ETS.
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Resultados

Busqueda de secuencias en bases de datos

Las secuencias obtenidas desde GenBank variaron para cada marcador. Para el
marcador ITS se encontraron un total de 1738 secuencias correspondientes a 63 géneros.
Se utilizaron 157 secuencias de solo 27 géneros (Tabla 1, anexo). En el caso del marcador
ETS, fueron 207 las secuencias obtenidas para 38 géneros, de estos se ocuparon 63
secuencias provenientes de 13 géneros (Tabla 2, anexo). Para el marcador matK en cambio,
en 58 géneros se hallaron 1311 secuencias, se utilizaron 160 secuencias procedentes de
30 géneros (Tabla 3, anexo). Para el marcador rbcL se encontraron 42 secuencias en 3
géneros, de las cuales 1 correspondia a una secuencia nucleotidica mientras que el resto
correspondia a secuencias proteicas. Las secuencias que no fueron utilizadas para los
marcadores (2876 secuencias) se debié a que no eran de buena calidad, presentaron un
porcentaje alto de N, asi como secuencias idénticas de la misma especie.

Analisis filogenéticos

Cada matriz fue analizada en MEGA-X para obtener el modelo de sustitucién
nucleotidica, siendo GTR+G+l para el marcador ITS, K2+G para el marcador ETS y
T92+G+l para el marcador matk. No se concatenaron las matrices debido a que las
secuencias utilizadas no provenian de los mismos estudios y por ende no corresponden al
mismo individuo. El arbol de ITS (fig. 4) obtenido desde MrBayes muestra al género
Megalachne dentro del clado del género Festuca, este clado esta compuesto por especies
endémicas de Chile y Argentina. Para los arboles filogenéticos obtenidos a partir de los
marcadores ETS (fig. 5) y matK (fig. 6) se observa al género Megalachne como cercano al

género Vulpia, especificamente a especies endémicas del hemisferio norte.
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Figura 4. Arbol filogenético del marcador ITS donde se observa el género Megalachne como un clado dentro del género

Festuca compuesto por especies endémicas de América del Sur.
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Discusioén

Los estudios en base a marcadores moleculares ha incrementado a través del tiempo
debido al desarrollo y aplicacion durante los ultimos afios, siendo muy apreciados en la
investigacion debido a que son utilizados ampliamente para evaluaciones de diversidad
genética, filogenia, identificacion de familias, géneros, especies, variedades, cultivares,
individuos cercanos, asi como similitudes y divergencias entre plantas, lo cual ha permitido
esclarecer las relaciones filogenéticas (Idrees & Irshad, 2014; Adhikari et al., 2017; Grover
& Sharma, 2016). Sin embargo, en la familia Poaceae pese a que los marcadores
moleculares han sido de gran utilidad para esclarecer la filogenia en diversas familias,
subfamilias, tribus, subtribus y géneros aun quedan algunas incertidumbres filogenéticas,
como es el caso en las relaciones a nivel tribal y de género en la subfamilia Poideae, las
que no han sido resueltas por completo debido a la falta de estudios (Huang et al., 2022).

Al comparar los resultados obtenidos a partir de diferentes marcadores moleculares,
en los arboles filogenéticos generados, se observa una discrepancia entre ellos, esto puede
deberse a los marcadores utilizados ya que dos de ellos corresponden a marcadores

nucleares y uno a un marcador cloroplastidial.

Los marcadores nucleares detectan polimorfismos en el ADN nuclear, entre estos
marcadores se encuentran ITS y ETS, en los que existe una diferencia, el primero es
ampliamente utilizado ya que muchas plantas han sido identificadas en base a esta region
gendmica, asi como por su rapida evolucion y su naturaleza ubicua (Ghosh et al., 2017;
Marakli, 2018), sin embargo, en algunos casos los resultados obtenidos a partir de ITS son
débiles como es el caso de los linajes evolucionados recientemente (Fijridiyanto &
Murakami, 2019), es por esto que en el ultimo tiempo se ha comenzado a utilizar con mayor
frecuencia el marcador ETS, el cual comparte las mismas caracteristicas favorables que ITS
con la diferencia que ETS evoluciona mas rapido y contiene mas sefales filogenéticas que
ITS en plantas (Fijridiyanto & Murakami, 2018; Poczai & Hyvonen, 2009). Mientras que los
marcadores cloroplastidiales son utilizados debido a que se conservan en el tiempo ya que
son uniparentales por lo cual las sustituciones nucleotidicas ocurren con pocos

reordenamientos permitiendo resolver de manera mas confiable relaciones filogenéticas en
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distintos niveles taxondémicos asi como relaciones evolutivas complejas e identificar

especies ambiguas (Dong et al., 2017, 2018; Patwardhan et al., 2014).

El resultado entregado para el arbol filogenético del marcador ITS (fig. 4) revela que
el género Megalachne pertenece al clado del género Festuca, especificamente a las que se
encuentran en América del Sur. Los resultados obtenidos por Schneider et al. (2012)
concuerdan con lo obtenido por el marcador ITS ya que sefalan que el género Megalachne
se ubica en el linaje Festuca, y se suma con lo obtenido por Moreno-Aguilar et al. (2020),
gue establecen que el género Megalachne se encuentran en el clado fernandeziano, siendo

cercano a Festuca debido a que comparten fenotipo.

Por otro lado, los arboles filogenéticos obtenidos de los marcadores ETS (fig. 5) y
matK (fig. 6) muestran que en ambos casos al género Megalachne como cercano al género
Vulpia. Schneider et al. (2012) obtienen con el marcador matK que el género Megalachne
es un grupo hermano del clado Narduroides/Psilurus/Vulpia. En cambio, con el marcador
ETS no se encontrd ningun trabajo publicado para el género Megalachne.

Trabajos recientes sugieren que algunas especies de Vulpia, o incluso el género
completo, al igual que Megalachne debiesen ser transferidos a Festuca, esto debido a que
la filogenia de Festuca, no ha sido resuelta y presenta conflictos en su delimitacion y la de
sus especies, lo que ha llevado a estar en constante cambio. Una de las razones podria
deberse principalmente a la hibridacion que presenta con otros géneros como Lolium y
Vulpia (Tabaripour et al., 2022). Los principales cambios que han establecido estudios
recientes es para el género Megalachne al cual incluyen en su totalidad en el género
Festuca (Soreng et al., 2022; Tkach et al., 2020). También se incluye en algunos casos
especies del género Vulpia en el género Festuca debido a la cercania de estos, la
hibridacién que presentan y que el género Festuca es parafilético con Vulpia (Soreng et al.,
2022). Cabe destacar que a pesar de que autores incluyen al género Vulpia dentro de

Festuca, aun se consideran géneros separados.

Sin embargo, pese a que recientemente algunos autores incluyeron a Megalachne
dentro del género Festuca existen claras diferencias morfoldgicas entre ellos como es el
caso de la gluma que en Festuca es lanceolada u ovada mientras que en Megalachne es

aristada — aristulada. Otra diferencia morfolégica entre ambos géneros es la lemma que es
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coriacea 0 membranacea para Festuca y lanceolada para Megalachne, en cuanto a la
lamina en Festuca es plana, conduplicada o involuta, en Megalachne la lamina es plana,
convoluta (Ospina et al., 2013; Penneckamp, 2018; Pefia et al., 2017; Stancik, 2003). Por
otro lado, las especies endémicas del Archipiélago presentan un patron comun el cual
consiste en una rapida radiacion morfolégica, sin cambios en el genoma como es el caso
del género Dendroseris (Myong-Suk et al., 2020). Esto podria verse reflejado también en

Megalachne y explicaria las diferencias morfolégicas con los géneros Vulpia y Festuca.

Lo anteriormente mencionado podria explicar la incongruencia obtenida en los
arboles filogenéticos ya que al no estar aclarada la relacién entre los géneros Festuca,
Megalachne y Vulpia, estos no se pueden delimitar y por ende no se puede llegar a un

consenso.
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Conclusiones

Los resultados obtenidos en los distintos arboles filogenéticos como lo encontrado en
la literatura muestran que la relacion entre los géneros Festuca y Megalachne, permanece
sin resolverse. Para poder esclarecer la posicion filogenética de Megalachne, es necesario
que la relacion entre los géneros Vulpia y Festuca sea resuelta, ya que algunos autores

sugieren que son parte de un mismo género.

En los analisis realizados en este trabajo se pudo observar que la posicion de
Megalachne variaba dependiendo del marcador utilizado. Con matK y ETS aparece como

cercano a Vulpia, mientras que con ITS esta en un clado con Festuca.

Para poder establecer de forma precisa la relacion entre Festuca, Vulpia y

Megalachne se sugiere realizar analisis con secuenciacion de nueva generacion (NGS).

De considerarse Festuca y Vulpia como géneros diferentes, y debido a la evidencia
de hibridacién que existe entre ellos. Otra opcién de interpretar los resultados obtenidos, asi
como la informacién existente en la literatura, podria plantearse como futura hipotesis que
el género Megalachne corresponde a una hibridacién entre Vulpia y Festuca, y debido a su
aislacion del continente, este presentd una diferenciacion morfolégica de sus ancestros

continentales.
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Anexo

Tabla 1. Namero de accesion de las especies seleccionadas para el marcador ITS.

* Secuencias propias.
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Accesion Especie Accesion Especie
HQ600554.1 Aira caryophyllea AY367943.1 Bromus coloratus
KP295972.1 Aira cupaniana FM956470.1 Bromus erectus
FM179385.1 Aira praecox HQ600541.1 Bromus diandrus var. rigidus
KX872898.1 Agrostis brviculmis KM077296.1 Bromus sterilis
KU883482.1 Agrostis tolucensis HQ600546.1 Bromus tectorum
MT396536.1 Agrostis mertensii KX147517.1 Bromus madritensis
KX872909.1 Agrostis scabra KU883457.1 Bromus lanatus
FJ377619.1 Agrostis meyenii AY367951.1 Bromus pellitus
KP711070.1 Agrostis gigantea KM077298.1 Bromus hordeaceus
FJ821782.1 Agrostis stolonifera KM077299.1 Bromus racemosus
KU883481.1 Agrostis castellana KM077302.1 Bromus lanceolatus
KM523758.1 Alopecurus magellanicus KP987380.1 Bromus squarrosus
HQ600523.1 Alopecurus pratensis AY367932.1 Bromus scoparius
KM523760.1 Alopecurus myosuroides KM077304.1 Bromus secalinus
EU489097.1 Anatherostipa bomanii KF945264.1 Chusquea uliginosa
GU254612.1 Anatherostipa rigidiseta KF945229.1 Chusquea culeou
GU254613.1 Anatherostipa venusta AMO041224.1 Deschampsia cespitosa
EU489098.1 Anatherostipa hansmeyeri AM041242.1 Deschampsia setacea
GU254611.1 Anatherostipa mucronata KU883496.1 Deschampsia foliosa
Desmazeria rigida subsp.
EU252119.1 Avena sterilis FM179399.1 rigida
FJ794719.1 Avena fatua EF584917.1 Desmazeria sicula
KU883488.1 Avena barbata KF945264.1 Chusquea uliginosa
EU833819.1 Avena strigosa KF945229.1 Chusquea culeou
KP711066.1 Avena sativa AMO041224.1 Deschampsia cespitosa
HQ600555.1 Briza minor AMO041242.1 Deschampsia setacea
KU883465.1 Briza maxima KU883496.1 Deschampsia foliosa
Desmagzeria rigida subsp.
KM077293.1 Bromus berteroanus FM179399.1 rigida
KP987432.1 Bromus gunckelii EF584917.1 Desmagzeria sicula
KM077295.1 Bromus catharticus KP296034.1 Festuca eskia
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KX688222.1 Festuca pallescens EU050653.1 Lolium temulentum
EF584966.1 Festuca rigescens Megalachnel*
EF584973.1 Festuca subantarctica Megalachne2*
EF584964.1 Festuca purpurascens Megalachne3*
JQ972950.1 Festuca ovina Megalachne4*
KY368830.1 Festuca pyrogea HQ600513.1 Milium effusum
KY368829.1 Festuca magellanica KuU883514.1 Milium vernale
EF584962.1 Festuca petraea KF294136.1 Nassella caespitosa
AF303422.1 Festuca rubra KF294134.1 Nassella asplundii
EF584923.1 Festuca argentina EU489158.1 Nassella pubiflora
AF303411.1 Festuca altissima EU489160.1 Nassella rupestris
AF519976.1 Festuca arundinacea KF294158.1 Nassella tenuis
KP296054.1 Holcus annuus subsp. duriensis EU489157.1 Nassella pfisteri
KX873115.1 Holcus lanatus KF294154.1 Nassella philippii
FM179411.1 Holcus mollis KC129457.1 Nassella neesiana
AJ608031.1 Hordeum parodii JQ972931.1 Nassella laevissima
AJ607949.1 Hordeum lechleri EU489150.1 Nassella filiculmis
AJ608086.1 Hordeum halophilum KX249671.1 Nassella poeppigiana
AJ607919.1 Hordeum fuegianum FJ461269.1 Nassella arcuata
KU551935.1 Hordeum chilense GU254666.1 Ortachne breviseta
KU551944.1 Hordeum comosum GU254665.1 Ortachne rariflora
KU551998.1 Hordeum pubiflorum KJ598945.1 Parapholis incurva
KU551968.1 Hordeum muticum KJ598946.1 Parapholis strigosa
Hordeum patagonicum subsp.
KU551971.1 magellanicum GU444005.1 Phleum alpinum
JF697720.1 Jarava annua MK804428.1 Phleum pratense
EU489110.1 Jarava atacamensis JF697733.1 Piptochaetium montevidense
EU489116.1 Jarava frigida EU489166.1 Piptochaetium panicoides
EU489121.1 Jarava humilis FJ461287.1 Piptochaetium bicolor
EU489123.1 Jarava ibarii JF904812.1 Poa acinaciphylla
EU489140.1 Jarava speciosa GQ324489.1 Poa atropidiformis
EU489141.1 Jarava vaginata EU792413.1 Poa kurtzii
EU489128.1 Jarava leptostachya JF904854.1 Poa pearsonii
EU489136.1 Jarava scabrifolia GQ324512.1 Poa holciformis
KJ598998.1 Lolium multiflorum KX710310.1 Poa ligularis
EU050656.1 Lolium rigidum MT273415.1 Poa pratensis
KF713249.1 Lolium perenne KM523800.1 Poa planifolia
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MW316606.1 Poa lilloi GQ283153.1 Puccinellia phryganodes
JF904855.1 Poa humillima KM523813.1 Puccinellia pusilla
EU792412.1 Poa scaberula KM523810.1 Puccinellia magellanica
EU792427.1 Poa serpaiana JF904808.1 Puccinellia frigida
EU792416.1 Poa lepidula KP296115.1 Sesleria autumnalis
GQ324491.1 Poa billardierei DQ539586.1 Sesleria caerulea
KX873135.1 Poa gymnantha JF697736.1 Stephanachne nigrescens
EU792379.1 Poa autumnalis JF697737.1 Stephanachne pappophorea
EU792374.1 Poa alsodes AF019803.1 Stipa ichu

JF904861.1 Poa perligulata KP083007.1 Stipa neaei

EU792381.1 Poa flabellata EF584982.1 Vulpia octoflora
KY944710.1 Poa glauca EF584981.1 Vulpia microstachys
GQ324555.1 Poa trivialis AF478485.1 Vulpia bromoides
GQ324485.1 Poa annua AF478486.1 Vulpia ciliata

KJ598912.1 Poa infirma HQ600551.1 Vulpia myuros
FM179431.1 Puccinellia fasciculata JQ972948.1 Vulpia fasciculata
EU792338.1 Puccinellia glaucescens




Tabla 2. Numero de accesion de las especies seleccionadas para el marcador ETS.
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Accesion Especie Accesion Especie
KP325229.1 | Aira caryophyllea KU763461.1 Poa yaganica
KP325230.1 | Aira cupaniana KU763424.1 Poa kurtzii
KM523682.1 | Alopecurus magellanicus KU763390.1 Poa atropidiformis
KM523686.1 | Alopecurus pratensis KU763385.1 Poa alopecurus
KM523684.1 | Alopecurus myosuroides KU763400.1 Poa cumingii
KP325272.1 | Cynosurus cristatus KU763428.1 Poa ligularis
KJ599051.1 | Cynosurus echinatus KU763438.1 Poa paposana
KJ599101.1 | Festuca arundinacea KU763393.1 Poa bonariensis
KP325293.1 | Festuca pratensis GQ324296.1 Poa billardierei
KP325315.1 | Lolium perenne KU763440.2 Poa pearsonii
KJ599072.1 |Lolium temulentum f. arvense KU763445.2 Poa planifolia
KP325319.1 | Megalachne masafuerana GQ324375.1 Poa scaberula
KP325325.1 | Milium effusum GQ324330.1 Poa holciformis
GQ324274.1 | Milium vernale KU763451.2 Poa serpaiana
KC904298.1 | Nassella elata KU763420.1 Poa humillima
KC904326.1 | Nassella rupestris KU763425.2 Poa laetevirens
KC904306.1 | Nassella longiglumis KU763411.2 Poa gymnantha
KC904315.1 | Nassella neesiana KU763442.2 Poa perligulata
KC904314.1 | Nassella nardoides GQ324344.1 Poa lepidula
KC904321.1 | Nassella pfisteri KP325350.1 Poa pratensis
KC904299.1 | Nassella filiculmis GQ324294.1 Poa autumnalis
GQ324284.1 | Phleum pratense GQ324288.1 Poa alsodes
KP325341.1 | Phleum alpinum KP325342.1 Poa annua
KJ599054.1 | Parapholis incurva KP325347.1 Poa infirma
KJ599055.1 | Parapholis strigosa KM523738.1 Puccinellia magellanica
GQ324287.1 | Poa alpina KM523741.1 Puccinellia pusilla
GQ324297.2 | Poa bulbosa KJ599044.1 Vulpia bromoides
KP325345.1 | Poa compressa KJ599045.1 Vulpia ciliata
GQ324324.1 | Poa glauca KJ599047.1 Vulpia muralis
KY944698.1 | Poa nemoralis

KY378822.1 | Poa palustris

GQ324321.1 | Poa flabellata

KU763380.1 | Poa acinaciphylla

KU763443.1 | Poa pfisteri




Tabla 3. Numero de accesion de las especies seleccionadas para el marcador matK.
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Accesion Especie Accesion Especie
FJ231112.1 | Agrostis capillaris DQ786892.1 Briza minor
DQ146825.1 | Agrostis stolonifera KU883539.1 Briza maxima
DQ146804.1 | Agrostis idahoensis MF064050.1 Bromus catharticus
FJ231113.1 | Agrostis vinealis MF597244.1 Bromus racemosus
KX873189.1 | Agrostis breviculmis AM234571.1 Bromus secalinus
KX873203.1 | Agrostis meyenii KJ529320.1 Bromus squarrosus
HQ593158.1 | Agrostis gigantea KJ529321.1 Bromus tectorum
KM212066.1 | Agrostis perennans KU883532.1 Bromus lanatus
KX873202.1 | Agrostis mertensii JN895533.1 Bromus erectus
KX873211.1 | Agrostis tolucensis HM850584.1 Bromus diandrus var. rigidus
MF597133.1 | Agrostis scabra HM850582.1 Bromus hordeaceus
KX873200.1 | Agrostis imberbis HM850583.1 Bromus madritensis
HM850553.1 | Agrostis castellana HM770812.1 Bromus sterilis

Aira elegantissima subsp.
HE966874.1 |elegantissima HE575860.1 Chusquea culeou
DQ786878.1 | Aira caryophyllea HM850529.1 Cynosurus cristatus
AM234540.1 | Aira praecox KJ599278.1 Cynosurus echinatus
KJ529350.1 | Aira cupaniana KU883560.1 Deschampsia cespitosa
KM523830.1 | Alopecurus magellanicus FN908052.1 Deschampsia foliosa
HM850563.1 | Alopecurus geniculatus JN895038.1 Deschampsia setacea
HM850564.1 | Alopecurus pratensis AM234586.1 Desmazeria rigida
KJ204438.1 | Alopecurus myosuroides HE646576.1 Desmazeria sicula
EU489176.1 | Anatherostipa bomanii HM453070.1 Festuca altissima
EU489177.1 | Anatherostipa hansmeyeri KJ529399.1 Festuca pulchella
GU254697.1 | Anatherostipa mucronata JX438100.1 Festuca eskia
GU254699.1 | Anatherostipa rigidiseta DQ786911.1 Festuca rubra
GU254680.1 | Anatherostipa venusta HM850535.1 Festuca pratensis
KM523847.1 | Arctophila fulva MN450952.1 Festuca ovina
KM523850.1 | Arctopoa tibetica KJ599328.1 Festuca arundinacea
HM850559.1 | Avena barbata MF597187.1 Helictochloa hookeri
HM850560.1 | Avena fatua DQ786921.1 Holcus annuus
EU833859.1 | Avena strigosa MF597421.1 Holcus mollis
EU833856.1 | Avena sativa EU118386.1 Hordeum chilense

Hordeum patagonicum subsp.

KU883557.1 | Avena sterilis EU118422.1 magellanicum
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EU118416.1 | Hordeum fuegianum GU254674.1 Ortachne breviseta
EU118417.1 | Hordeum parodii GU254675.1 Ortachne rariflora
EU118392.1 |Hordeum jubatum MF597480.1 Phleum alpinum
EU118395.1 | Hordeum lechleri KM523886.1 Phleum pratense
EU118391.1 | Hordeum comosum JF697833.1 Piptochaetium montevidense
KM040709.1 | Hordeum pubiflorum EU489234.1 Piptochaetium panicoides
MZ731933.1 | Hordeum vulgare EF137509.1 Piptochaetium bicolor
HM850542.1 | Hordeum marinum MF597480.1 Phleum alpinum
EU489188.1 |Jarava atacamensis KM523886.1 Phleum pratense
EU489194.1 |Jarava chrysophylla JN895255.1 Phleum arenarium
EU489195.1 |Jarava frigida MG217022.1 Poa bulbosa

EU489200.1 |Jarava humilis MZ400478.1 Poa alpina

EU489201.1 |Jarava ibarii MG216968.1 Poa trivialis

EU489213.1 |Jarava speciosa KJ773019.1 Poa annua

EU489215.1 |Jarava vaginata KJ599248.1 Poa infirma

JF697822.1 |Jarava annua KM523892.1 Poa flabellata
EU489203.1 |Jarava ichu MF597571.1 Poa secunda
EU489204.1 |Jarava leptostachya MG216938.1 Poa alsodes

EU489207.1 |Jarava plumosula KM523889.1 Poa autumnalis
EU489210.1 |Jarava scabrifolia MW356994.1 Poa acinaciphylla
HM453062.1 | Lolium multiflorum MW357032.1 Poa planifolia
DQ786926.1 |Lolium rigidum MW357035.1 Poa scaberula
KJ772904.1 |Lolium perenne MW357036.1 Poa serpaiana
MF597456.1 |Lolium temulentum MT273313.1 Poa pratensis
KM523870.1 | Milium effusum MW357013.1 Poa laetevirens
HE646581.1 | Megalachne berteroniana MW357010.1 Poa holciformis
HE646582.1 | Megalachne masafuerana MW357015.1 Poa lepidula

EU489225.1 | Nassella manicata MW357006.1 Poa gymnantha
EU489228.1 | Nassella neesiana MW357014.1 Poa lanuginosa var. lanuginosa
EU489229.1 | Nassella pfisteri MW357017.1 Poa lilloi

EU489224.1 | Nassella filiculmis MW357028.1 Poa pearsonii
EU489220.1 | Nassella caespitosa MW357029.1 Poa perligulat
EU489230.1 | Nassella pubiflora MW356998.1 Poa atropidiformis var. atropidiformis
EU489227.1 | Nassella nardoides MT273300.1 Poa compressa
EU489226.1 | Nassella meyeniana KY944628.1 Poa glauca

AF164406.1 | Nassella tenuis KY944655.1 Poa nemoralis
AF164406.1 | Nassella tenuis MT273310.1 Poa palustris
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KY378887.1 |Poa stenantha KC475582.1 Puccinellia nuttalliana
KY944630.1 | Poa hachadoensis var. pilosa HE966993.1 Sesleria autumnalis
KY944654.1 | Poa mendocina EF137511.1 Sesleria caerulea
LR606958.1 | Poa billardierei JN894510.1 Vulpia fasciculata
KM523907.1 | Puccinellia glaucescens KJ599270.1 Vulpia ciliata
KM523910.1 | Puccinellia magellanica HM850527.1 Vulpia bromoides
KM523927.1 | Puccinellia phryganodes KJ529394.1 Vulpia microstachys
KM523912.1 | Puccinellia pusilla AF164403.1 Vulpia myuros
Puccinellia tenella subsp.
M523914.1 |langeana KJ529391.1 Vulpia muralis
JN895380.1 | Puccinellia maritima KJ773237.1 Vulpia octoflora

KJ599321.1

Puccinellia fasciculata




