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Resumen

Los miembros del género Clinostomum, son un grupo de parasitos que en estadio adulto residen
en la cavidad bucal de aves, mientras que en la fase larval o metacercaria, se encuentran en dife-
rentes érganos de los peces. En la presente investigacion, recopilamos secuencias de COI del Gen-
Bank del género Clinostomum distribuidos en distintas regiones biogeograficas. La base de datos se
formd con 394 secuencias de las cuales, 269 fueron obtenidas de México y de dos paises de Cen-
troamérica. Los analisis filogenéticos inferidos con dos métodos probabilisticos (Mdxima Verosimi-
litud e Inferencia Bayesiana), reconocieron ocho clados que corresponden a seis especies, mas dos
especies candidatas en esta region. Las seis especies de Clinostomum distribuidas en México y Cen-
troamérica, se encuentran asociadas a cinco especies de aves de la familia Ardeidae, mientras que
las metacercarias presentan un patrén de especificidad con peces pertenecientes a nueve familias.
Aparentemente, estas asociaciones ecolégicas han sido clave para la distribucion de las especies de
Clinostomum en México y Centroamérica.
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Abstract

Members of the genus Clinostomum are parasites that in adult stage reside in the oral cavity of
fish-eating birds, whereas that the larval stage (known as metacercaria) reside in fish. In the current
study, we compiled COI sequences from the GenBank database from Clinostomum spp., distributed
in different biogeographic regions. The database included 394 sequences, 269 of which were from
the Mexican Nearctic and Neotropical regions, as well as from two countries in Middle-America.
Phylogenetic analyses inferred with two probabilistic methods (maximum likelihood and bayesian
inference), recognized eight clades, corresponding to six described species and two additional can-
didate species. All Clinostomum species from Mexico and Middle-America, are associated to five
bird species from the family Ardeidae, whereas the metacercariae showed a host specificity pattern
to fishes classified in nine families. Apparently, these ecological associations have been key on the
distribution of the species of Clinostomum in Mexico and Middle-America.

Keywords: taxonomy, parasites, biodiversity, systematic

Introduccion

El parasitismo es uno de los estilos de vida mas exi-
toso y comun en la naturaleza, el cual ha surgido de
manera independiente en diversos phyla a través de
la evolucién de los seres vivos; se estima que aproxi-
madamente el 10 % de la diversidad a nivel mundial
son parasitos (Poulin y Morand, 2000). La asociacién
huésped-parasito es el resultado de adaptaciones re-
ciprocas que permiten a los pardsitos explotar carac-
teristicas bioldgicas de sus huéspedes para asegurar
su transmision y supervivencia (Timi y Poulin, 2020).
Como resultado, los parasitos pueden afectar la fisio-
logia, la morfologia, la reproduccién y el comporta-
miento del huésped. Ademads, se ha documentado que
los parasitos tienen impactos significativos en los indi-
viduos, las poblaciones, las comunidades, e incluso en
los ecosistemas, ya que pueden estabilizar las redes
tréficas (Poulin, 1997; Poulin y Morand, 2000; Timi y
Poulin, 2020). Cabe sefalar que algunos parasitos tie-
nen ciclos de vida complejos que les permite interac-
tuar a diferentes niveles tréficos con sus huéspedes
intermediarios (invertebrados o vertebrados) o defini-
tivos (vertebrados) en los ecosistemas, por esta razon,
son considerados bioindicadores de la calidad de los
ecosistemas (Poulin, 1997; Poulin y Morand, 2000).

Los digéneos estdan clasificados en el phylum Platy-
helminthes, comiUnmente conocidos como gusanos
planos, los cuales son considerados como uno de los
grupos mas diversos de parasitos con aproximada-
mente 18 000 especies (Cribb et al., 2001), a la vez que

35

son organismos de gran relevancia debido a que algu-
nas especies causan dafio a poblaciones de animales
silvestres y domeésticos, e incluso al ser humano
(Pérez-Ponce de Ledn et al., 2007). Particularmente
en México, los digéneos son el grupo mejor documen-
tado con aproximadamente 503 especies clasificadas
en 316 géneros (Pérez-Ponce de Ledn et al., 2007); sin
embargo, este nimero podria estar subestimado, ya
gue la mayoria de los estudios helmintolégicos estan
enfocados en un grupo especifico de vertebrados,
puntualmente en peces. Con base en esta aproxima-
cion, se estima que en México solo se ha reportado el
10 % de la biodiversidad de este grupo de parasitos.
Pese a ello, el territorio mexicano es considerado
como uno de los sitios con mayor biodiversidad de di-
géneos en el planeta junto con Australia (Poulin y Mo-
rand, 2000; Pérez-Ponce de Ledn et al., 2007).
Clinostomum Leidy, 1856 es un género de digéneos
clasificados en la familia Clinostomidae Lihe, 1901
junto con otros seis géneros, de acuerdo con Kanev et
al. (2002). Los parasitos pertenecientes a la familia Cli-
nostomidae tienen un ciclo de vida complejo donde
participan dos huéspedes intermediarios y un hués-
ped definitivo. Los pardsitos adultos habitan en la ca-
vidad bucal, faringe o eséfago de aves, reptiles y rara-
mente en mamiferos, incluyendo el humano (Wang et
al., 2017) (Figura 1). El primer huésped intermediario
son gasterépodos dulceacuicolas, mientras que el se-
gundo huésped intermediario son peces o anfibios en
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Figura 1. Ciclo de vida de Clinostomum spp. Primer huésped intermediario (caracoles),
segundo huésped intermediario (peces) y huésped definitivo (aves).

donde reside en la etapa larval denominada metacer-
caria, la cual se encuentra enquistada, causando man-
chas de color amarillo en diferentes drganos como
musculo, cavidad oral, ojos, branquias, tejido subcu-
tdneo, gonadas, intestino, higado, entre otros drga-
nos. Las infecciones masivas de estos pardsitos pue-
den causar deformaciones en la piel, provocando la
pérdida de vigor, apetito, inmovilidad y nado errdtico
(Figura 2) (Lo et al., 1985; Pérez-Ponce de Ledn et al.,
2007, 2016; Sereno-Uribe et al., 2018; Caffara et al.,
2020).

Algunas especies del género Clinostomum pueden
parasitar al humano y son responsables del sindrome
de Halzoun, un raro padecimiento transmitido por
consumir pescado crudo infectado con metacercarias
(Lee et al., 2017), causando laringofaringitis; se han
reportado casos en paises como Corea y Japén donde
se consume pescado crudo (Hara et al., 2014; Song et
al., 2018) (Figura 2). En México no se han reportado
casos de clinostomiasis humana; no obstante, Ga-
rrido-Olvera et al. (2022) han senalado que la clinos-
tomiasis en México es latente y para prevenirla se re-
comienda evitar el consumo de pescado crudo vy
fresco. Cabe sefialar que en México se ha registrado la
metacercaria de Clinostomum en 27 especies de peces
de las familias Cichlidae, Eleotridae, Poeciliidae, Cha-
racidae, Ictaluridae, Pimelodidae, Centropomidae,
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Goodeidae y Cyprinidae, algunas de ellas de importan-
cia econdmica (Pérez-Ponce de Ledn et al., 2016). Las
diferentes especies de Clinostomum han sido registra-
das globalmente y han sido sujetos a numerosos estu-
dios relacionados con su ecologia, asociacion hués-
ped-parasito, patogenicidad, taxonomia y sistematica
(Caffara et al., 2014, Pinto et al., 2015; Pérez-Ponce de
Ledn et al., 2016; Sereno-Uribe et al., 2013, 2016;
Briosio-Aguilar et al., 2018).

Tradicionalmente, la identificacidn taxonémica de
las especies en digéneos, incluyendo las especies del
género Clinostomum, se ha basado principalmente en
los rasgos morfoldgicos de los adultos. Sin embargo,
la incertidumbre sobre la validez de los caracteres
morfoldgicos, la plasticidad fenotipica definida como
expresién morfoldgica inducida por el ambiente —en
este caso por el huésped—, asi como la limitacion de
los caracteres morfoldgicos que permitan asociar los
distintos estadios larvarios con el estadio adulto y la
similitud morfoldgica entre especies estrechamente
relacionadas, son factores que han generado contro-
versias y dificultan la determinacidon taxondmica de
las especies (Nolan y Cribb, 2005).

Los problemas de diagnosis y reconocimiento de la
biodiversidad de las especies pueden abordarse conla
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Figura 2. a) Metacercaria de Clinostomum spp., en peces (Foto modificada de https://www.naturalista.mx);
b) Especimenes adultos de Clinostomum spp., parasitando la cavidad bucal de un ave ictiéfaga;
c) Especimenes adultos de Clinostomum spp., recolectados de una garza; d) Parasito adulto tefiido con
Paracarmin de Meyer. Flechas indican la fase larval (metacercaria) y adulto en figura 2a y 2b, respectivamente.

ayuda de herramientas alternativas como los marca-
dores moleculares, los cuales se definen como cual-
quier secuencia de ADN que presenta un polimor-
fismo y que puede detectarse mediante técnicas de
biologia molecular. Los marcadores moleculares ofre-
cen varias ventajas que se enumeran a continuacion:
1) Diferentes regiones del genoma pueden ser usadas
para identificar a las poblaciones, especies, géneros,
etc.; 2) La generacidn de secuencias de ADN es relati-
vamente rapida; 3) El nimero de sitios variables de la
secuencia de ADN que se analizan es mucho mayor
que el de los caracteres morfolégicos; y 4) La variacién
en las secuencias de ADN no esta influenciada por el
fenotipo ni por el ambiente (Nolan y Cribb, 2005). No
obstante, los datos moleculares pueden plantear re-
tos metodoldgicos como el aislamiento del ADN, o el
disefio de primers (oligonucledtidos especificos de
una region del ADN) universales para la amplificacidn
de regiones de interés (Perkins et al., 2011).
Particularmente uno de los marcadores molecula-
res empleados para delimitar a las especies de parasi-
tos son los del ADN mitocondrial (DNAmt por sus si-
glas en inglés), el cual tiene una tasa de mutacion alta,
nula recombinacidn genética y se hereda via materna
(Avise, 2000). En especial, el gen citocromo oxidasa
subunidad | (COIl) del DNAmt, ha venido ganando
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adeptos debido a que es un gen que permite diferen-
ciar poblaciones y delimitar especies de pardsitos. El
aumento reciente en la generacion de informacién
molecular ha permitido combinar marcadores mole-
culares con el propésito de identificar, delimitar y en-
tender la evolucion de las especies de parasitos (Avise,
2000; Moszczynska et al., 2009; Locke et al., 2010; Caf-
faraetal., 2011, 2014).

En este sentido, en la presente investigacidn reco-
pilamos informacién molecular de las especies dispo-
nibles del género Clinostomum con el fin de evaluar
los siguientes puntos: 1) La sistematica de las espe-
cies; 2) Comprender los patrones de distribucién; y 3)
Reconocer las asociaciones ecoldgicas entre los para-
sitos y sus huéspedes intermediarios (peces dulcea-
cuicolas) y definitivos (aves acudaticas de la familia Ar-
deidae), con un especial énfasis en las especies distri-
buidas en México. Para ello, obtuvimos secuencias del
gen citocromo oxidasa subunidad | (COI) del ADN mi-
tocondrial disponibles en la base de datos del Gen-
Bank. La base de datos del COIl incluyd secuencias de
19 especies del género Clinostomum, mas cinco linajes
(grupos ancestro-descendientes) sin identificar o es-
pecies candidatas, distribuidas en varios continentes:
América, Europa, Asia y Africa.
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Dada la gran diversidad de las especies evaluadas
(19 especies, mas cinco linajes), esperamos recuperar
24 linajes independientes, a la vez que, con base en la
filogenia derivada, también esperamos reconocer es-
pecies hermanas en la misma regidn biogeografica. Fi-
nalmente, la evidencia actual sugiere que las especies
de Clinostomum presentan una afinidad con sus hués-
pedes, por lo tanto, en este analisis se espera validar
estas asociaciones ecoldgicas.

DOI: https://doi.org/10.35830/cn.vi86.661

Metodologia

Un total de 394 secuencias del gen citocromo oxi-
dasa subunidad | (COIl) fueron obtenidas de la base de
datos del GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/)
(Cuadro 1). Posteriormente, se realizd la reconstruc-
cion filogenética con las secuencias del ADN mitocon-
drial (COl) de las especies de Clinostomum utilizando
dos aproximaciones estadisticas: Maxima Verosimili-
tud e Inferencia Bayesiana. Para realizar dichos andli-

Cuadro 1
Especies utilizadas en la presente investigacion. Huésped= Ave (A); Caracol (C); Pez (P); Rana (R).
Estadio= Adulto (A); Metacercaria (larva) (M); Cercaria (larva) (C).

Especie S&ﬁ;‘;ﬁizs Familia del Huésped Estadio Distribucion
Euclinostomum sp. 3 Osphronemidae (P) M Asia (Tailandia)
Clinostomum album 4 Cyprinidae (P); Planorbidae (C) M, C Norteamérica (EUA)

C. arquus 29 (Ag;ieidae (A); Profundulidae (P); Poeciliidae A: M Norteamérica (México)

C. aftenuatum 2 Ranidae (R) M Norteamérica (EUA)

C. brieni 4 Clariidae (P) M Africa (Sudafrica)

C. caffarae 10 Ardeidae (A); Characidae (P) A; M Norteamérica (México)

C. cichlidorum 96 Ardeidae (A); Cichlidae (P) AM gg;’if‘o”;;”e‘ﬁ‘cg“’ég’ggg Rica)
C. cocoi 1 Ardeidae (A) A Sudameérica (Argentina)

C. complanatum 8 Centrarchidae (P) M Europa (ltalia)

C. cutaneum 2 Ardeidae (A); Cichlidae (P) M Africa (Kenia)

C. detruncatum 3 Synbranchidae (P) M Sudameérica (Brasil)

C. fergalliarii 2 Ardeidae (A) A Sudameérica (Argentina)

C. heluans 4 Ardeidae (A) A; M Ameérica (Argentina, Brasil y México)
C. cf. marginatum 1 Percidae (P) M Norteamérica (EUA)

C. marginatum 38 Ardeidae (A) A Norteamérica (Canada y EUA)
C. marginatum 17 Goodeidae, Cyprinidae, Catostomidae (P) M Norteamérica (México)

C. phalacrocoracis 8 Cichlidae (P) M Asia (Israel)

C. philippinense 1 Osphronemidae (P) M Asia (Tailandia)

C. poteae 3 Phalacrocoracidae (A) A Norteamérica (EUA)

C. sinensis 9 Cyprinidae M Asia (China)

C. tataxumui 80 Ardeidae (A); Cichlidae (P), Eleotridae (P) A; M Norteamérica (México)

C. ukolli 5 Mochokidae (P) M Africa (Nigeria)
Clnostomun <5 (1 Heptapteras () Mo e e
r?;g’;ogiom”m sp- (Li- 47 Ardeidae (A); Cichlidae (P), Eleotridae (P)  A; M (N:Z:ﬁi;“n‘:gzi;'\("gé'sﬁg)Rwa)
Clinostomum sp. 5 3 Cichlidae (P) M Sudameérica (Bolivia)
Clinostomum sp. 4 1 Cichlidae (P) M Sudameérica (Peru)
Clinostomum sp. 6 Planorbidae (C) C Sudameérica (Brasil)
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sis, las secuencias del COIl fueron alineadas con el pro-
grama Clustal W (Kumar et al., 2016), el alineamiento
gue se conformé con un total de 394 secuencias 'y 474
pares de bases (pb). EIl mejor modelo de evolucion
para la base de datos del COIl fue General Time Rever-
sible (GTR+G+l), con una distribucién gamma y sitios
variables, el cual fue inferido con el Criterio de Infor-
macion de Akaike (AIC, por sus siglas en inglés) (Kumar
et al., 2016). Los analisis filogenéticos fueron inferidos
con el método de Maxima Verosimilitud (ML, por sus
siglas en inglés) con el programa RAXML v7.0.4 (Silves-
tro y Michalak, 2011) y con el método de Inferencia
Bayesiana (BI, por sus siglas en inglés) en el programa
MrBayes v3.2 (Ronquist et al., 2012), empleando el
modelo de evolucién obtenido con el criterio de AlC.
Los parametros utilizados en el analisis de Inferencia
Bayesiana fueron dos corridas independientes con
cuatro cadenas de cinco millones de generaciones
muestreadas cada 1 000 generaciones. La probabili-
dad posterior de cada clado fue obtenida con el 50 %
de la mayoria del arbol consenso. Mientras que, para
el método de ML, los nodos de los arboles fueron so-
portados estadisticamente con 10 000 réplicas de
bootstrap.

Resultados

En la presente investigacién recopilamos informa-
cion disponible en la base de datos del GenBank de las
especies del género Clinostomum, con un especial én-
fasis en la biodiversidad de México y en paises de Cen-
troamérica (Sereno-Uribe et al., 2013, 2018; Pérez-
Ponce de Ledn et al.,, 2016; Briosio-Aguilar et al.,
2018). De la informacidn recopilada se obtuvieron 269
secuencias del gen mitocondrial (COIl) de 19 especies
del género Clinostomum asociados a huéspedes defi-
nitivos (aves acuaticas de la familia Ardeidae) e inter-
mediarios (peces no relacionados de las familias Ca-
tostomidae, Cyprinidae, Goodeidae, Cichlidae, Eleotri-
dae, Pimelodidae, Characidae, Profundulidae y Poeci-
liidae) de 51 localidades de la regidn nedartica y neo-
tropical de México y de dos paises de Centroamérica
(Honduras y Costa Rica) (Cuadro 1) (Figura 3).

Los analisis filogenéticos inferidos con los métodos
probabilisticos de MLy BI, fueron congruentes con fi-
logenias previamente propuestas con el gen COIl (ver
Pérez-Ponce de Ledn et al., 2016); se reconocieron 26
clados que corresponden con las especies analizadas
globalmente. Particularmente en México, Honduras y

@
( ?Iméﬂomum marginaium
Clinostomum cichlidorum

@ Clinostomum lataxumui

@ Clinostomum caffarae

© Clinostomum arquus

@ Clinostomum heluans
Clinostomum sp. Linaje 3

@ Clinostomum sp. Linaje |

Océano Pacifico

Figura 3. Mapa de la distribucion de las especies y linajes de Clinostomum spp. en México y Centroamérica.
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Figura 4. Fotos de microscopia de luz de Clinostomum spp.: a) Clinostomum heluans; b) Clinostomum arquus; c) Cli-
nostomum cichlidorum; d) Clinostomum intermedialis; e) Clinostomum tataxumui, f) Clinostomum caffarae; g) Clinosto-
mum marginatum; h) Clinostomum sp. Linaje 1; i) Clinostomum sp. Linaje 3. Escala, a= 2 mm, b—i =1 mm.

Costa Rica, se reconocieron ocho clados o grupos in-
dependientes que corresponde a seis especies previa-
mente descritas tales como: C. tataxumui, C. heluans,
C. cichlidorum, C. arquus, C. caffarae y C. marginatum,
mas dos especies no descritas Clinostomum sp. (Linaje
1y 3) (Figuras 4y 5).

Las especies registradas en México y Centroamé-
rica se encuentran distribuidas simpatricamente, es
decir, se distribuyen en la misma regidn biogeografica.
La especie C. tataxumui cuenta con un amplio rango
de distribucidon debido a que se ha registrado en 16
localidades (10-14, 16, 18, 21, 22, 28, 31, 35, 36, 41 y
43. Ver Figura 3) en siete estados de la Republica me-
xicana asociados a peces de la familia Cichlidae, Eleo-
tridae y a tres especies de aves de la familia Ardeidae
(Ardea alba, A. herodias y Tigrisoma mexicanum). Por
su parte, la especie C. marginatum se ha registrado
frecuentemente en la regidn neartica (Sereno-Uribe
et al., 2013); en este trabajo, fue registrada en seis lo-
calidades (localidades 1-6 ver Figura 3) del norte de
México, en los estados de Chihuahua y Durango que
corresponde a la regién nedrtica, asi como en una lo-
calidad de Veracruz y en dos presas del estado de Oa-
Xaca pertenecientes a la regién neotropical (localida-
des 10, 32 y 38 respectivamente en Figura 3).

Asimismo, se confirmé la especificidad entre los
pardsitos y sus huéspedes del género Clinostomum,
por ejemplo, la metacercaria o fase larval de C. cichli-
dorum, es especifica a peces de la familia Cichlidae,
mientras que los adultos se han registrado en tres es-
pecies de aves de la familia Ardeidae (A. alba, T. mexi-
canum y Cochlearius cochlearius) en 14 localidades de
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Meéxico (en los estados de San Luis Potosi, Hidalgo, Ta-
basco, Campeche, Quintana Roo y Oaxaca, localidades
7-9, 19, 21, 23-27, 34 y 35 en Figura 3) y en tres locali-
dades de Costa Rica (46, 47 y 49 en Figura 3). Las es-
pecies como C. caffaraey C. arquus también muestran
cierto patrén de especificidad en su fase larval o me-
tacercaria, por ejemplo, C. caffarae se ha encontrado
en peces de la familia Characidae en dos localidades
del estado de Jalisco (localidades 29 y 30 en Figura 3),
mientras que la metacercaria de la especie C. arquus
ha sido registrada en peces de las familias Profundu-
lidae y Poeciliidae (localidades 33, 38, 39, 40y 44 en
Figura 3). El adulto de la especie C. heluans fue regis-
trado en una sola localidad del estado de Campeche
en aves de la familia Ardeidae (localidad 22 en Figura
3), mientras que la metacercaria fue registrada en Bra-
sil y Argentina asociada a peces de la familia Cichlidae.

Por otra parte, las dos especies candidatas o linajes
1y 3, no se han reconocido debido a la falta de espe-
cimenes adultos para su caracterizacién morfoldgica.
Por ejemplo, el linaje 3, se ha registrado en los estados
de Veracruz, Tabasco y Campeche, en México, mien-
tras que en Costa Rica (localidades 15, 20, 23, 46, 48,
50 y 51 en Figura 3) las metacercarias se han regis-
trado en peces de la familia Eleotridae y Heptapte-
ridae, en tanto que los adultos se han registrado en
dos especies de aves de la familia Ardeidae (A. hero-
dias y T. mexicanum, localidad 20 en Figura 3). Final-
mente, el linaje 1 fue registrado en estadio larval aso-
ciado a peces de la familia Heptapteridae en México y
Honduras (localidades 42 y 45 en Figura 3).
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Discusién

Los andlisis filogenéticos obtenidos en este trabajo
reconocieron 26 linajes, dos linajes mas de los espera-
dos, alavez que se reconocieron a las 19 especies ana-
lizadas y las cinco especies sin describir. No obstante,
algunas secuencias identificadas como C. brieni y C.
marginatum, de Africa y Asia respectivamente, se di-
vidieron en dos linajes cada uno, sugiriendo que estas
secuencias deben ser reclasificadas (Figura 5). Uno de
los resultados que se observan en la filogenia, fue la
divisién de dos grandes clados: el primero contiene
siete especies distribuidas en Africa, Asia y Europa,
mientras que el segundo contiene 11 especies mas las
cinco especies sin describir distribuidas a lo largo del
continente americano. Es de llamar la atencién que,
aunque la especie C. heluans se distribuye en América,
en la filogenia no se agrupa con los otros 16 linajes
presentes en este continente (Figura 5). La posicidn fi-
logenética de esta especie sugiere que deberia ser re-
evaluada y posiblemente reclasificada en otro género.

En México, el primer registro del adulto de Clinos-
tomum, fue C. complanatum en la cavidad bucal de la
garcita verde (Butorides virescens) en el estado de
Chiapas, mientras que la fase larvaria fue registrada
en 69 especies de peces (Caballero, 1946; Pérez-
Ponce de Ledn et al., 2007, 2016). Posteriormente,
Caffara et al. (2011) realizaron un estudio compara-
tivo en donde concluyeron que C. complanatum es
una especie restringida al Viejo Mundo, reasignando
los registros previos de C. complanatum a C. margina-
tum en América (Estados Unidos y Canada). En Mé-
xico, Sereno-Uribe et al. (2013) encontraron este
mismo patrdén y reasignaron varios individuos clasifi-
cados como C. complanatum a C. marginatum; ade-
mas, confirmaron que C. marginatum se distribuye
principalmente en la regidn neartica y en algunas lo-
calidades de la regién neotropical en México vy, final-
mente, describieron una nueva especie nombrandola
C. tataxumui. En el presente analisis filogenético, re-
cuperamos estas tres especies validando los trabajos
previos (Figura 5).

Recientemente, Pérez-Ponce de Ledn et al. (2016)
realizaron un estudio donde se incluyeron fases larva-
rias y adultos de Clinostomum colectadas en peces y
aves de 26 localidades de México, Honduras y Costa
Rica. El estudio revelé una gran biodiversidad dentro
del género en la regidon neotropical, reconociendo

42

DOI: https://doi.org/10.35830/cn.vi86.661

cinco linajes. Posteriormente, tres de ellas fueron des-
critas como C. cichlidorum, C. arquus y C. caffarae, de-
jando dos especies sin describir debido a la falta de
especimenes adultos (Sereno-Uribe et al., 2018). El ar-
bol filogenético obtenido en el presente estudio
apoya lo reportado previamente, en donde se recu-
pero a las tres especies y a los dos linajes sin describir
(Linaje 1y 3).

Actualmente el género Clinostomum estd com-
puesto por 31 especies distribuidas en todo el mundo,
en México y Centroamérica se han reconocido siete
especies de Clinostomum, C. tataxumui, C. heluans, C.
cichlidorum, C. arquus, C. caffarae, C. marginatumy C.
intermedialis (solo con caracteres morfoldgicos), por
lo que esta region alberga el 22 % de la biodiversidad
del género (Figura 4) (Pérez-Ponce de Ledn et al.,
2007, 2016; Sereno-Uribe et al., 2013, 2018; Briosio-
Aguilar et al., 2018). Sin embargo, se reconoce que
existen otros dos linajes en esta regién (1y 3), los cua-
les no han sido nombrados formalmente hasta que se
obtengan los adultos para realizar la descripcién mor-
foldgica.

La evidencia actual sugiere que las especies del gé-
nero Clinostomum presentan una estrecha relacion
ecoldgica con aves de la familia Ardeidae, debido a
qgue nueve especies y el linaje 3 se recolectaron de es-
tas aves, solamente C. potae fue recolectada del pato
buzo (Phalacrocoracidae) (Cuadro 1). Ademas, las me-
tacercarias (fase larval) muestran cierto patrén de es-
pecificidad, por ejemplo, las metacercarias de C. cich-
lidorum se encuentran solamente en peces de la fami-
lia Cichlidae, mientras que las metacercarias de C. ar-
quus se hallan en peces ciprinodontiformes, particu-
larmente en poeciliidos y profundulidos (Figura 5).
Este patrdon de especificidad a nivel del segundo hués-
ped intermediario ha sido encontrado en otros grupos
de parasitos, por ejemplo, Lopez-Jiménez et al. (2017)
encontraron la presencia de tres linajes del género
Uvulifer asociadas a peces de las familias Characidae,
Cyprinidae, y Poeciilidae respectivamente, distribui-
das en México y Centroamérica.

Finalmente, hay que mencionar que las metacer-
carias de Clinostomum forman quistes de color amari-
llo en diferentes partes del cuerpo en peces cultiva-
dos, lo que causa pérdidas econémicas (Lo et al.,
1985; Sutili et al., 2014; Song et al., 2018). En México,
se cultivan peces para consumo humano, como lo-
bina, tilapia, bagre, entre otros (Instituto Nacional de
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Pesca, 2018). Hasta la fecha, no se han documentado
epizootias severas en estos peces; sin embargo, son
potenciales huéspedes del género Clinostomum, por
lo tanto, conocer la biologia, taxonomia, sistematicay
ciclo de vida de estos parasitos, es preponderante
para crear estrategias de prevencién, erradicacion,
control y para poder reducir el impacto negativo que
podrian ocasionar a las granjas acuicolas que cultivan
peces de consumo humano.
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