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Resumen

Se presenta la descripcion de Lepidonema zuritai n. sp. y Phalacronema vegae n. sp. (Nematoda, Hystrignathidae),
del intestino de Heliscus tropicus Percheron, 1835 y Passalus cognatus Truqui, 1857 (Passalidae), recolectados en
Tamaulipas, noreste de México. Las especies nuevas son descritas con base en las caracteristicas morfoldgicas de la
anatomia interna y externa tipicamente utilizadas para la caracterizacion taxonoémica de histrignatidos, como el nimero
de ovarios, forma del es6fago y sus partes, la presencia, forma y disposicion de ornamentaciones cuticulares (espinas,
alas, estriaciones), entre otras. Adicionalmente, se presentan las relaciones filogenéticas de las especies descritas, a
partir de caracteres moleculares obtenidos de secuencias parciales de las subunidades menor y mayor del ribosoma,
marcadores informativos tipicamente usados en filogenética de nematodos. Ambas especies se recuperaron dentro
del clado que agrupa a la mayoria de los géneros de Hystrignathidae analizados y, aunque no son del todo claras las
relaciones al interior del mismo, los resultados obtenidos sugieren un parentesco estrecho entre Lepidonema zuritai
n. sp. y Xyo pseudohystrix, mientras que las relaciones entre Phalacronema vegae n. sp. al interior del clado atin no
son claras.
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Abstract

The description of Lepidonema zuritai n. sp. and Phalacronema vegae n. sp. (Nematoda, Hystrignathidae,

from the intestine of Heliscus tropicus Percheron, 1835 and Passalus cognatus Truqui, 1857 (Passalidae), collected

in Tamaulipas, northeastern Mexico, is presented. The new species are described based on the morphological

characteristics of the internal and external anatomy typically used for the taxonomic characterization of histrignatids,

such as number of ovaries, shape of the esophagus and its parts, presence, shape and disposition of cuticular

ornamentations (spines, wings, striations), among others. Additionally, phylogenetic relationships of the described

species are presented, based on molecular characters obtained from partial sequences of the minor and major subunits

of the ribosome, informative markers typically used in nematode phylogenetics. Both species were recovered within

the clade that groups most of Hystrignathidae genera analyzed, and although relationships within the clade are not

entirely clear, results obtained suggest a close relationship between Lepidonema zuritai n. sp. and Xyo pseudohystrix,

while relationships of Phalacronema vegae n. sp. within the clade are still unclear.

Keywords: Nematodes; Pinworms; Arthropoda; Wood beetles; Molecular systematics; Taxonomy

Introduccion

Los nematodos han colonizado diversos ambientes
y establecido interacciones bioldgicas con una amplia
variedad de organismos. Especificamente, el parasitismo
ha sido una estrategia exitosa que ha surgido en diferentes
linajes a lo largo de la historia del phylum Nematoda
(Blaxter et al., 1998). Los grupos de nematodos
Oxyuridomorpha, Drilonematomorpha y Ascaridomorpha
son considerados ancestrales dentro de los nematodos
parasitos de invertebrados terrestres. Particularmente,
Oxyuridomorpha agrupa a varias especies de ciclo de vida
directo ampliamente estudiados desde una perspectiva
médica y veterinaria, ya que algunas especies, como
Enterobius vermicularis Linnaeus, 1758 y Oxyuris equi
Schrank, 1788 son relevantes para la salud humana y
equina, respectivamente. Estas 2 especies de nematodos,
asi como otros oxiuros asociados a vertebrados conforman
un grupo de alrededor de 700 especies clasificadas
dentro de la superfamilia Oxyuroidea (Hodda, 2007).
No obstante, otras 2 superfamilias también pertenecen a
Oxyuridomorpha: Thelastomatoidea con alrededor de 450
especies y Coronostomatoidea con alrededor de 50 especies,
ambas agrupan nematodos asociados a Arthropoda, lo que
permite suponer un espectro mas amplio de hospederos
asociados a estas 2 superfamilias, posiblemente mas
diversas que aquella relacionada exclusivamente con
vertebrados (Adamson y Van Waerebeke, 1992; Carreno,
2014; Gardufio-Montes de Oca et al., 2020; Hodda, 2007).

A pesar de lo anteriormente planteado, parece haber
un sesgo en la descripcion de oxiuros, que puede ser
explicado a partir del interés médico y veterinario que
ha llevado a estudiar con mayor urgencia a aquellos
nematodos asociados con vertebrados, lo que contrasta
con los pocos estudios enfocados en oxiuros asociados a

artropodos, la mayoria de ellos dirigidos solo en algunos
grupos de hospederos, entre los que destacan dipteros,
ortopteros, coledpteros, blatodeos y miriapodos (Carreno,
2014). Afortunadamente, en los ultimos afios ha habido
un interés creciente en estudiar a este grupo particular de
oxiuros, lo que ha resultado en el descubrimiento de nuevos
taxones, particularmente en América y Asia (Morffe et al.,
2021; Zhang et al., 2021).

El presente estudio aporta conocimiento sobre la
superfamilia Thelastomatoidea, mediante la descripcion
de 2 especies nuevas de Hystrignathidae encontradas
en los escarabajos de madera Heliscus tropicus 'y
Rhodocanthopus cognatus en Tamaulipas. Esta familia
de nematodos agrupa especies asociadas a coledpteros
de la familia Passalidae que concentra alrededor de 90
especies, muchas de ellas endémicas, y forma un grupo de
escarabajos particularmente diverso en México, pero poco
estudiado desde un enfoque parasitologico (Reyes-Castillo,
2000). Se presentan las caracteristicas morfologicas de los
nuevos taxones, asi como un analisis de sus relaciones
filogenéticas a nivel de familia, con base en caracteres
moleculares.

Materiales y métodos

En total, se recolectaron 27 individuos de Passalus
cognatus 'y 26 de Heliscus tropicus en sitios con
una vegetacion caracteristica del bosque mesofilo de
montafia, dentro de la Reserva de la Biosfera El Cielo y
a una elevacion de 200-1,800 m snm. Los hospederos se
recolectaron de forma directa sobre troncos caidos o con
la ayuda de herramientas de jardineria, fueron preservados
en etanol al 96% para su examinacion posterior en el
laboratorio. Los pasélidos se identificaron con la ayuda
de claves taxonomicas y literatura especializada para el
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grupo (Reyes-Castillo, 1970), una vez identificados por el
personal de la Coleccion Entomologica IEXA del Instituto
de Ecologia, A.C. (INECOL), fueron entregados a dicha
institucion. La diseccion de los escarabajos recolectados
se llevdo a cabo bajo un microscopio estereoscopico,
se extrajo el intestino a través del retiro del abdomen;
posteriormente, se revisaron internamente las diferentes
secciones del tubo digestivo. Los nematodos recuperados
se preservaron en etanol al 96% para su posterior estudio
morfologico y molecular.

Los nematodos encontrados fueron examinados
para su identificacion taxonomica a partir de su
caracterizacion morfologica. Para esto, algunos ejemplares
se transparentaron con una solucion de glicerina diluida
en etanol al 96% en una proporcion de 1:1. Una vez
transparentados, los nematodos fueron observados en el
microscopio optico compuesto; asi mismo, se obtuvieron
caracteristicas morfométricas tipicamente utilizadas en el
estudio taxonémico de nematodos (tabla 1) y se realizaron
ilustraciones con ayuda de una camara clara montada en
un microscopio optico Olympus BX53; las medidas son
presentadas en milimetros (a menos que se indique otra
unidad) en el siguiente orden: intervalo (promedio +
desviacion estandar, n = nimero de individuos medidos).
Las proporciones propuestas por De Man (1884) para
la caracterizacion morfométrica de nematodos fueron
calculadas de la siguiente forma: a = longitud total del
cuerpo/ ancho maximo del cuerpo, b = longitud total del
cuerpo/ longitud total del esofago, ¢ = longitud total del
cuerpo/ longitud de la cauda, c’= longitud de la cauda/
ancho del cuerpo a nivel del ano, V% = posicion de la
vulva expresada como porcentaje de la longitud total del
cuerpo y V’% = posicion de la vulva expresada como
porcentaje de la distancia desde el extremo anterior hasta
el ano. El material tipo fue depositado en la Coleccion
Nacional de Helmintos (CNHE) del Instituto de Biologia,
Universidad Nacional Auténoma de México (IB-UNAM).

Un ejemplar de cada especie de nematodo fue procesado
en el Laboratorio de Microscopia y Fotografia de la
Biodiversidad del Laboratorio Nacional de Biodiversidad
(LANABIO) IB-UNAM, para lo cual primero fueron
limpiados con detergente biologico y vibracion mecanica.
Se deshidrataron a punto critico con diéxido de carbono
mediante su inmersion en etanol a 96% y 100% durante 2
h en cada concentracion, utilizando un desecador Emitech,
K850. Posteriormente, los ejemplares fueron montados
y se cubrieron con una mezcla de oro y paladio en el
sistema de revestimiento Quorum Q150R. Finalmente, las
muestras fueron examinadas a 10 kV en un microscopio
Hitachi Stereoscan modelo SU1015.

Para el analisis de inferencia filogenética, se utilizaron
caracteres moleculares obtenidos a partir de secuencias

de nucledtidos de ADN. La obtencion de secuencias
se realizd mediante reacciones de amplificacion y
secuenciacion de 2 fragmentos de genes ribosomales: la
subunidad mayor (28S o LSU) y menor (18S o SSU) del
ribosoma, marcadores tipicamente usados en el estudio de
las relaciones filogenéticas de nematodos. Tres ejemplares
de Lepidonema zuritai n. sp. y 2 de Phalacronema vegae
n. sp. fueron fijados en etanol 96% y refrigerados a -20°C
hasta la extraccion de ADN gendmico, la cual se realiz6 con
los reactivos de extraccion de DNeasy ® Blood and Tissue
(Qiagen, USA). Los fragmentos de los genes mencionados
fueron obtenidos a partir de su amplificacion mediante
reacciones en cadena de la ADN polimerasa (PCR por sus
siglas en inglés). Cada reaccion estuvo compuesta por 0.2 ul
de cada uno de los 2 oligonucledtidos, a una concentracion
de 10 uM, 0.1 ul de la ADN polimerasa MyTaq polymerase
(Bioline, UK) y a una de 0.5 U/pl, 3 MyTaq polymerase
(Bioline, UK) de la soluciéon amortiguadora 5x PCR
buffer proporcionada con la enzima, y 3 pl de ADN
genomico en un volumen total de 15 pl por reaccion. El
fragmento de la region D2-D3 del gen de la subunidad
mayor se amplifico con el par de oligonucledtidos D2A
(5'-ACAAGTACCGTGAGGGAAAGTTG-3") y D3B
(5'-TCGGAAGGAACCAGCTACTA-3") (Nunn, 1992).
Por su parte, los fragmentos del gen de la unidad menor
ribosomal fueron amplificados con el parde oligonucleotidos
nSSU F 04 (5-GCTTGTCTCAAAGATTAAGCC-3")
(Blaxter et al, 1998) y nSSUR 82 (5'-
TGATCCTTCTGCAGGTTCACCTAC-3") (Medlin
et al., 1988). El perfil térmico para las reacciones
incluyé una desnaturalizacion inicial a 94°C durante 5
min seguida durante 35 ciclos de 94 °C (98 para LSU)
durante 30 s, 54 °C (50 para LSU) durante 30 s y 72
°C durante 60 s, seguido por una fase de extension post
amplificacion a 72 °C durante 7 min. Los productos de
las reacciones de PCR fueron secuenciados en ambas
direcciones, utilizando los mismos oligonucleotidos
que se usaron en la reaccion de amplificacion para la
region D2-D3, y se utilizaron los oligonucleodtidos 988F
(5’'-CTCAAAGATTAAGCCATGC-3") y 1912R (5'-
TTTACGGTCAGAACTAGGG-3") para la secuenciacion
de laregion 5" del gen SSU (Holterman et al., 2006). Estas
técnicas de biologia molecular fueron implementadas en el
Laboratoriode Secuenciacion GenémicadelaBiodiversidad
y de la Salud, Instituto de Biologia, Universidad Nacional
Auténoma de México (IBUNAM). La secuencia consenso
de cada individuo procesado fue ensamblada a partir de
la lectura de los histogramas con ayuda del software
Geneious Prime® 2019.2.3 (http://www.geneious.com,
Kearse et al., 2012). Todas las secuencias obtenidas en este
estudio fueron depositadas en GenBank (National Center
for Biotechnology Information; NCBI).
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Tabla 1
Caracteristicas morfométricas de Lepidonema zuritai n. sp. y Phalacronema vegae n. sp. expresadas en milimetros
Caracter Lepidonema zuritai n. sp. Phalacronema vegae n. sp.
Holotipo  Paratipos Holotipo ~ Paratipos

Rango Promedio n Rango Promedio n
a = Longitud total del cuerpo / ancho maximo del 21.540 21.518-23.414 22.045+0.716 6  6.676 6.184-6.676 6.449 +£0.248 3
cuerpo
b = Longitud total del cuerpo / longitud total del 6.290 5.488-6.290  5927+0.347 5 5787 5.599-6.133 5.840+0.271 3
esofago
¢ = Longitud total del cuerpo / longitud de la cauda 8.998 7.394-9.690 8.603+0.860 6  60.930 50.522-60.930 54.440 + 5.661 3
¢’ = Longitud de la cauda / ancho del cuerpo a nivel 5.267 4.625-5414  5.079+0.268 6  0.500 0.447-0.543 0.497 £0.048 3
del ano
V% = Posicion de la vulva expresada como porcentaje  54.572 50.479-58.160 54.795£2.891 6  63.563 61.702-63.563 62.572 £0.936 3
de la longitud total del cuerpo
V% = Posicion de la vulva expresada como porcentaje  61.396 57.337-65.221 62.058 £2.834 6  64.623 62.915-64.623 63.750 £ 0.855 3
de la distancia desde el extremo anterior hasta el ano
Longitud total 3.085 2.439-3.112 2856 +0.286 8  2.248 2.139-2.302  2.230+£0.083 3
Localizacion de la vulva con respecto al extremo 1.684 1.283-1.784 1.568 £+ 0.210 8 1.429 1.320-1.438 1.395+£0.066 3
anterior
Inicio de alas laterales con respecto al extremo anterior - - - - 0.273 0.246-0.273 0.264 +0.016 3
Final de alas laterales con respecto al extremo posterior - - - - 0.119 0.109-0.119 0.116 £ 0.006 3
Ancho anillo cuticular anterior 0.033 0.028-0.037  0.031 £0.003 8  0.033 0.033-0.033  0.033 £0.000 3
Largo anillo cuticular anterior 0.009 0.009-0.013 0.011 +£0.002 8 0.011 0.009-0.011 0.010 £ 0.001 3
Final de espinas cefalicas con respecto al poro excretor 0.130 0.087-0.141 0.113+0.024 7 - - - -
Localizacion del ano con respecto al extremo posterior — 0.343 0.321-0.343 0.332+0.008 8  0.037 0.037-0.046 0.041 +£0.004 3
Localizacion del ano con respecto al extremo anterior ~ 2.742 2.109-2.791 2.524+£0.285 8 2211 2.097-2.257  2.188+0.082 3
Longitud total del estoma 0.054 0.050-0.054  0.053 +£0.002 8  0.028 0.028-0.030  0.029 £ 0.001 3
Ancho del cuerpo a nivel de la vulva 0.143 0.104-0.143  0.130+0.015 7  0.337 0.337-0.355  0.346 £ 0.009 3
Ancho del cuerpo a nivel del ano 0.065 0.063-0.069  0.065+0.002 8 0.074 0.074-0.102  0.084 £0.016 3
Localizacién del anillo nervioso con respecto al 0.263 0.239-0.276 0261 +£0.016 & 0.191 0.191-0.206 0.197 £ 0.008 3
extremo anterior
Ancho del cuerpo a nivel del anillo nervioso 0.104 0.093-0.104  0.101 £0.004 8  0.217 0.195-0.217  0.204 £0.011 3
Distancia del extremo anterior al poro excretor 0.774 0.728-0.828 0.772+0.038 8  0.308 - - 1
Ancho del cuerpo a nivel de poro excretor 0.132 0.117-0.132 0.125+0.007 8  0.246 - - 1
Longitud del procorpus 0.380 0.369-0.397  0.386 £0.012 8  0.280 0.273-0.280  0.278 £ 0.004 3
Longitud de itsmo 0.046 0.043-0.050  0.046 + 0.003 8  0.022 0.015-0.022  0.017 £ 0.004 3
Longitud del bulbo esofagico 0.065 0.059-0.065  0.064 +0.003 8  0.087 0.087-0.087  0.087 £ 0.000 3
Longitud del esofago 0.490 0.471-0.506  0.496 +0.015 8  0.388 0.375-0.388  0.382 £ 0.007 3
Ancho del procorpus en la base 0.039 0.037-0.041 0.039+0.002 8 0.043 0.043-0.043 0.043 £ 0.000 3
Ancho del procorpus su extremo anterior 0.026 0.022-0.028 0.026 +£0.003 8  0.028 0.028-0.030 0.029 +£ 0.001 3
Ancho de itsmo 0.026 0.022-0.026  0.025+0.002 8  0.026 0.026-0.033  0.029 £ 0.003 3
Ancho del bulbo 0.065 0.061-0.067  0.064 +£0.003 8  0.091 0.091-0.093  0.092 £ 0.001 3
Longitud de huevos 0.106 0.102-0.106  0.104 +£0.002 5  0.137 0.130-0.139  0.135+0.005 3
Ancho de huevos 0.037 0.035-0.039  0.037+£0.002 8  0.067 0.067-0.069  0.068 £ 0.001 3
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Con la finalidad de explorar las relaciones filogenéticas
de los nuevos taxones aqui descritos, se analizaron diversas
secuencias disponibles en GenBank. Se incluyeron
secuencias de especies asignadas a Thelastomatoidea
y Coronostomatoidea, asi como de algunas especies de
Oxyuroidea. El analisis filogenético se realizo con los
2 marcadores moleculares especificados en la seccion
anterior, los alineamientos se realizaron de manera
independiente y posteriormente fueron concatenados. El
conjunto de secuencias generadas y recopiladas de cada
gen se alinearon utilizando el método L-INS-I en el
programa MAFFT version 7 (Katoh et al., 2019) con un
ajuste manual en el programa Mesquite v. 3.6 (Maddison y
Maddison, 2019). Los espacios en las secuencias generados
por la alineacion fueron tratados como datos faltantes.
El programa jModeltest v. 3.0 (Posada y Crandall, 1998)
se utilizé para inferir el modelo de evolucion con mejor
ajuste segun el criterio de informacion de Akaike. La
inferencia filogenética se realizo utilizando los métodos de
optimizacion de Inferencia Bayesiana (IB) y Parsimonia.
El analisis de IB se realizo en el programa MrBayes v.
3.2.1 (Ronquist et al., 2012), los ajustes para este analisis se
establecieron de la siguiente forma: 2 analisis simultaneos
con 4 cadenas de Markov Monte Carlo (MCMC) durante
107 generaciones, un muestreo cada 100 generaciones,
descartando 25% como “burn-in”. Los valores estadisticos
de convergencia fueron revisados utilizando el programa
Tracer v. 1.7.1 (Rambaut et al., 2018). Finalizado el
analisis, a partir del muestreo de arboles, se calcularon
los valores de probabilidad posterior de cada nodo y se
construyo un arbol de consenso con una regla de mayoria
de 50%. Por otro lado, el analisis de parsimonia se realizo
en el programa TNT v. 1.1 (Goloboff et al., 2008),
mediante una busqueda heuristica tradicional con los
espacios en las secuencias alineadas considerados como
datos faltantes, el soporte de nodos se calculé mediante un
remuestreo de bootstrap utilizando 10,000 pseudoréplicas.
Los resultados de ambos analisis se ilustraron en un arbol
filogenético construido en el programa FigTree v. 1.4.2
(Rambaut, 2006).

Descripcién

Lepidonema zuritai n. sp. (fig. 1)
http://zoobank.org/urn:1lsid:zoobank.org:act:77159114-
OF5F-4973-99F3-E9BEC3DB13C9

Diagnosis (basada en 6 individuos). Hembras gravidas.
Cuerpo fusiforme y esbelto (fig. 1A). Sin alas laterales. La
region anterior presenta 2 anillos cuticulares, en la region
apical del anillo anterior se localizan 4 pares de papilas
dispuestas simétricamente, 2 en la region ventral y 2 en
la dorsal, asi como 2 anfidios localizados lateralmente,

el anillo posterior es poco evidente, no se encuentra
dilatado ni presenta una longitud o anchura distinta a
las filas transversales de espinas cuticulares que inician
justo después de este anillo y terminan a una distancia
considerablemente posterior al poro excretor (fig. 1A-C).
Las filas transversales de espinas cuticulares se encuentran
alineadas longitudinalmente, con las espinas dirigidas
hacia la region posterior, las espinas de las primeras filas
tienen forma de escama mientras que las subsecuentes
tienen forma triangular, la primera fila presenta 20 espinas,
las espinas van aumentando su tamafio hasta alcanzar un
maximo a la mitad de su distribucion, después de lo cual va
disminuyendo (fig. 1B, C). El es6fago es muscular, presenta
un estoma ligeramente esclerosado en su luz, un procorpus
dividido en el que la parte anterior es subcilindrica, con
el extremo anterior ligeramente menos ancho, la parte
posterior del procorpus es notablemente mas ancha que el
resto del mismo, también es subcilindrica y se une con el
istmo cilindrico, el cual se conecta a un bulbo esofagico
subesférico, que presenta valvas esclerosadas en su interior
(fig. 1A). El intestino es un poco mas ancho que el bulbo
en su extremo anterior, disminuyendo gradualmente su
diametro a lo largo del cuerpo (fig. 1A). El anillo nervioso
se localiza ligeramente anterior a la division del procorpus,
en la region media del mismo. Poro excretor localizado
posterior al bulbo esofagico, distinguible por el cuerpo
vesicular que rodea el conducto excretor (fig. 1A). El
sistema reproductor es didelfo, anfidelfo, la vulva se
localiza aproximadamente en la region media del cuerpo
y en ambas ramas uterinas se observan huevos elipsoidales
ornamentados con protuberancias pequeiias dispuestas en
filas longitudinales en la superficie (fig. 1A, E). La cola
es comparativamente corta, conica, subulada (fig. 1A, D).

Resumen taxonomico

Hospedero tipo: Heliscus tropicus.

Sitio de infeccion: intestino medio.

Individuos depositados: Coleccion Nacional de
Helmintos (CNHE), Instituto de Biologia, UNAM; holotipo:
CNHE 9759; paratipos: CNHE 9760 (5 individuos).

Localidad tipo: Reserva de la Biosfera El Cielo,
Tamaulipas, México.

Etimologia: el nombre especifico estd dedicado a la
memoria de Martin Leonel Zurita Garcia, amigo, colega e
investigador dedicado al estudio de escarabajos en México.

Comentarios taxonomicos

El género Lepidonema fue propuesto por Cobb (1898) a
partir de nematodos encontrados en una larva de insecto no
identificada en New South Wales, Australia; esta infeccion
ha sido considerada accidental, ya que la mayoria de estos
nematodos infecta escarabajos pasalidos en estado adulto.
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Figura 1. Lepidonema zuritai n. sp. Hembra. A, Cuerpo completo,
vista lateral; B, fotografia de MEB, region anterior del cuerpo,
vista lateral; C, region cefalica, vista apical, ACA: anillo cuticular
anterior, ACP: anillo cuticular posterior; D, fotografia de MEB,
region caudal, vista subventral; E, huevo, vista lateral. Escalas:
A: 386 pm, B: 30 pm, C: 10 pm, D. y E: 50 pm.

Lepidonema bifurcata Cobb, 1898 corresponde a la especie
tipo del género, al cual pertenecen otras 4 especies hasta
la fecha: Lepidonema brasiliensis Travassos et Kloss,
1957 en Passalus punctiger punctatissimus de Brasil;
Lepidonema caracae Kloss, 1962 en Passalus plicatus

de Brasil; Lepidonema magnum Morfte et Garcia, 2010
en Passalus interstitialis de Cuba; y Lepidonema teresae
Garcia, Ventosa et Morffe, 2009 en Passalus pertyi de
Cuba (Adamson y Van Waerebeke, 1992; Garcia et al.,
2009; Morffe y Garcia, 2010).

Las especies de Lepidonema se diferencian entre si,
principalmente, por la extension de las espinas cuticulares,
la distribucion de las alas laterales, asi como la morfologia
del apéndice caudal. De este modo, Lepidonema zuritai n.
sp. puede distinguirse del resto de las especies, sobre todo,
por laausencia de ala lateral, 1a cual es exhibida con distinta
extension en el resto de las especies del género. Ademas,
puede distinguirse de L. bifurcata, porque no presenta un
apéndice caudal bifurcado, sino que es simple como en las
otras especies de Lepidonema. Ademas de ésto, las espinas
cuticulares en la especie nueva finalizan posterior al poro
excretor, lo que contrasta con la distribucion de las espinas
en el resto de las especies, en las que suelen observarse
con una distribucion posterior maxima a la altura del bulbo
esofagico. Lepidonema zuritai n. sp. es la primera especie
del género descrita en México, asi como la primera del
género en la region neartica.

Phalacronema vegae n. sp. (fig. 2)
http://zoobank.org/urn:1sid:zoobank.org:act: 79C96E20-
55B8-41F5-AB9C-50B358AE0DS2

Diagnosis (basada en 3 individuos). Hembras
gravidas. Cuerpo robusto, ligeramente fusiforme (fig.
2A). Extremo anterior coénico, abruptamente truncado
(fig. 2A, B). La region anterior del cuerpo presenta un
anillo cuticular, donde se localizan 4 pares de papilas
dispuestas simétricamente, 2 en la region ventral y 2 en
la dorsal, asi como 2 anfidios localizados lateralmente
(fig. 2C). Sin espinas cuticulares (fig. 2A, B), pero con
estriaciones cuticulares a lo largo del cuerpo (fig. 2B-
D). El anillo nervioso se localiza aproximadamente a la
mitad del esofago, cercano a la division del procorpus
situada en la region media del mismo, el poro excretor
se ubica a la altura del istmo, con un cuerpo vesicular
comparativamente pequefio pero distinguible, la vulva se
encuentra al inicio del tercio posterior del cuerpo (fig.
2A). El extremo posterior del cuerpo es obtuso, con un
apéndice pequeio y romo, la apertura anal esta cercana al
extremo posterior (fig. 2A, D). Presentan alas laterales que
inician a la mitad del procorpus y terminan un poco antes
de la abertura anal (fig. 2A, B, D). El es6fago es muscular,
presenta un estoma comparativamente corto y ligeramente
esclerosado en la luz del mismo, un procorpus dividido en
una parte anterior subcilindrica, con el extremo anterior
ligeramente menos ancho, la parte posterior del procorpus
es notablemente mas ancha que el resto del procorpus,
también es subcilindrica, y se une con el istmo que es
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corto y de forma cilindrica (fig. 2A). El bulbo esofagico
es subesférico y presenta valvas esclerosadas en su interior
(fig. 2A). El intestino es notablemente mas ancho que el
bulbo en su extremo anterior, disminuyendo gradualmente
su didmetro a lo largo del cuerpo (fig. 2A). El sistema
reproductor es didelfo, anfidelfo, con huevos elipsoidales
ornamentados con pequenas protuberancias dispuestas sin
un orden aparente en la superficie (fig. 2E).

Resumen taxonomico

Hospedero tipo: Passalus cognatus.

Sitio de infeccion: intestino anterior.

Individuos depositados: Coleccion Nacional de
Helmintos (CNHE), Instituto de Biologia, UNAM; holotipo:
CNHE 9767; paratipos: CNHE 9768 (2 individuos).

Localidad tipo: Reserva de la Biosfera El Cielo,
Tamaulipas, México.

Etimologia: el nombre especifico esta dedicado con
singular afecto y gratitud a Viridiana Vega Badillo,
investigadora dedicada al estudio de escarabajos.

Comentarios taxonomicos

Dentro de la familia Hystrignathidae, existen algunos
géneros caracterizados por no presentar espinas cuticulares
en la region anterior del cuerpo, como Anomalostoma
Cordeiro, 1981, Anuronema Clark, 1978, Longior
Travassos y Kloss, 1958, Klossnema Cordeiro, 1981,
Ventelia Travassos y Kloss, 1958 y Phalacronema Clark,
1978, entre otros (Adamson y Van Waerebeke, 1992).
Phalacronema es un género propuesto por Clark (1978)
a partir de nematodos encontrados en el intestino de
escarabajos pasalidos de la especie Aulacocyclus mastersi,
recolectados en el Parque Nacional Ku-ring-gai Chase,
New South Wales, Australia. Hasta la fecha, solo se ha
asignado una especie a este género, Phalacronema ardleyi
Clark, 1978. Ademas de la falta de espinas cuticulares en
la region anterior, Phalacronema se distingue de otros
histrignatidos en que presenta un cuerpo comparativamente
robusto y alargado, con un solo anillo cuticular en el
extremo anterior del cuerpo (anillo cefalico), alas laterales
bien desarrolladas y un eso6fago relativamente corto con un
bulbo bien desarrollado e istmo subcilindrico, claramente
distinguibles (Adamson y Van Waerebeke, 1992; Clark,
1978). Phalacronema vegae n. sp. presenta algunas
caracteristicas que permiten distinguirla con claridad de P.
ardleyi, principalmente la forma de la cola (extremo romo
con un apéndice caudal pequefio vs. conica sin apéndice
caudal), el ala lateral comienza a la altura del corpus en
ambas especies, pero termina posterior a la apertura anal
en P. ardleyi y antes del ano en P. vegae n. sp. Ademas,
el poro excretor se encuentra ubicado posterior al bulbo
esofagico en P. ardleyi, mientras que en la nueva especie

se encuentra antes de dicha estructura, especificamente
a la altura del istmo. En P. vegae n. sp. los huevos
presentan pequefias protuberancias fungiformes, similares
a las observadas en el género Triumphalisnema, pero no
mencionadas por Clark (1978) en la descripcion de P.
ardleyi.

Phalacronema vegae n. sp. es la primera especie del
género descrita en el continente americano; no obstante,
una revision detallada de la anatomia de P. ardleyi y
particularmente de la ultraestructura de la superficie de
los huevos, podria ser relevante para una caracterizacion
mas precisa del género.

Resultados filogenéticos. Se obtuvieron secuencias
nucleotidicas parciales de los genes SSU y LSU a partir
de 2 individuos de cada una de las 2 especies descritas
en el presente estudio, ambos marcadores moleculares
fueron obtenidos para los individuos procesados. Las
secuencias obtenidas fueron utilizadas para construir una
matriz de secuencias concatenadas conformando un total
de 36 terminales de diferentes especies asociadas en algun
grado a Hystrignathidae (tabla 2), la matriz resultante del
alineamiento tuvo una longitud de 3,007 sitios. Para el
analisis de inferencia bayesiana se implement6 el modelo
GTR+G+I, de acuerdo con los resultados del analisis de
jModeltest; los valores de convergencia fueron verificados
en el programa Tracer V1.7.1. El analisis de parsimonia de
la matriz concatenada resulté en un arbol de 1,900 pasos.

En general, las relaciones filogenéticas obtenidas por el
analisis de parsimonia y de inferencia bayesiana resultaron
congruentes entre si, por lo que la hipotesis presentada
en el arbol consenso es, en general, consistente (fig.
3). La familia Hystrignathidae se recuperé como grupo
parafilético, con Triumphalisnema zuuei Garduino-Montes
de Oca, Vega-Badillo, Lopez-Caballero, Ramirez-Cafias
y Mata-Lopez, 2020 (Coronostomatoidea, Traklosiidae),
anidadadentro del clado formado portodos los histrignatidos
incluidos en el andlisis (fig. 3). Consecuentemente, se
recuperd a Coronostomatoidea como grupo parafilético,
con Coronostoma claireae Phillips y Bernard, 2016 y
Triumphalisnema zuuei posicionados en linajes separados.
Adicionalmente, ambos métodos recuperaron la misma
posicion filogenética en el caso de Hystrignathus sp.,
Parahystrignathus tongbiguanensis Zhang, Yin, Carreno
y Zhang, 2021 y Coynema poeyi Coy, Garcia y Alvarez,
1993; asi mismo, ambos métodos obtuvieron a las especies
del género Longior formando un grupo parafilético y al
clado conformado por Lepidonema zuritai n. sp. y Xyo
pseudohystrix Travassos y Kloss, 1958. Por su parte, las
relaciones de las especies Tuhmai garciaprietoi Garduiio-
Montes de Oca y Oceguera-Figueroa, 2020, Klossnema
viguerasi Morffe, Garcia, Hasegawa y Breugelmans, 2021,
Phalacronema vegae n. sp., Longior zumpimito Morffe,
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Figura 2. Phalacronema vegae n. sp. Hembra. A, Cuerpo completo, vista lateral; B, fotografia de MEB, region anterior del cuerpo,
vista lateral; C, fotografia de MEB, region oral, vista apical; D, fotografia de MEB, region caudal, vista lateral; E, huevo, vista lateral.

Escalas: A: 437 pm, B: 200 pm, C: 20 pm, D: 50 um, E: 75 pm.
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Numeros de acceso de las secuencias depositadas en GenBank de los taxones de Oxyuridomorpha incluidos en el analisis filogenético.

Especies Familia SSU LSU Hospedero

Oxyuroidea

Spauligodon atlanticus Oxyuridae JF829230 KJ778099 Gallotia atlantica (Reptilia)
Ozolaimus linstowi Oxyuridae KJ632671 KJ632667 Iguana iguana (Reptilia)
Thelastomatoidea

Leidynema appendiculata Thelastomatidae KY057035 KC540759 Periplaneta fuliginosa (Insecta)
Hammerschmidtiella diesingi Thelastomatidae KJ632670 EU365628 Blatta orientalis (Insecta)
Pseudonymus spirotheca Pseudonymidae KJ632669 KF771649 Hydrophilus piceus (Insecta)
Travassosinema claudiae Travassosinematidae KX844644 KX844645 Parafontaria laminata (Diplopoda)
Cephalobellus brevicaudatus Thelastomatidae MF668724 MF668725 Tipula sp. (Insecta)

Xyo pseudohystrix Hystrignathidae MK332329  MK332328  Odontotaenius disjunctus (Insecta)
Lepidonema magnum Hystrignathidae MHS577324  MHS569782  Passalus interstitialis (Insecta)
Lepidonema zuritai n. sp. Hystrignathidae OK576056 OKS575763 Heliscus tropicus (Insecta)
Lepidonema zuritai n. sp. Hystrignathidae - OK575766 Heliscus tropicus (Insecta)
Coynema poeyi Hystrignathidae MHS577322  MH244509  Passalus pertyi (Insecta)
Longior alius Hystrignathidae MH411158  KX427527 Passalus pertyi (Insecta)
Longior similis Hystrignathidae MHA411157  KX427531 Passalus interstitialis (Insecta)
Longior lamothei Hystrignathidae - MH411127  Passalus punctiger (Insecta)
Longior zumpimito Hystrignathidae MHA411155  MH411128  Passalus punctatostriatus (Insecta)
Longior surieli Hystrignathidae MH411154  MH411126  Passalus dominicanus (Insecta)
Hystrignathus rigidus Hystrignathidae MH411156 ~ MH411129  Odontotaenius disjunctus (Insecta)
Urbanonema osorioi Hystrignathidae MNS578050  MNS578048 Verres hageni (Insecta)
Urbanonema osorioi Hystrignathidae MNS578051 MNS578047 Verres hageni (Insecta)
Urbanonema osorioi Hystrignathidae MN578052  MN578046 Verres hageni (Insecta)

Tuhmai garciaprietoi Hystrignathidae MN578053  MNS578049 Vindex agnoscendus (Insecta)
Tuhmai garciaprietoi Hystrignathidae MT069968 MT070420 Vindex agnoscendus (Insecta)
Huntia morffei Hystrignathidae - MZ330362 Ceracupes fronticornis (Insecta)
Hystrignathus nunashae Hystrignathidae MW534554 MWS534555  Passalus interruptus (Insecta)
Hystrignathus nunashae Hystrignathidae - MWS534556  Passalus interruptus (Insecta)
Hystrignathus sp. Hystrignathidae - GQ368469 Passalidae gen. sp. (Insecta)
Phalacronema vegae n. sp. Hystrignathidae OK576057 OK575764 Passalus cognatus (Insecta)
Phalacronema vegae n. sp. Hystrignathidae OK576058 OKS575765 Passalus cognatus (Insecta)
Klossnema viguerasi Hystrignathidae MWO030189  MWO030185  Passalus pertyi (Insecta)
Parahystrignathus Hystrignathidae - MZ330365 Ceracupes fronticornis (Insecta)
tongbiguanensis

Parakongonema sinica Hystrignathidae - MZ330359  Aceraius grandis (Insecta)
Parakongonema sinica Hystrignathidae - MZ330363  Aceraius grandis (Insecta)
Coronostomatoidea

Coronostoma claireae Coronostomatidae - MH244505  Narceus gordanus (Diplopoda)
Triumphalisnema zuuei Traklosiidae MH220046 ~ MN628599  Proculejus hirtus (Insecta)
Triumphalisnema zuuei Traklosiidae MH220047  MN628600  Proculejus hirtus (Insecta)
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Ozolaimus linstowi México

L Spauligodon atlanticus Isla Fuerteventura, Espaiia

appendiculatum Aichi, Japon

4' 0.94/81

|0.97152

diesingi Moscu, Rusia

Coronostoma claireae Florida, EUA

Pseudonymus spirotheca Astrakha, Rusia

0.98/78

Travassosinema claudiae Aichi, Japon

Cephalobellus brevicaudatus Ohio, EUA

1/87

0.73/80

Hystrignathus sp. Vietnam
tongbig is Yunnan, China
171005 Triumphalisnema zuuei Hidalgo, México
Triumphalisnema zuuei Hidalgo, México
Longior pimito Michoacan, México
Klossnema viguerasi Artemisa, Cuba

Huntia morffei Yunnan, China
ﬁ[ Tuhmai garciaprietoi Oaxaca, México

Tuhmai garciaprietoi Oaxaca, México

1/99[ Parakongonema sinica Yunnan, China

Parakongonema sinica Yunnan, China

1/84

Coynema poeyi Mayabeque, Cuba I

Parahvstri
Parahystrig

07 1100y Phalacronema vegae n. sp. Tamaulipas, México
| Phalacronema vegae n.sp. Tamaulipas, México
1190 Xyo pseudohystrix Ohio, EUA
_{_ 171001 Lepid zuritai n. sp. México
Lepid. zuritain. sp. T: li México

1109 [~ LoNgior alius Sancti Spiritus/Guantanamo, Cuba
v Longior surieli La Vega, Republica Dominicana
3 1IBLongior lamothei Michoacéan, México
7.ongfor similis Artemisa/Sancti Spiritus, Cuba

171005 Hystrignathus nunashae Huanuco, Pera
Hystrignathus nunashae Huénuco, Per(
Lepidonema magnum Mayabeque, Cuba
Hystrignathus rigidus Georgia, EUA
Urbanonema osorioi Oaxaca, México
1%{3banonema osorioi Oaxaca, México

Urbanonema osorioi Oaxaca, México

Figura 3. Arbol filogenético de mayoria obtenido por inferencia bayesiana a partir de secuencias parciales de los genes ribosomales
SSU y LSU de Hystrignathidae y otros nematodos relacionados. La barra gris de la derecha indica a las especies de Hystrignathidae.

Se muestran los valores de probabilidad posterior y bootstrap.

Garcia, Adams y Hasegawa, 2020, Huntia morffei Zhang,
Yin, Carreno y Zhang, 2021, y Parakongonema sinica
Zhang, Yin, Carreno y Zhang, 2021 no fueron recuperadas
por ambos analisis, por lo que no se logro resolver con
claridad su relacion con el resto de los histrignatidos a partir
de los 2 métodos utilizados y la informacion disponible.

Por otro lado, algunos subclados bien sustentados por
ambos métodos son aquellos conformados por Lepidonema
magnum, Hystrignathus rigidus Leidy, 1850, Urbanonema
osorioi Garduilo-Montes de Oca y Oceguera-Figueroa
2020 y Hystrignathus nunashae Garduno-Montes de Oca,
2022, asi como el del resto de las especies de Longior,
y aquel formado por Lepidonema zuritai n. sp. y Xyo
pseudohystrix. Este ultimo clado resulta particularmente
notorio a la luz de las afinidades geograficas y morfologicas
entre ambas especies, a saber: la presencia de espinas
cuticulares y la configuracion del aparato reproductor, asi
como la relativa cercania entre el sureste de EUA (donde
se distribuye Xyo psudohystrix) y el noreste de México
(donde se encuentra la localidad tipo de Lepidonema
zuritai n. sp.). No obstante, aiin son inciertas las relaciones
entre estos clados, por lo que la adicion de diferentes
taxones, asi como la inclusion de otro tipo de marcadores
(ej. mitocondriales) podrian contribuir a tener una mayor
claridad con respecto a las relaciones evolutivas entre los
subclados de Hystrignathidae (fig. 3).

Discusion

Las especies de nematodos asociadas con los
escarabajos Passalidae incluidas en el presente estudio,
forman un grupo monofilético apoyado por ambos
métodos, este patron sugiere cierto grado de especificidad
en la interaccion Hystrignathidae-Passalidae, tal patron
puede ser analizado a mayor detalle en futuros estudios
que podrian permitir acercarse a las causas ecoldgicas o
historicas de la aparente restriccion hospedatoria, sugerida
por la hipotesis filogenética obtenida en el presente trabajo.
Adicionalmente, es conveniente considerar que la mayoria
de las especies de nematodos asociadas con Passalidae
que se incluyen en nuestro analisis, se distribuyen
en Norteamérica, con 4 especies de Hystrignathidae
provenientes de Asiay | de Sudamérica. Por lo tanto, seria
necesario ampliar el muestreo taxondémico para incluir
diversas regiones, con la finalidad de distinguir entre
posibles patrones de asociacion geografica y patrones
de asociacion hospedatoria. En resumen, expandir el
muestreo geografico y taxondmico, asi como el disefio de
estudios enfocados en entender la variacion poblacional,
podrian ser los primeros pasos para comprender cuales
son los factores ecologicos y evolutivos involucrados en
la diversificacion de Hystrignathidae.
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