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RESUMEN 

 

En moluscos las características morfológicas de la concha a menudo expresan variación 

en función de la procedencia geográfica. El género Biomphalaria corresponde a caracoles 

pulmonados de ambiente límnicos que se distribuyen en Chile desde el extremo norte 

hasta el Río Puelo (41°47'S, 72°01'O).  En el Altiplano se han detectado poblaciones en 

sistemas hídricos aislados entre sí. Estudiamos caracoles de este género provenientes de 

las siguientes  localidades: Bofedal de Caquena (69°12'O 18° 3'S), Bofedal de Colpa 

(69°13'O 18° 3'S) y Bofedal de Parinacota (69°15'O 18°11'S). Individuos de estas 

localidades fueron recolectados y llevados al laboratorio, donde fueron cultivados en 

condiciones de jardín común durante una generación. Se midieron once caracteres de la 

concha tanto a aquellos  recolectados de terreno como a los cultivados en el laboratorio. 

Los resultados muestran que, tanto en los individuos recolectados en terreno como en 

aquellos cultivados en laboratorio, los caracoles procedentes de Parinacota difieren 

morfológicamente de Caquena y Colpa, mientras estos dos últimos no mostraron 

diferencias entre sí. Adicionalmente, se observó que la morfología de la concha de los 

caracoles recolectados en terreno presentó mayores coeficientes de variación, en 

comparación a los cultivados en laboratorio. Finalmente, al analizar mediante índices las 

cuatro variables de la concha que tuvieron mayor peso en el análisis de componentes 

principales: largo del callo peristomal, ancho ventral de la concha, largo del peristoma y 

ancho del peristoma, se observó convergencia entre la generación parental y la cultivada 

en laboratorio en estos rasgos: longitud del peristoma (abertura de la concha) y ancho del 

peristoma de una generación a la siguiente, lo que correspondería a un fenómeno de 

plasticidad fenotípica en estos caracteres. 
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INTRODUCCIÓN 

 

La fauna de gastrópodos dulceacuícolas en Chile está constituida por un total de 73 

especies que se reparten en seis familias distribuidas en dos subclases, Prosobranchia y 

Pulmonata. Dentro del grupo Pulmonata, para el género Biomphalaria (Preston 1910) se 

han descrito siete especies las que se encuentran restringidas a la zona norte y central de 

Chile, con excepción de B. chilensis (Antón 1839) que se distribuye desde la zona central 

hasta el Río Puelo (Región de Los Lagos). La totalidad de las especies de este género son 

endémicas para Chile (Valdovinos, 2006).  

 

Estos caracoles habitan aguas poco profundas, cuerpos de agua de tipo lénticos y lóticos 

con corriente débil. Su distribución es discontinua asociada a la ubicación de las cuencas 

hidrográficas y al mosaico de hábitats generado por estas cuencas (Valdovinos, 2006). 

Los caracoles de este género son hermafroditas con capacidad de autofertilizarse aunque 

se describe una preferencia por la fertilización cruzada (Barbosa y Barbosa, 1994). Esta 

estrategia reproductiva, junto a su vagilidad limitada, jugarían un rol muy importante en 

la formación de demos aislados y semiaislados (Campbell et al., 2000).  

 

La variación fenotípica a distintas escalas  generalmente se considera como un fenómeno 

adaptativo más que un fenómeno eco-fenotípico (Trusell, 2000). En organismos 

secretores de concha, Gould (1966) sugirió que la forma de la concha estaría gobernada 

genéticamente por relaciones alométricas. Este supuesto ha llevado  a la interpretación de 

que las  diferencias en la morfología de la concha en gastrópodos tanto históricas como 

entre poblaciones representan diferencias genéticas y cambios evolutivos (Kemp y 

Bertness, 1983). Sin embargo la variación intraespecífica también puede reflejar 

plasticidad fenotípica (Trusell, 2000). En general, se acepta que la morfología de la 

concha es un carácter con una alta variabilidad intraespecífica y además plástico, es decir 

la morfología de la concha es capaz de configurarse de distinta forma en respuesta a 

distintos estímulos ambientales. Por ejemplo, en Nucella lamellosa y Littorina obtusata 

se ha descrito plasticidad fenotípica adaptativa a la “presencia/ausencia” del cangrejo 

depredador Carcinus maenas, los caracoles expuestos a efluentes de C. maenas 

incrementaron la dureza de la concha (Trusell, 2000).   
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Otros antecedentes de plasticidad fenotípica sobre la morfología de la concha se han 

descrito para el género Littorina. Kemp y Bertness (1983) observaron en L. littorea que a 

mayor densidad de caracoles las conchas eran más pequeñas y gruesas. Mientras que 

Trusell (1999) en L. obtusatta encontró que a mayor temperatura del agua las conchas 

eran más gruesas y fuertes. 

 

Por su parte Wullschleger y Jokela (2000)  compararon la razón entre el largo de la 

concha y el largo de la apertura en dos especies del género Lymnaea cultivados por dos 

generaciones en el laboratorio y encontraron que la morfología de las conchas convergió 

a un fenotipo similar en dos generaciones de cultivo en laboratorio. Ellos concluyeron 

que las diferencias observadas entre las distintas poblaciones estarían mediadas por el 

medio ambiente y proponen que la morfología de la concha sería dependiente de factores 

como: tipo de hábitat, calidad del agua, movimiento del agua, riesgo de desecación. 

 

Las poblaciones de Biomphalaria que habitan en la región del Altiplano chileno se 

distribuyen en sistemas hídricos aislados entre sí, con propiedades físicas, químicas y 

biológicas heterogéneas (Chong, 1988). Estas condiciones, más las características propias 

de las especies del género Biomphalaria como ciclo de vida acuático, vagilidad limitada 

y desarrollo directo, hacen de este grupo un sistema ideal para el estudio de divergencia 

evolutiva, tanto a nivel intra como ínterespecifico. 

 

El presente estudio evalúa las divergencia de rasgos morfológicos de la concha entre tres 

poblaciones del género Biomphalaria cercanas geográficamente, ubicadas en la provincia 

de Putre, Región de Arica y Parinacota (Bofedal de Colpa, Bofedal de Caquena y Bofedal 

de Parinacota).  
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REVISIÓN BIBLIOGRÁFICA 

 

1.1. Gastrópodos dulceacuícolas chilenos 

 

La fauna de gastrópodos dulceacuícolas en Chile está constituida por un total de 73 

especies que se reparten en seis familias distribuidas en dos subclases: Prosobranchia 

(compuesta por una familia) y Pulmonata (compuesta por cinco familias). La subclase 

Pulmonata es el grupo más numeroso, integrado por caracoles de las familias Chilinidae 

(30 especies), Physidae (cuatro especies), Lymnaeidae (cinco especies), Planorbidae 

(siete especies), más lapas de la familia Ancylidae (cuatro especies). Mientras que la 

subclase Prosobranchia está representada solamente por las familias Hydrobiidae (22 

especies) (Valdovinos, 2006). 

 

La mayoría de estas especies han sido descritas sobre la base de caracteres de la concha, 

los que tienen una fuerte variabilidad intra e interpoblacional. Por esta razón, se ha 

sugerido que las especies deberían ser validadas con caracteres taxonómicos más 

conservados como la protoconcha
1
, la rádula

2
  y partes blandas como órganos 

reproductivos y pulmón (Valdovinos, 2006). Para la validación definitiva de las especies 

es recomendable la utilización de técnicas de sistemática molecular (Caldeira et al., 

1998).   

 

La mayor parte de las especies de gastrópodos dulceacuicolas chilenos presentan una 

distribución discontinua asociada a la ubicación de las cuencas hidrográficas y al mosaico 

de hábitats que se encuentra dentro de cada una de estas cuencas (Valdovinos, 2006). 

Del total de 73 especies chilenas descritas para Chile, el 91,7% son endémicas del país, 

incluyendo todas las especies del género Biomphalaria. 

 

 

                                                 
1
 La protoconcha corresponde a la concha embrionaria que se desarrolla en el huevo antes de la eclosión, 

normalmente presenta torsión y ornamentación. 

 
2
 La rádula es una serie de dientes quitinosos que usan los caracoles para su alimentación. 
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1.2. Biología y ecología del género Biomphalaria  

 

El género Biomphalaria corresponde a caracoles dulceacuícolas de la subclase Pulmonata 

y de la familia Planorbidae. Poseen una concha planiespiral, tentáculos filiformes y 

respiran a través de pulmones. Estos caracoles pueden ser encontrados en una gran 

variedad de habitas, en particular en aguas poco profundas (máxima de 1,52 metros), 

cuerpos de agua de tipo lénticos y lóticos con corriente débil. Se alimentan de algas 

acuáticas aunque también son capaces de vivir saprofíticamente, es decir alimentándose 

de materia orgánica en descomposición (Barbosa y Barbosa, 1994). Además son 

relativamente resistentes a la desecación  y presentan un crecimiento continuo durante 

toda su vida a pesar de vivir en un hábitat restringido en tamaño (Barbosa y Barbosa, 

1994). La temperatura óptima para su desarrollo se encuentra entre los 20° C y 26° C 

(WHO, 1957). 

 

Es notable que los caracoles del género Biomphalaria  no mantengan poblaciones 

estables, fluctuaciones repentinas ocurren según la estación. Además, actividades 

humanas como la presencia de vertederos, desvíos de los cursos de agua y contaminación 

pueden tener efectos devastadores sobre las poblaciones de Biomphalaria (Barbosa y 

Barbosa, 1994). 

 

Existen dos factores climáticos que pueden causar perturbaciones en la dinámica 

poblacional de estos caracoles: la temperatura y la lluvia (Barbosa y Barbosa, 1994). En 

regiones con climas templados o climas tropicales en altitud, las temperaturas pueden 

descender a niveles tales que la reproducción de los caracoles es disminuida o 

interrumpida. Las temperaturas extremadamente altas tienen el mismo efecto, por 

ejemplo en cuerpos de agua de pequeño volumen que durante el verano se pueden 

calentar sobre los 50° C en regiones tropicales (Barbosa y Barbosa, 1994). 

 

En las regiones tropicales, el factor más relevante para la dinámica poblacional es la 

lluvia. Muchos hábitats naturales se secan gran parte del año causando la muerte de una 
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gran parte de la población de planorbidos, sin embargo la extrema capacidad reproductiva 

de estos animales les permite repoblar estos lugares rápidamente (en alrededor de seis 

semanas) una vez que regresan las lluvias (Barbosa y Barbosa, 1994). Esta condición 

climática también se cumple en el altiplano donde las precipitaciones presentan una alta 

variabilidad interestacional alcanzando su máximo durante el verano austral (invierno 

boliviano) mientras que el resto del año la lluvia es escasa (Aceituno, 1993). Este ciclo 

anual de lluvias permitiría a las poblaciones de Biomphalaria repoblar ciertos hábitats 

durante la estación húmeda de manera similar que en las regiones tropicales.  

 

En cuanto a su forma de reproducción podemos señalar que son animales hermafroditas 

con capacidad de autofertilizarse aunque se describe una preferencia por la fertilización 

cruzada (Barbosa y Barbosa, 1994). Son ovíparas y producen un número variable de 

huevos unidos en una masa gelatinosa, los juveniles al eclosionar presentan una 

morfología similar a los adultos aunque de menor tamaño. Esta estrategia reproductiva, 

junto a su vagilidad limitada, jugarían un rol muy importante en la formación de demos 

aislados y semiaislados (Campbell et al., 2000). 
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1.3. Relevancia médica del género Biomphalaria 

 

A nivel mundial el género Biomphalaria es especialmente conocido por su  rol como 

hospedero intermediario del parásito tremátodo Schistosoma mansoni. La distribución de 

dicho parásito se encuentra relacionado directamente con la presencia o no de caracoles 

del género Biomphalaria (Snyder et al., 2001). Es así como gran parte de los trabajos 

relacionados con éste grupo se enfocan en las especies hospederas y en su relación con 

dicho parasito. 

 

En humanos el  Schistosoma mansoni es el agente causal de la schistosomiasis intestinal, 

parasitosis que afecta alrededor de 200 millones de personas. Esta enfermedad se 

encuentra ampliamente distribuida en África y es endémica en el noreste de  Brasil. 

Además, está presente en Surinam, Venezuela y algunas islas del caribe (World Health 

Orgnization Expert Committee, 2002). En Chile no existen registros de dicha 

enfermedad. 

 

El ciclo de vida del Schistosoma mansoni comienza cuando el huevo del parásito es 

expulsado por las heces humanas hacia el agua, una vez en el agua el miracidio eclosiona 

del huevo y busca  algún caracol del genero Biomphalaria que actuará como hospedero 

intermediario. El trematodo penetra hacia el interior del caracol y se desarrolla en dos 

fases de esporoquistes, primario y luego secundario, para finalmente dar origen a las 

miles de cercarias que abandonarán el caracol. Las cercarias poseen una cola que les 

ayuda a buscar a su hospedero final. Cuando reconocen piel humana son capaces de 

penetrarla rápidamente gracias a una enzima proteolítica. En seguida migran a través de 

la sangre y si encuentran un compañero del sexo opuesto se desarrollarán en adultos 

maduros sexualmente (World Health Organization, 2010).  

 

Biomphalaria glabrata (Say, 1818) es el principal hospedero intermediario de 

Schistosoma mansonni en Sudamérica. Además de éste, se han identificado a 

Biomphalaria straminea y Biomphalaria  tenagophila como hospederos naturales a dicho 

parásito (Borda y Rea, 1997). Estas dos especies están estrechamente relacionadas con 
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especies de Biomphalaria refractarias al parásito, por lo que se presume que Schistosoma 

mansonii continua en un proceso de adaptación aumentando su compatibilidad con sus 

hospederos actuales y adoptando nuevos hospederos (DeJong et al., 2001). Por ejemplo, 

Biomphalaria amazonica, ha sido catalogada como una especie susceptible a la infección, 

sin embargo, nunca ha sido implicada en algún caso de transmisión natural (Corrêa y 

Paraense, 1971; Paraense y Corrêa, 1985). 
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1.4. Origen del género Biomphalaria 

 

El género Biomphalaria es interesante por su distribución geográfica (Figura 1). Se han 

descrito 34 especies, 22 se distribuyen en América y doce especies se distribuyen en 

África, Madagascar y Medio Oriente (DeJong et al., 2001). Esta distribución a ambos 

lados del Océano Atlántico en un principio se atribuyó a un origen Gondwánico de 

Biomphalaria, es decir, este género se habría originado previo a la deriva continental 

entre América y África (Pilsbry, 1911; Davis 1980, 1992). Recientemente, gracias a 

estudios basados en aloenzimas y datos de secuencias de DNA se ha sugerido una nueva 

hipótesis, que Biomphalaria surgió en Sudamérica y que su origen sería posterior a la 

deriva continental (Woodruff y Mulvey, 1997; Campbell et al., 2000).  

 

 

Figura 1: Mapa de distribución del género Biomphalaria 

 

Los análisis moleculares de Campbell et al. (2000) soportan la hipótesis del origen 

americano. Muestran a B. glabrata como la especie hermana de todas las especies 

africanas del género Biomphalaria lo que sugiere que un ancestro de B. glabrata colonizó 

África. Este hecho pudo haber ocurrido a través de plumas de aves migratorias o a través 

de vegetación amazónica flotante (Woodruff y Mulvey, 1997),  la colonización se habría 

favorecido dado que Biomphalaria es hermafrodita y capaz de autofertilización (DeJong 
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et al., 2001). Luego varios linajes descendientes se habrían diseminado por el continente 

africano donde adquirieron a Schistosoma mansonii como parásito (Campbell et al., 

2000).  

 

La presencia de schistosomiasis en Sudamérica se considera como una consecuencia del 

traslado de esclavos desde África (Files, 1951; Fletcher et al., 1981; Combes, 1990; 

Desprès et al., 1993). Esta hipótesis logra explicar la estrecha relación filogenética entre 

Biomphalaria glabrata y las especies africanas, y el hecho que justamente sean estas 

especies las más susceptibles a dicha infección (DeJong et al., 2001). Este análisis 

filogenético del género Biomphalaria indica que hay dos grupos ricos en especies dentro 

de este género, uno conformado por las especies neotropicales y el otro conformado por 

todas las especies africanas más Biomphalaria glabrata, aparte de estos dos grupos 

principales existen otros cuatro grupos con especies poco emparentadas entre sí (DeJong 

et al., 2001).  
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1.5. Caracterización del Altiplano Sur como sistema para el estudio de divergencia 

genética   

 

El Altiplano corresponde a la zona geográfica perteneciente a la Cordillera de los Andes al 

sur del lago Titicaca donde ésta se ensancha progresivamente dejando entre las cadenas 

montañosas más altas una extensa altiplanicie. Esta área geográfica se ubica a más de 3.000 

m sobre el nivel del  mar y abarca el sector nororiental del Norte de Chile, parte occidental 

de Bolivia,  centro y sur del Perú y noroeste argentino. Orográficamente constituye una 

extensa depresión intermontañosa que abarca entre los 14° y 22°S (Placzek et al., 2006).  

 

El  Altiplano presenta un clima semi-árido, no obstante su aridez aparente recibe agua a 

través de precipitaciones que caen principalmente en verano (Hurlbert y Chang, 1984), 

durante el denominado "invierno altiplánico".  Aunque éste puede no alcanzar directamente 

ciertas zonas, las aguas precipitadas en las altas montañas pueden llegar a las cuencas a 

través de escorrentías o por infiltración subterránea (Keller y Soto, 1998), debido a lo 

anterior, es posible que los niveles de agua en los lagos varíen también entre estaciones.  

 

Durante el Cuaternario la región fue objeto de una intensa actividad volcánica y 

sedimentaria que afectó los sistemas lacustres que evolucionaron a cuencas evaporíticas de 

diverso tamaño, proceso aún presente y que ha determinado la existencia de sistemas 

hídricos con características fisicoquímicas variables (Chong, 1988; Keller y Soto, 1998, 

Risarcher et al., 2003).  

 

A fines del Pleistoceno se desarrollaron diversos paleolagos que en esa época integraban 

numerosas cuencas hidrográficas presentes en la actualidad (Placzek et al., 2006). La 

contracción  de estas cuencas lacustres fue alternada por cambios climáticos en la zona y 

producida por la creciente aridez del Holoceno, lo que sumado a la existencia de 

represamiento de valles por actividad volcánica, habría producido que las especies acuáticas 

fueran fraccionadas en múltiples subpoblaciones durante este periodo (Northcote, 2000). Por 
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ejemplo entre 12 a 8 cal Kyr BP
3
 el colapso del volcán Parinacota habría producido que la 

cuenca del paleo-río Lauca fuera dividida y se formaran las subcuencas de Cotacotani y 

Chungará. La avalancha de escombros habría enterrado las formaciones fluviales y lacustres 

aislando a los lagos Cotacotani y Chungará de la cuenca del paleo-río Lauca y dejándolos 

sin posibilidad de descargas superficiales de agua. 

 

Para las vertientes occidentales del Altiplano sur se han descrito 33 cuencas  hidrográficas, 

clasificadas como hidrológicamente cerradas y cuyo único mecanismo de descarga es la 

evaporación (Montti y Henriquez, 1972).  Por otra parte, la geología y el clima del altiplano 

han determinado que las aguas superficiales contengan una alta carga salina (Muhlhauser et 

al., 1995; Keller y Soto, 1998; Dorador et al., 2003), es así como la calidad química del 

agua de lagos y lagunas altiplánicas, tales como los sistemas Chungará, Huasco y Ascotán, 

pueden caracterizarse como correspondiente a un tipo de agua sódico carbonatado (afluentes 

superficiales) y clorosulfatado  (vertientes termales), en estos sistemas la mezcla y 

predominancia del tipo de agua determinaría tanto la calidad final del agua (Klohn, 1972; 

Risarcher et al., 2003), como la diversidad biológica de cada sistema (interacciones, 

reproducción, entre otros). De este modo, puede definirse al Altiplano como  un sistema con 

características geológicas y ecológicas únicas que configuran un escenario interesante para 

el estudio de los factores que promueven especiación.   

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

                                                 
3
 Cal Kyr BP: Calibrated Kiloyears before present.  
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1.6. Las especies chilenas   

 

En Chile se han descrito siete especies que se encuentran restringidas a la zona norte y 

central de Chile, con excepción de B. chilensis (Antón 1839) que se distribuye desde la 

zona central hasta el río Puelo (Región de Los Lagos). La totalidad de estas especies son 

endémicas para Chile (Valdovinos, 2006). En la tabla 1 se muestran las especies descritas 

para Chile y su distribución de acuerdo a la literatura (Valdovinos, 2006). 

 

Tabla 1: Especies chilenas del género Biomphalaria (Valdovinos, 2006) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

De las siete especies de Biomphalaria descritas para Chile (Tabla 1) tres se distribuyen en 

el Altiplano chileno: B. costata del salar de Carcote, B. thermala del salar de Ascotán y 

B. aymara  de los Bofedales de Isluga. Para la región estudiada no existen especies 

descritas, sin embargo, análisis filogenéticos preliminares de Gonzalo Collado
4
 

(comunicación personal) sugieren la existencia de dos linajes, una agruparía a los 

caracoles pertenecientes a los bofedales de  Caquena y Colpa; y la otra a los caracoles 

pertenecientes al Bofedal de Parinacota.  

 

 

 

 

                                                 
4
 Doctor en Ciencias Ecológicas y Biología Evolutiva, Universidad de Chile. Laboratorio de Genética y 

Evolución, Facultad de Ciencias, Universidad de Chile. 

 Familia Planorbidae 

o Género Biomphalaria Preston 1910 

 B. atacamensis (Biese 1951)  Río Copiapó 

 B. chilensis (Antón 1893)  Valparaíso al Río Puelo 

 B. schmiererianus (Biese 1951)  Río Elqui a Río Illapel 

 B. montana (Biese 1951)  Río Hurtado (Prov. Coquimbo)                                                   

 B. costata (Biese 1951)   Salar San Martín 

 B. termala (Biese 1951)   Salar Ascotán 

 B. aymara (Valdovinos y Stuardo 1991) Isluga  
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1.7. Experimentos de Jardín Común 

 

Una de las principales postulados en Biología Evolutiva es que la selección natural actúa 

sobre la variación fenotípica heredable en poblaciones que habitan ambientes que difieren 

en su ambiente biótico y abiótico resultando en adaptación y diferenciación en función de 

la localidad (Linhart y Grant, 1996). 

 

Para cualquier rasgo en una población, el valor promedio del fenotipo, está determinado 

por factores genéticos, factores ambientales y la interacción de ambos. (Falconer y 

Mackay, 1996). Es por esto que cuando se discute sobre el potencial para la 

diferenciación adaptativa en una población, el primer paso sería establecer cuanto de las 

diferencias que se observan entre las poblaciones son de origen genético y cuanto son 

ambientales (Miaud y Merila, 2000).  

 

Una forma de separar la diferenciación genética y la influencia ambiental directa, como 

causa de las diferencias en los rasgos de historia de vida entre las poblaciones es 

realizando “experimentos de jardín común”, donde individuos de ambientes contrastantes 

son expuestos a un ambiente común de laboratorio (Conover y Schultz, 1995). De estos 

experimentos se  espera que si la expresión del rasgo tiene una base genética, las 

diferencias observadas en la naturaleza persistirán en el ambiente común, mientras que si 

la inducción ambiental es la principal causa de las diferencias en la población éstas 

desaparecerán cuando los organismos son criados en un ambiente común (Figura 2) 

(Conover y Schultz, 1995). 
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Figura 2: Experimentos de Jardín Común. El tamaño de los círculos representa el promedio fenotípico en 

dos poblaciones que habitan los ambientes 1 y 2 respectivamente. Los círculos al final de las flechas 

indican el promedio fenotípico en el nuevo ambiente. Se describen dos posibles escenarios, la primera en 

que las diferencias observadas están determinadas genéticamente, y la segunda en que las diferencias tienen 

un origen ambiental (Miaud y Merila, 2000). 

 

 

Las poblaciones de Biomphalaria en el Altiplano sur se encuentran separadas por 

barreras físicas para su dispersión. La fragmentación del hábitat, sumado a la 

inestabilidad demográfica que presentan las poblaciones de Biomphalaria debido  a 

eventos de sequía e inundaciones característicos de la región, podría llevar a una rápida 

diferenciación genética entre las poblaciones. Se ha descrito que los caracoles 

pulmonados acuáticos como el género Biomphalaria, son capaces de vivir en hábitats 

distintos, desde grandes lagos a pequeñas pozas temporales,  comúnmente expresan 

variación en la morfología de la concha y en los rasgos de historia de vida (Wullschleger 

y Jokela, 2000). Si la variación en estos rasgos es consecuencia de diferencias en el 

genotipo de las distintas poblaciones o si estos corresponden a caracteres plásticos que se 

expresan diferentes según el medio ambiente en que se encuentren es importante para 

evaluar el estatus de una especie.  

 

En el presente estudio se  evaluó  las diferencias en la morfología de la concha  de los 

caracoles del género Biomphalaria provenientes de tres poblaciones del Altiplano sur que 
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se encuentran aisladas geográficamente entre sí, Caquena, Colpa y Parinacota. Los 

bofedales de Caquena y Colpa, ambos pertenecientes a la cuenca del Río Caquena, se 

encuentran separadas por 3,5 km de distancia y un cerro que posee una elevación de 180 

m, que actúa como una barrera geográfica evitando conexiones hídricas entre estos 

bofedales. Por otra parte, los bofedales pertenecientes a la localidad de Parinacota 

pertenecen a la cuenca del Río Lauca, el cual se ubica al sur del Río Caquena y  no 

presenta conexiones hídricas con éste. Los datos filogenéticos preliminares de estas 

poblaciones sugieren que los caracoles pertenecientes a las localidades de Colpa y 

Caquena poseen genotipos estrechamente relacionados, mientras que la población de 

Parinacota se encuentra en otro grupo filogenético (Gonzalo Collado, comunicación 

personal).  

 

Se realizaron experimentos de “jardín común”, para evaluar las diferencias fenotípicas 

entre los caracoles pertenecientes a los bofedales de Caquena, Colpa y Parinacota tanto 

en caracoles muestreados en terreno como luego de ser cultivados bajo condiciones de 

idénticas de laboratorio. Los datos obtenidos aportarán información para el trabajo 

sistemático al interior del género Biomphalaria en el Altiplano sur.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



16 

 

HIPÓTESIS Y OBJETIVOS 

 

 

Debido a que las poblaciones de Biomphalaria de Parinacota  se ubican en una cuenca 

hidrográfica distinta a las de Caquena y Colpa y que adicionalmente Parinacota  y 

Caquena-Colpa pertenecerían a clados diferenciados. Se espera que: 

 

1.- Exista variación  morfológica de la concha de los adultos en función de la pertenencia 

geográfica.  

 

2.- Las diferencias morfológicas encontradas entre las poblaciones no sean un efecto del 

ambiente, sino que producto de diferenciación alopátrica. 

 

De este modo, los caracoles cultivados en condiciones de jardín común mantendrán las 

diferencias morfológicas observadas para los caracoles recolectados de su ambiente 

natural. 

 

Objetivo general  

 

Evaluar la variación en la morfología de la concha en las poblaciones de Biomphalaria 

provenientes de  los bofedales de Parinacota, Colpa y Caquena.  

 

Objetivos específicos 

 

 Determinar la variación en la morfología de la concha en caracoles pertenecientes 

a  distintas poblaciones naturales.  

 

 Determinar la variación en la morfología de la concha en caracoles pertenecientes 

a distintas poblaciones criados en condiciones de laboratorio. 

 

 Comparar la variación en la morfología de la concha entre caracoles de 

laboratorio versus los obtenidos en terreno. 
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 Determinar si existe convergencia en ciertos atributos de la concha que puedan 

atribuirse a plasticidad fenotípica.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



18 

 

MATERIALES Y MÉTODOS 

 

 

Procedimiento 

 

Se recolectaron caracoles del género Biomphalaria desde tres sistemas de bofedales sin 

conexiones hídricas entre sí, pertenecientes al Altiplano Chileno ubicadas en la Región de 

Arica y Parinacota, Provincia de Parinacota.: Bofedal de Caquena (69°12'O 18° 3'S), 

Bofedal de Colpa (69°13'O 18° 3'S) y Bofedal de Parinacota (69°15'O 18°11'S) (Figura 

3). Las tres localidades escogidas no presentan diferencias en el tipo de vegetación 

presente (acuática y terrestre), ni en las condiciones climáticas. 

 

 

Figura 3: Mapa de la localidades muestreadas. 

 

De las distintas localidades muestreadas se recolectaron un total de 145 caracoles. (48 del 

Bofedal de Caquena, 57 del Bofedal de Colpa y 40 del Bofedal de Parinacota). La captura 

se realizó agitando de manera enérgica y constante aquellas plantas donde se alimentan 

los caracoles, utilizando un colador plástico. Posteriormente los caracoles fueron 
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transportados al Laboratorio de Genética y Evolución de la Facultad de Ciencias, 

Universidad de Chile, donde se mantuvieron dentro de una cámara temperada a 20°C con 

un fotoperiodo de 12:12 (horas luz : horas oscuridad). Al interior de esta cámara los 

caracoles se mantuvieron en recipientes plásticos con 1 litro de agua corriente desclorada 

(20,4 cm  x 14 cm  x 6,6cm) y se alimentaron con lechuga cocida ad libitum. Se 

realizaron cambios de agua y se repuso el alimento una vez por semana. Los caracoles 

muertos fueron eliminados del sistema y fijados en alcohol 70% para su posterior 

medición. 

 

Luego de una semana se seleccionaron aleatoriamente 20 caracoles por localidad. Cada 

uno fue separado individualmente en recipientes de 200 ml (10 cm x 6,5 cm x 5,7 cm) 

para utilizarlos como unidades reproductivas. A este grupo experimental se le denomino 

G0. Transcurrido un par de días los caracoles adultos comenzaron a depositar sus 

primeras  oviposturas en las paredes de los recipientes.  

 

Una vez que las crías eclosionaron de los huevos puestos por los caracoles G0 se 

separaron de su progenitor y se agruparon por semana de nacimiento y por unidad 

experimental en grupos de entre 15 a 20 individuos, dependiendo de la disponibilidad de 

caracoles juveniles, en recipientes de 200 ml. A este nuevo grupo de caracoles se le 

denominó F1. Dado que existió distinto número de juveniles por semana para cada 

localidad se utilizaron 12 réplicas para la localidad de Colpa, 10 réplicas para Caquena y 

14  para Parinacota.  

 

Los caracoles F1 fueron cultivados, durante 16 semanas, en la misma cámara temperada 

anteriormente descrita para los caracoles G0, bajo condiciones homogéneas de 

temperatura (20° C), luz (12:12) y alimentación (lechuga cocida ad libitum).   

 

Se evaluaron las diferencias morfológicas de la concha entre los caracoles provenientes 

de las distintas poblaciones muestreadas midiendo once variables de la concha a aquellos 

caracoles recolectados en terreno (G0) y también a aquellos criados en el laboratorio (F1) 
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(Figura 4). Las mediciones se realizaron con una lupa con un ocular micrométrico con 

una resolución de 0,16 mm.  

 

Figura  4. Variables morfológicas de la concha a analizar. 1.-Longitud de la concha, 2.-Alto de la concha, 

3.-Longitud umbo extremo anterior, 4.-Longitud del peristoma, 5.-Ancho del peristoma, 6.-Longitud 

ventral de la concha, 7.-Longitud del callo peristomal, 8.-Ancho ventral de la concha, 9.-Longitud anterior 

de la última vuelta, 10.-Longitud posterior de la última vuelta, 11.-Longitud umbo extremo posterior  

 

 

Análisis estadístico 

 

Se realizó un análisis descriptivo y un análisis de varianza a cada una de las variables 

morfológicas de la concha tanto para los caracoles G0 como para los F1. Este análisis nos 

permitió comparar la “forma” entre las variables seleccionadas al interior de cada 

generación mediante medidas de similitud (media, mediana, moda, valores máximos, 

valores mínimos) y dispersión (varianza, coeficiente de variación). Adicionalmente, se 

calculó el coeficiente de variación de los distintos rasgos. El coeficiente de variación es 

una medida que permite comparar la dispersión entre grupos de individuos. Su principal 

ventaja es que el valor obtenido es independiente de la escala, ya que elimina la 

dimensionalidad de las variables. El coeficiente de variación equivale a la razón entre la 

media aritmética y la desviación estándar (Quesada y Vergara, 2010).  

 

Posteriormente, se analizó la morfología de la concha, para cada generación, utilizando 

dos métodos multivariados, primero un análisis de componentes principales (PCA) y 
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luego, para determinar si los individuos podían ser correctamente asignados a cada una de 

las localidades, un análisis discriminante lineal (LDA).  

 

El análisis de componentes principales tuvo como finalidad reducir las variables a 

analizar. El PCA  es una técnica que permite  reducir el número de dimensiones lineales, 

identificando direcciones ortogonales de máxima varianza en los datos originales y 

proyecta los datos a un espacio de menos dimensiones. La primera componente principal 

explica el mayor porcentaje de la varianza en una muestra, la segunda componente 

principal explica el mayor porcentaje de la varianza restante en la muestra, la tercera 

componente principal explicará el mayor porcentaje de la varianza que queda después de 

la primera y segunda; y así sucesivamente. Es por esto que al desechar dimensiones 

superiores (generalmente de la tercera o cuarta componente principal en adelante) la 

pérdida de información es mínima (Johnson, 2000). 

 

Si bien PCA es una técnica descriptiva, esto no niega la posibilidad de que también pueda 

ser utilizado con fines de inferencia. Entre las aplicaciones del PCA encontramos la 

clasificación de individuos, la comparación de poblaciones, la estratificación 

multivariada, etc. (Johnson, 2000). 

 

A partir de los datos obtenidos en el PCA se realizó un  análisis discriminante lineal con 

el objetivo de evaluar si se podía predecir la pertenencia a cada localidad para las 

características morfológicas de la concha. Esta técnica permite localizar las variables que 

contribuyen en mayor grado a discriminar los sujetos en los diferentes grupos 

establecidos por la variable dependiente así como también determinar el grupo al que 

pertenece un individuo (Díaz, 2002). De este análisis, podemos extraer cuál es la 

probabilidad de clasificar correctamente un individuo utilizando las componentes 

principales para los caracoles recolectados en terreno y aquellos cultivados en el 

laboratorio. Para ello se utilizó como variable predictora (independiente) las localidades 

muestreadas (Caquena, Colpa y Parinacota) y como variable dependiente los valores 

propios obtenidos para la morfología de la concha en los cinco primeros componentes 

principales. La significancia de dicho test fue evaluada con la prueba de F de Wilk’s 
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Lambda que adquiere valores de 0 a 1, donde el valor  0 denota que existen diferencias 

entre los grupos y el valor 1 que los grupos son iguales. 

 

Finalmente, se contrastó la morfología de cuatro variables de la concha, entre los 

caracoles que fueron cultivados en el laboratorio en ambiente controlado (F1) contra los 

caracoles adultos capturados en su medio ambiente natural (G0) utilizando índices 

morfométricos. Para construir los índices, se seleccionaron las variables mediante un 

análisis de componentes principales, con los caracoles pertenecientes a ambas 

generaciones (G0 y F1). La variable que obtuvo una mejor asociación con la primera 

componente principal se utilizó como divisor y aquellas variables que estuvieron mejor 

asociación con las cuatro componentes principales siguientes fueron los dividendos de las 

razones calculadas.  
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RESULTADOS 

 

Análisis univariado y descriptivo 

 

Las tablas 2 y 3 muestran las medidas de similitud y dispersión para cada una de las 11 

variables medidas junto a los análisis de varianza respectivos, primero para los caracoles 

muestreados en terreno (G0) (Tabla 2) y luego para la progenie cultivada en condiciones 

de laboratorio (F1) (Tabla 3). Estos resultados nos permiten comparar, dentro de cada 

generación, los distintos rasgos evaluados. Además permite comparar los coeficientes de 

variación de los rasgos entre generaciones.  

 

Para todas las variables se apreciaron diferencias significativas tanto en los G0 como en 

los F1. La longitud promedio de la concha fue de 7,7 mm con valores que fluctuaron entre 

4,7 mm y 13,2 mm para los individuos G0 y un promedio de 5,7 mm para los F1 con un 

valor mínimo de 4 mm y un máximo de 8,7 mm. El carácter más variable para los 

caracoles G0 fue la longitud del peristoma, seguido por la longitud del callo persitomal y 

luego la longitud umbo-extremo anterior (CV: 30,1%; 28,1%; 25,8%, respectivamente).  

 

Para los caracoles F1 los caracteres más variables fueron la longitud del callo peristomal, 

la longitud del peristoma y el ancho ventral de la concha (CV: 19,9%; 17,9%; 17,4%).  

Los atributos que presentaron menor variación para G0 fueron la longitud anterior-última 

vuelta, la longitud ventral de la concha y el ancho de la concha (CV=23,6%; 23,8%; 

24,1%) mientras que para F1 fueron la longitud anterior de la última vuelta, la longitud 

posterior de la última vuelta y la longitud umbo-extremo posterior (CV=14,5%: 15,2%, 

15,5%) (Tabla 3). Observamos que los caracoles F1 presentaron en promedio un tamaño 

menor y fueron menos variables que los caracoles G0, este resultado era el esperado 

considerando que los caracoles cultivados en laboratorio estuvieron sometidos a 

condiciones homogéneas  en comparación con la G0 (temperatura, régimen de 

alimentación, características del agua, horas luz/oscuridad) (Tabla 4). 
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Tabla 2. Medidas de dispersión y análisis de varianza univariado para los datos de cada una de las variables 

de las 3 localidades para los caracoles recolectados en terreno (G0)   

Variable Media Mín. Máx. CV EE F P1/ 

Longitud de la concha 7,7 4,7 13,2 24,6 0,2 41,5 < 0,01 

Ancho de la concha 6,5 4,0 11,0 24,1 0,1 38,7 < 0,01 

Longitud umbo-extremo anterior 4,5 2,5 8,0 25,8 0,1 43,9 < 0,01 

Longitud del peristoma 3,5 2,0 6,5 30,1 0,1 40,5 < 0,01 

Ancho del peristoma 3,7 2,3 7,3 25,2 0,1 39,1 < 0,01 

Longitud Ventral de la concha 5,5 3,3 9,5 23,8 0,1 34,6 < 0,01 

Longitud del callo peristomal 1,8 1,0 4,0 28,1 <0,1 33,3 < 0,01 

Ancho ventral de la concha 2,5 1,7 4,3 25,5 0,1 49,7 < 0,01 

Longitud anterior de la última vuelta 3,4 2,2 5,3 23,6 0,1 29,7 < 0,01 

Longitud posterior de la última vuelta 2,6 1,7 4,7 24,1 0,1 42,7 < 0,01 

Longitud umbo-extremo posterior 3,1 1,8 5,3 24,7 0,1 34,9 < 0,01 

1/ Valor p para análisis de varianza; p<0,01 indica diferencias significativas 

Mín.=Valor mínimo; Máx.=Valor máximo; F=valor F para el análisis de varianza; EE=Error Estándar.DE 

CV=coeficiente de variación; p=valor p para el análisis de varianza. 

 

 

Tabla 3. Medidas de dispersión y análisis de varianza univariado para los datos de cada una de las variables 

de las 3 localidades para los caracoles cultivados en laboratorio (F1).  

Variable Media Mín. Máx. CV EE F P1/ 

Longitud de la concha 5,7 4,0 8,7 15,8 0,1 76,7 < 0,01 

Ancho de la concha 4,7 3,3 7,2 15,9 <0,1 64,2 < 0,01 

Longitud umbo-extremo anterior 3,3 2,3 5,2 16,0 <0,1 77,1 < 0,01 

Longitud del peristoma 2,4 1,7 4,0 17,9 <0,1 57,4 < 0,01 

Ancho del peristoma 2,9 2,0 4,7 17,3 <0,1 78,9 < 0,01 

Longitud Ventral de la concha 4,1 2,8 6,0 16,3 <0,1 57,2 < 0,01 

Longitud del callo peristomal 1,4 1,0 3,0 19,9 <0,1 12,1 < 0,01 

Ancho ventral de la concha 1,9 0,3 3,3 17,4 <0,1 47,6 < 0,01 

Longitud anterior de la última vuelta 2,6 1,7 3,7 14,5 <0,1 58,1 < 0,01 

Longitud posterior de la última vuelta 1,9 1,3 2,8 15,2 <0,1 55,9 < 0,01 

Longitud umbo-extremo posterior 2,3 1,7 3,8 15,5 <0,1 45,5 < 0,01 

1/ Valor p para análisis de varianza; p<0,01 indica diferencias significativas 

Mín.=Valor mínimo; Máx.=Valor máximo; F=valor F para el análisis de varianza; EE=Error Estándar; 

CV=coeficiente de variación; p=valor p para el análisis de varianza. 
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Tabla 4. Comparación entre los coeficientes de variación (%) por variable, para cada generación 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 Análisis de componentes principales por generación 

 

Se analizaron las once variables morfométricas medidas mediante un análisis de 

componentes principales tanto para los caracoles recolectados de terreno (G0) como para 

aquellos cultivados en laboratorio (F1).  

 

Para las poblaciones G0  la primera componente principal permitió explicar un 94,1 % de 

la varianza total de la muestra, mientras que la segunda componente principal explicó el 

2,3%  de la variabilidad total de la muestra, ambas componentes juntas explicaron el 

96,4% de la varianza total de la muestra. En la figura 5 se muestra la distribución de los 

individuos sobre el plano determinado por los dos primeros componentes principales. La 

gráfica permite visualizar la dispersión de los de los casos en una gráfica bidimensional. 

 

En los caracoles recolectados en terreno los componentes de carga para la primera 

componente principal (aquella que representa la mayor parte de la varianza) nos indica 

que los factores que mostraron una mayor asociación fueron la longitud de la concha (-

0,993), el alto de la concha (-0,99) y la longitud ventral de la concha (-0,981), el resto de 

las variables tuvieron componentes de carga entre  -0,89 y -0,98, estos valores indicarían 

que existe una alta correlación entre todas las variables que inciden sobre esta 

Variable G0 F1 

Longitud de la concha 24,6 15,8 

Ancho de la concha 24,1 15,9 

Longitud umbo-extremo anterior 25,8 16,0 

Longitud del peristoma 30,1 17,9 

Ancho del peristoma 25,2 17,3 

Longitud Ventral de la concha 23,8 16,3 

Longitud del callo peristomal 28,1 19,9 

Ancho ventral de la concha 25,5 17,4 

Longitud anterior de la última vuelta 23,6 14,5 

Longitud posterior de la última vuelta 24,1 15,2 

Longitud umbo-extremo posterior 24,7 15,5 
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componente principal. La segunda componente principal tuvo una mayor asociación con 

la longitud del callo peristomal (-0,422), la longitud anterior de la última vuelta (0,164) y 

el ancho del peristoma (-0,141) (Tabla 5).  

 

 

Tabla 5. Carga de los factores y porcentaje de varianza asociada para cada uno de los cinco primeros 

componentes principales (CP) para los caracoles recolectados en terreno (G0). 

Variable CP 1 CP 2 CP 3 CP 4 CP 5 

Longitud de la concha -0,993 0,050 -0,050 -0,029 0,020 

Ancho de la concha -0,990 0,070 -0,063 -0,042 0,008 

Longitud umbo-extremo anterior -0,979 0,073 -0,030 -0,026 0,013 

Longitud del peristoma -0,961 0,082 0,226 -0,105 0,082 

Ancho del peristoma -0,965 -0,142 0,071 0,067 -0,108 

Longitud Ventral de la concha -0,982 0,047 -0,109 -0,066 -0,032 

Longitud del callo peristomal -0,899 -0,423 -0,010 -0,071 -0,003 

Ancho ventral de la concha -0,971 -0,034 0,041 0,192 0,045 

Longitud anterior de la última vuelta -0,963 0,165 0,047 0,015 -0,165 

Longitud posterior de la última vuelta -0,978 0,028 -0,046 0,079 0,114 

Longitud umbo-extremo posterior -0,987 0,049 -0,069 -0,016 0,023 

% varianza explicada 94,1 2,3 0,8 0,7 0,6 

% varianza acumulada 94,1 96,4 97,2 97,8 98,4 
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Figura 5. Gráfico de dispersión de los datos determinada por las dos primeras componentes principales del 

los caracoles recolectados en terreno (G0) por población. En el eje x, la primera componente principal  

explica el 94,1% de la varianza de la muestra. En el eje y, la segunda componente principal explica el 2,3% 

de la varianza de la muestra 

 

 

El análisis de componentes principales para los caracoles cultivados en condiciones de 

jardín común (F1) arrojó resultados similares al análisis de los caracoles recolectados en 

terreno (G0). La primera componente principal explicó un 86,4 % de la varianza total de 

la muestra, mientras que la segunda componente principal explica el 5,4 %  de la 

variabilidad total de la muestra, en su conjunto permiten explicar el 91,8 % de la varianza 

total de los caracoles F1. 

 

Los componentes de carga con mayor asociación para la primera componente principal 

fueron los mismos, observados en el análisis de los caracoles recolectados en terreno, la 

longitud de la concha (-0,987), el alto de la concha (-0,982) y la longitud ventral de la 

concha (-0,966), el resto de los atributos obtuvieron componentes de carga con valores 

entre –0,87 y -0,96, excepto la longitud del callo peristomal (-0,67). Para la segunda 

componente principal los componentes de carga con mayor valor fueron longitud callo 
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peristomal (-0,733), Longitud umbo-extremo anterior (0,10) y longitud ventral de la 

concha (0,099) (Tabla 6). 

 

Tabla 6. Carga de los factores y porcentaje de varianza asociada para cada uno de los cinco primeros 

componentes principales (CP) para los caracoles cultivados en el laboratorio (F1).  

Variable CP 1 CP 2 CP 3 CP 4 CP 5 

Longitud de la concha -0,987 0,086 -0,028 0,050 0,044 

Ancho de la concha -0,982 0,070 -0,017 0,087 -0,025 

Longitud umbo-extremo anterior -0,941 0,101 -0,055 0,041 0,299 

Longitud del peristoma -0,932 0,041 -0,128 -0,277 -0,082 

Ancho del peristoma -0,944 -0,074 -0,039 -0,203 0,037 

Longitud Ventral de la concha -0,966 0,100 -0,036 0,160 -0,029 

Longitud del callo peristomal -0,674 -0,733 -0,048 0,065 0,005 

Ancho ventral de la concha -0,875 -0,029 0,478 -0,063 0,007 

Longitud anterior de la última vuelta -0,959 0,058 -0,074 -0,055 -0,008 

Longitud posterior de la última vuelta -0,961 0,081 0,002 0,083 -0,117 

Longitud umbo-extremo posterior -0,965 0,075 -0,030 0,109 -0,123 

% varianza explicada 86,5 5,4 2,4 1,7 1,2 

% varianza acumulada 86,5 91,9 94,2 95,9 97,1 

 

 

En la figura 6 observamos que la dispersión de los individuos cultivados en condiciones 

de jardín común, sobre el plano determinado por los dos primeros componentes 

principales posee las mismas características que para el caso de los caracoles G0 los 

caracoles de Parinacota se agrupan a la izquierda del gráfico mientras que los de Colpa y 

Caquena se traslapan a la derecha del gráfico. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



29 

 

 

 

Figura 6. Gráfico de dispersión de los datos determinada por las dos primeras componentes principales del 

los caracoles cultivados en el laboratorio (F1). En el eje x, la primera componente principal  explica el 

86,5% de la varianza de la muestra. En el eje y, la segunda componente principal explica el 5,4% de la 

varianza de la muestra 

 

 

No se observó mayor variación entre los gráficos de componentes principales, lo que 

indicaría que los atributos morfológicos de la concha no cambiarían entre las distintas 

generaciones. La similitud en la dispersión de los datos en los caracoles G0 y F1 nos 

permiten inferir que el componente genético es más relevante para la forma que adquiere 

la concha que el componente ambiental. Los componentes de carga para la primera 

componente principal, tanto en los caracoles G0 (Tabla 5) como en  los F1 (Tabla 6), 

obtuvieron valores similares en magnitud y sentido. Gran parte de las diferencias 

observadas en el análisis de componente principal se pueden explicar por diferencias en 

el  tamaño de los caracoles y no por diferencias en su forma. 
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Análisis discriminante lineal por generación 

 

Se utilizaron los valores propios obtenidos en el análisis de componentes principales para  

las cinco primeras componentes principales, de esta forma fue posible reducir la 

información de los datos originales. Para la generación G0 esta matriz concentró el 98,4% 

de la varianza observada en los datos originales y para la generación F1 un 97,1% como 

se puede apreciar en las tablas 5 y 6. Los grupos utilizados correspondieron a las 

localidades donde pertenecían los individuos. 

 

Para los caracoles recolectados en terreno (G0) la población que obtuvo un mayor 

porcentaje de clasificación correcta fue Colpa (75%), seguido por Parinacota (73,2%) y 

luego Caquena (60,4%) (Tabla 7). Cabe destacar que para Caquena, 16 de los 19 

caracoles clasificados incorrectamente fueron atribuidos a Colpa y solamente 3 a 

Parinacota (Wilks’ lambda = 0,4572; F(10,276) = 13,2176; p < 0,01). 

   

Tabla 7. Matriz de clasificación discriminante para las localidades en los caracoles recolectados de terreno 

(G0). 

 Caquena Colpa Parinacota Porcentaje de clasificación 

correcto. 

Caquena 29 16 3 60,4 

Colpa 7 42 7 75,0 

Parinacota 7 4 30 73,2 

   Total 43 62 40 69,7 

 

 

En la tabla 8 observamos que el mismo análisis sobre los caracoles cultivados en 

condiciones de laboratorio (F1)  mostró que los caracoles provenientes de Parinacota 

presentaron un porcentaje de clasificación correcta mayor que Caquena y Colpa (71,9%; 

45,5%; 67,1% respectivamente) (Wilks’ lambda = 0,5584; F(10,510) = 17,2504; p < 0,01). 

 

Al comparar ambas matrices de clasificación se observó que las tres poblaciones 

disminuyeron en el porcentaje de clasificación. La población de Caquena disminuyó en 

un 14,9%, Colpa en un 7,9% y Parinacota 1,3%. La notable baja de este porcentaje en las 
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poblaciones de Caquena y Colpa nos indica que estas poblaciones fueron más difíciles de 

diferenciar al ser cultivadas en laboratorio, mientras que Parinacota prácticamente 

mantuvo su porcentaje de clasificación esto se debería a la menor varianza entre los 

caracoles de Caquena y Colpa al ser cultivados en condiciones de jardín común.  

 

Estos resultado soportan nuestra hipótesis que las diferencias encontradas tendrían una 

base genética importante, probablemente por diferenciación alopátrica entre los caracoles 

pertenecientes a la cuenca del Río Caquena (poblaciones de Caquena y Colpa) y las 

poblaciones pertenecientes a la cuenca del Río Lauca (población de parinacota). Las 

diferencias encontradas se explicarían principalmente por diferencias en el tamaño de la 

concha.  

 

Tabla 8. Matriz de clasificación discriminante para las localidades en los caracoles recolectados de terreno 

(F1). 

 

 

Análisis morfológico entre generaciones mediante índices morfométricos. 

 

Se evaluaron los cambios en la morfología de la concha para los caracoles cultivados en 

el laboratorio en condiciones de “jardín común” al compararlos con aquellos caracoles 

recolectados en terreno para cada localidad mediante razones. 

 

Para el cálculo de las razones se realizó un análisis de componentes principales con todos 

los individuos de ambas generaciones, luego se seleccionaron las cinco variables que 

aportaban una mayor fuente de variación a cada una de las 5 primeras componentes 

principales. La longitud de la concha que obtuvo la mejor asociación con la primera 

componente principal fue utilizada como divisor y las otras cuatro variables (CP2: 

 Caquena Colpa Parinacota Porcentaje de clasificación 

correcto. 

Caquena 40 28 20 45,5 

Colpa 27 57 1 67,1 

Parinacota 18 7 64 71,9 

Total 85 92 85 61,5 
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longitud del callo peristomal, CP3: ancho ventral de la concha, CP4: longitud del 

peristoma, CP5: ancho del peristoma) como dividendos. La carga de los factores 

obtenidos en el análisis de componentes principales se encuentra en el Apéndice I. 

 

Las razones calculadas para cada localidad tanto en la generación G0 como F1 fueron las 

siguientes: 

 CP2: Longitud del callo peristomal / CP 1: Longitud de la concha (LCP/LC) 

 CP3: Ancho ventral de la concha / CP 1: Longitud de la concha (AVC/LC) 

 CP4: Longitud del peristoma / CP 1: Longitud de la concha (LP/LC) 

 CP5: Ancho del peristoma / CP 1: Longitud de la concha (AP/LC) 

 

Al evaluar los caracteres morfológicos de la generación G0 encontramos que la relación 

entre la longitud del callo peristomal y la longitud de la concha fue mayor en los 

caracoles de Colpa (0,236),  seguida de  los de Parinacota (0,231) y posteriormente en los 

de Caquena (0,220). Un análisis de varianza mostró que estas diferencias eran 

estadísticamente significativas  (p=0,014; F=4,39; g.l.=2) y una prueba a posteriori de 

Bonferroni mostró que sólo Caquena y Colpa presentaron diferencias significativas entre 

ellas (p=0,012). Las tres localidades al ser cultivados en condiciones de jardín común 

aumentaron la longitud del callo peristomal con respecto a la longitud de la concha, se 

observó que los individuos de Caquena y Colpa convergieron en la relación LCP/LC de 

la generación G0 a la F1 (relación LCP/LC en caracoles F1: Caquena=0,26; Colpa=0,26; 

Parinacota=0,24), estas diferencias fueron significativas entre las distintas poblaciones 

(p=0,04; F=6,5; g.l.=2) y el análisis a posteriori de Bonferroni mostró que solamente 

Parinacota fue diferente a Caquena (Bonferroni: p=0,019) y Colpa (Bonferroni p=0,02) 

(Figura 7). El coeficiente de variación aumento de 0,125, en la generación G0 a 0,170 en 

la generación F1 (Tabla 9). 
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 Figura 7. Cambio de la relación longitud del callo peristoma/longitud de la concha de la generación G0 a F1 

 

En los caracoles recolectados en terreno la relación entre el ancho ventral de la concha y 

la longitud del callo peristomal (AVC/LC) fue menor en aquellos caracoles muestreados 

de Caquena (0,32) e igual  para aquellos caracoles de Colpa y Parinacota (0,33), estas 

diferencias fueron estadísticamente significativas (p<0,001; F=10,76; g.l.=2),  resultando 

que los individuos de Caquena , distintos  a las otras dos localidades (prueba de 

Bonferroni: Caquena-Colpa<0,001; Caquena-Parinacota=0,001). Los caracoles 

pertenecientes a Caquena aumentaron su relación AVC/LC de una generación a la 

siguiente (de 0,32 en G0 a 0,34 en F1), mientras que los caracoles de Colpa y Parinacota 

mantuvieron su tamaño. En la generación F1 encontramos convergencia en este índice y 

no existieron diferencias estadísticamente significativas entre las localidades (Figura 8). 

El coeficiente de variación aumento de 0,073, en la generación G0 a 0,095 en la 

generación F1 (Tabla 9).    

 

0,21

0,22

0,23

0,24

0,25

0,26

0,27

G0 F1

LC
P

/L
C

 

Generación 

Caquena

Colpa

Parinacota



34 

 

 

Figura 8. Cambio de la relación ancho ventral de la concha/longitud de la concha de la generación G0 a F1 

 

La relación entre la longitud del peristoma y el largo de la concha en los caracoles G0 fue 

mayor para la población de Parinacota (0,472), seguido por Caquena (0,453) y finalmente 

Colpa (0,433) las diferencias fueron estadísticamente significativas (p<0,001; F=10,73; 

g.l.=2), la prueba a posteriori de Bonferroni mostró que sólo Colpa fue distinto a las otras 

dos poblaciones (Prueba de Bonferroni: Colpa-Caquena=0,045; Colpa-

Parinacota<0,001). Los caracoles de todas las localidades disminuyeron en la relación 

LP/LC al ser cultivados en condiciones de jardín común (LP/LC F1: Caquena=0,426; 

Colpa=0,424; Parinacota=0,425) y convergieron a un tamaño similar, no se encontraron 

diferencias significativas entre las localidades para la generación F1 (Figura 9). El 

coeficiente de variación disminuyó de 0,097, en la generación G0 a 0,075 en la 

generación F1 (Tabla 9). 
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Figura 9. Cambio de la relación longitud del peristoma/longitud de la concha de la generación G0 a F1. 

  

Para el índice correspondiente al ancho del peristoma (AP/LC) en la generación G0, la 

localidad de Colpa mostró el mayor tamaño (0,5), seguido por Parinacota (0,48) y 

finalmente Caquena (0,47), estas diferencias fueron estadísticamente significativas 

(p<0,001; F=7,63; g.l.=2) y un análisis a posteriori de Bonferroni mostró que Caquena se 

diferenció de Colpa y Parinacota (Prueba de Bonferroni: Caquena-Colpa=0,04; Caquena-

Parinacota=0,01). Las tres localidades aumentaron el ancho del peristoma de la 

generación G0 a la F1. El valor del índice AP/LC para la generación F1 fue de 0,5 para 

Caquena y; 0,51 para Colpa y Parinacota. No existieron diferencias significativas entre 

las poblaciones para la generación F1 (Figura 10). El coeficiente de variación disminuyó 

de 0,08, en la generación G0 a 0,066 en la generación F1 (Tabla 9). 
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Figura 10. Cambio de la relación ancho del peristoma/longitud de la concha de la generación G0 a F1. 

 

 

Tabla 9. Medidas de dispersión para las relaciones obtenidas 

Variables Generación Promedio Dev STD n Error STD CV 

LCP/LC G0 0,230 0,029 145 0,002 0,125 

F1 0,253 0,043 262 0,003 0,170 

AVC/LC G0 0,328 0,024 145 0,002 0,073 

F1 0,335 0,032 262 0,002 0,095 

LP/LC G0 0,451 0,044 145 0,004 0,097 

F1 0,426 0,032 262 0,002 0,075 

AP/LC G0 0,487 0,039 145 0,003 0,080 

F1 0,509 0,034 262 0,002 0,066 

 

 

Las variables AVC/LC y LCP/LC aumentaron el coeficiente de variación  de la 

generación G0 a la F1, mientras que las variables correspondientes al peristoma, LP/LC y 

AP/LC lo disminuyeron. Las variables correspondientes al peristoma fueron más 

homogéneas en  la generación F1 que en la G0, además tuvieron  un cambio de tamaño en 

la misma dirección para las tres poblaciones (disminuyendo la longitud del peristoma y 
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aumentando el ancho del peristoma) y presentaron una clara convergencia de estos 

caracteres (Figura 9 y 10).  

 

Los resultados muestran que bajo condiciones de “jardín común”, los caracoles 

presentaron una longitud del peristoma menor y un ancho del peristoma mayor. Es decir 

el peristoma adoptó una forma ancha y corta con respecto a aquellos muestreados de 

terreno.  
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DISCUSIÓN 

 

Se observaron diferencias en la morfología de la concha entre la población de Parinacota 

y las poblaciones de Caquena y Colpa tanto en los individuos recolectados en terreno 

como en los caracoles criados en condiciones de jardín común, lo que estaría en 

concordancia con los análisis filogenéticos realizados por Collado (Gonzalo Collado, 

comunicación personal). 

 

La mantención de las diferencias morfológicas de la concha encontradas en terreno al ser 

cultivados en condiciones de “jardín común” nos indicaría que éstas se encuentran 

relacionadas con la divergencia genotípica de las poblaciones. Las diferencias observadas 

en el análisis de componentes principales y el análisis discriminante lineal se encontrarían 

fuertemente influenciadas por las diferencias en el tamaño entre distintas las poblaciones 

y no con la forma de estas. Esta disparidad encontrada se podría explicar por diferencias 

en la tasa de crecimiento de las poblaciones. Datos acerca de la tasa de crecimiento, 

indican que de las tres poblaciones estudiadas Colpa presentó una menor tasa de 

crecimiento hasta la semana 12, mientras que no existieron diferencias significativas 

entre la tasa de crecimiento de Caquena y Parinacota. Si bien estos resultados 

preliminares no logran explicar las diferencias de Parinacota con las otras dos 

poblaciones estudiadas, una explicación para esta observación podría relacionarse con 

que se han descrito en caracoles dulceacuícolas dos fases de crecimiento, el primero 

desde el momento de la eclosión hasta la madurez sexual donde los caracoles 

aumentarían rápidamente de tamaño, luego de la madurez sexual tendrían un crecimiento 

más lento o nulo. De acuerdo a lo anterior, es posible que los caracoles provenientes de 

Parinacota retarden su madurez sexual respecto a Caquena y Colpa y esto le permita 

alcanzar tamaños mayores posterior a la decima segunda semana de vida. 

 

Los análisis realizados en esta Memoria de Título, permiten sugerir que los caracoles 

pertenecientes a la localidad de Parinacota podrían ser una especie distinta a aquellos 

provenientes de Colpa y Caquena. Mientras que los caracoles de Colpa y Caquena 
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pertenecerían a la misma especie. Se requiere hacer un análisis más profundo en 

caracteres menos variables de la morfología de los caracoles, como la rádula y órganos 

sexuales, para ratificar  si Parinacota correspondería a una especie diferente a Colpa y 

Caquena 

 

Si bien, los resultados entregados por los análisis multivariados dan cuenta de diferencias 

genéticas asociadas al tamaño de los caracoles, cuando analizamos las variables 

independientemente encontramos que la morfología de la apertura de la concha presentó 

una clara convergencia hacia una forma específica (acortamiento de la longitud y 

aumento del ancho del peristoma). Esto se cumplió en las tres poblaciones al ser 

cultivados en condiciones de “jardín común”. Este resultado permite inferir que la 

morfología del peristoma sería un carácter plástico en su respuesta a distintas variables 

ambientales, de esta forma debido a que en este trabajo las tres poblaciones estuvieron 

creciendo bajo las mismas condiciones ambientales (jardín común) se obtuvo una clara 

convergencia de los rasgos  del peristoma. 

 

Se ha establecido en gastrópodos una relación entre la forma de la apertura de la concha y 

la forma del pie de los caracoles. Los caracoles marinos con aperturas de forma 

redondeada (proporción largo/ancho de la apertura entre 1,1 y 1,8) tendrían pies de forma 

redondeada, esta forma sería una adaptación a la vida en ambientes rocosos pues les 

permitiría una buena adhesión a las rocas, estos caracoles dependen de la sujeción como 

mecanismo de defensa contra depredadores, para evitar que las olas los arrastren y como 

mecanismo contra la desecación. Por otro lado los caracoles cuya apertura y pie es 

alargado en general habitan sustratos suaves, y aunque pueden vivir en zonas rocosas su 

agarre a las rocas es poco efectivo. Una forma alargada de la apertura sería especialmente 

beneficiosa para los caracoles con una branquia, pues la corriente inhalante se posiciona 

anteriormente y es posible para el caracol sensar el agua en la parte frontal, cuya 

detección es  direccional y más eficiente. En caracoles pulmonados acuáticos, como 

Biomphalaria, también se ha establecido una relación entre la forma de la apertura y la 

forma del pie pero la regla de la elongación no se cumple, pues al ser pulmonados, no 

poseen corrientes de agua inhalantes y exhalantes (McNaire et al, 1981).  
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La disminución en la longitud del peristoma y el consecuente cambio en la forma de la 

apertura encontrada en los caracoles cúltivados en condiciones de jardín común 

comparado con los recolectados de terreno, podría  atribuirse a las diferencias de sustrato 

entre estos dos ambientes. Los caracoles Biomphalaria habitan ambientes acuáticos de 

tipo lénticos o lóticos de corriente débil, con suelos suaves (de tipo lodoso) y en general 

se les puede encontrar adheridos a plantas acuáticas que les sirven de alimento. Para el 

cultivo de los caracoles en condiciones de laboratorio se utilizaron recipientes plásticos, 

bastante rígidos y porosos; las características de este nuevo “sustrato” actuarían como un 

factor “gatillante” para la expresión del fenotipo “menor longitud de la apertura” 

asociado una mejor capacidad de sujeción de los caracoles que habitan ambientes 

rocosos. 
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CONCLUSIONES 

 

Se encontró variación morfológica de la concha de los adultos en función a la pertenencia 

geográfica. Las diferencias se explicarían principalmente por diferencias de tamaño. Los 

caracoles de Parinacota (cuenca del Río Lauca) presentaron un mayor tamaño tanto en 

terreno como al ser cultivados en laboratorio. Los caracoles de Caquena y Colpa (cuenca 

del Río Caquena), no divergieron en tamaño. Nuestros resultados sugieren que el tamaño 

de la concha en los caracoles estudiados sería un rasgo fijado genéticamente. 

 

La apertura de la concha (longitud del peristoma y ancho del peristoma) convergió  hacia 

una forma más redondeada en los caracoles cultivados en laboratorio con respecto a los 

recolectados en terreno. Esta convergencia sería producto de la expresión de plasticidad 

fenotípica. Se sugiere que las diferencias en el sustrato en que se desarrollaran los 

caracoles en el jardín común, con respecto a su ambiente natural; además de la 

homogeneidad del jardín común, resultarían en la expresión diferencial del fenotipo para 

estos rasgos. Esta “nueva forma” sería beneficiosa para la sujeción de los individuos lo 

que generalmente se asociado a gastropodos que habitan ambientes rocosos. 
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APÉNDICE 

 

Apéndice I. Valor de correlación de las variables y su componente respectivo, para cada uno de las componentes principales (CP) 

incluyendo todos los individuos (generación G0 y F1). 

 Componetes Principales (CP) 

Variable 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

Longitud de la concha -0,994 0,062 0,024 -0,038 0,012 -0,018 -0,026 -0,018 0,014 0,045 0,056 

Ancho de la concha -0,991 0,071 0,032 -0,057 0,006 0,007 -0,005 -0,053 0,017 0,063 -0,042 

Longitud umbo-extremo anterior -0,978 0,073 0,029 -0,020 0,005 -0,135 -0,115 0,072 -0,012 -0,016 -0,011 

Longitud del peristoma -0,968 0,063 0,059 0,183 -0,123 0,047 -0,055 -0,044 0,000 -0,010 0,000 

Ancho del peristoma -0,966 -0,089 -0,031 0,139 0,194 0,020 0,001 0,008 0,004 0,001 -0,003 

Longitud Ventral de la concha -0,983 0,069 0,049 -0,096 0,043 -0,001 0,008 -0,097 0,036 -0,061 0,001 

Longitud del callo peristomal -0,849 -0,524 0,049 -0,033 -0,046 -0,012 0,008 0,003 0,002 0,000 0,000 

Ancho ventral de la concha -0,958 -0,015 -0,279 -0,011 -0,049 -0,015 0,002 -0,024 -0,007 -0,004 0,000 

Longitud anterior de la última vuelta -0,974 0,099 0,040 0,049 -0,037 -0,087 0,167 0,034 0,003 -0,002 0,000 

Longitud posterior de la última vuelta -0,981 0,062 -0,007 -0,052 -0,023 0,121 0,000 0,112 0,055 -0,010 -0,002 

Longitud umbo-extremo posterior -0,987 0,056 0,035 -0,062 0,013 0,071 0,016 0,009 -0,112 -0,007 0,001 

 

 


