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RESUMEN 
Los ctenómidos son los roedores subterráneos con mayor número de especies 

de América del Sur, y se encuentran ampliamente distribuidos en una gran variedad de 

hábitats. El grupo talarum ocupa la Región Pampeana de Argentina e incluye a las 

especies Ctenomys talarum y C. pundti. Las investigaciones sobre las pulgas (Insecta: 

Siphonaptera) parásitas del género Ctenomys en general, se limitan a unos pocos 

estudios basados en muestras de un pequeño número de individuos hospedadores, 

mencionándose principalmente pulgas pertenecientes al género Polygenis 

(Rhopalopsyllidae: Malacopsylloidea). De éstas, en particular del grupo talarum se 

mencionan sólo dos registros. El objetivo de este trabajo fue ampliar el conocimiento 

taxonómico sobre el género de pulgas Polygenis, mediante la caracterización 

morfológica y molecular, de especímenes parásitos de ctenómidos del grupo talarum, 

empleando el marcador mitocondrial Citocromo Oxidasa I (COI), y dar a conocer la 

diversidad de pulgas parásitas de ctenómidos del grupo talarum. Con esta finalidad se 

analizaron morfológicamente 36 ejemplares (16 machos y 20 hembras) de pulgas 

obtenidas de distintas poblaciones de roedores del grupo talarum de la Región 

Pampeana (provincias de Buenos Aires, La Pampa y Córdoba). El estudio morfológico 

realizado, examinando las características diagnósticas, permitió la identificación de una 

única especie de pulga, Polygenis (Polygenis) acodontis. El estudio molecular se realizó 

sobre 22 ejemplares de pulgas (14 machos y 8 hembras), de los cuales se pudo extraer 

exitosamente el ADN para la posterior amplificación y secuenciación de un fragmento 

de 453 pb de COI. A partir de éstas se determinó el número de haplotipos, y se estimaron 

los índices de diversidad haplotípica (Hd) y nucleotídica (Pi). Por último, se realizaron 

análisis filogenéticos mediante inferencia bayesiana y máxima verosimilitud, empleando 

11 secuencias de la familia Rhopalospsyllidae, y una de Panorpa meridionalis (Insecta: 

Mecoptera) utilizada como outgroup. Se obtuvieron 6 haplotipos, con 5 sitios variables, 

Hd=0,758 y Pi=0,005, indicando la existencia de baja a moderada variabilidad genética. 

Filogenéticamente, las secuencias obtenidas en este trabajo se agruparon en un clado, 

lo que coincide con lo hallado a partir del estudio morfológico, indicando la existencia 

de una única especie de Polygenis. Se sugiere que las características biológicas y 

ecológicas de estos roedores podrían influir en la baja variabilidad/riqueza de especies 



de pulgas que lo acompañan en su distribución. Sin embargo, es necesario ampliar los 

muestreos a otras localidades, así como utilizar otros marcadores moleculares 

independientes para conocer la variabilidad genética de esta especie de pulga, y otras 

potenciales especies parásitas de Ctenomys. 
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1. INTRODUCCIÓN 

1.1 Generalidades de Siphonaptera, “pulgas” 

1.1.1 Biología y ecología de las pulgas 

Las pulgas o sifonápteros (Siphonaptera, gr. σιφων siphon, "canal, tubo" y 

απτερα aptera, "sin alas"), son un orden de insectos holometábolos altamente 

especializados que han evolucionado como parásitos de mamíferos y aves (Morand et 

al., 2006). Hasta el momento, se han descripto cerca de 2575 especies, de las cuales el 

94% (comprendidas en 11 familias y más de 200 géneros de pulgas), parasitan a 

hospedadores mamíferos, con más del 70% registradas en roedores. El 6% restante 

(cinco familias y 25 géneros), son ectoparásitos de aves (Whiting et al., 2008). 

 

Ciclo biológico 

Las pulgas son típicos insectos holometábolos, cuyo ciclo de vida consiste en tres 

fases de vida libre, comprendidas por el estadio de huevo, larva (generalmente con tres 

mudas larvarias) y pupa antes de emerger como adulto, que es la fase parasitaria-

hematófaga (Figura 1) (Durden & Traub, 2019). 

Las hembras grávidas de la mayoría de las especies que se han estudiado pueden 

producir cientos de huevos durante toda su vida. Estos huevos, pequeños, ovoides y de 

color blanco perlado, tienen una textura pegajosa y suelen adherirse brevemente al 

pelaje del hospedador, sin embargo, al poco tiempo acaban desprendiéndose, cayendo 

al suelo normalmente en zonas frecuentadas por éste, donde eclosionarán. Algunas 

especies de pulgas depositan directamente los huevos en el suelo, cerca del entorno del 

hospedador, ya que constituye una zona rica en restos de materia orgánica (Durden & 

Traub, 2002,2019). 

Las larvas de pulga tienen una forma alargada, sin patas y sin ojos, y están 

cubiertas de numerosas cerdas gruesas, en especial en sus segmentos abdominales. 

Poseen una cápsula cefálica esclerotizada y glándulas mandibulares secretoras de seda, 

para construir el capullo que va a formar parte de la pupa (Durden & Traub, 2019). Una 
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vez que la larva sale del huevo, ésta se alimenta de la materia orgánica presente en el 

suelo o procedente de las heces del propio hospedador (Durden & Traub, 2002). En 

algunas especies se ha observado que las larvas agreden a las pulgas adultas hasta 

conseguir que éstas excreten heces ricas en sangre, que serán usadas por las propias 

larvas como alimento. También se ha demostrado que las larvas pueden alimentarse de 

pequeños artrópodos que se encuentran en el entorno del hospedador, pulgas adultas 

muertas o incluso de otras larvas de menor tamaño. Por todo esto, las larvas se 

encuentran habitualmente conviviendo con sus hospedadores ya sea en el cuerpo del 

propio animal o en los refugios del mismo. Tras dos o tres semanas, en las cuales se 

producen dos mudas, la larva de tercer estadio, al terminar de alimentarse, expulsa todo 

su contenido intestinal, hila un capullo de seda y se camufla adhiriendo a sí misma 

partículas del sustrato circundante. El capullo constituye el microambiente protector de 

una pupa de pulga, la cual permanece inmóvil y sin alimentarse durante el proceso de 

metamorfosis (Marshall, 1981; Durden & Traub, 2002). 

La duración del estado de pupa está influenciada por la temperatura ambiental, 

pero generalmente se mantiene durante una o dos semanas hasta que el adulto emerge 

de la cutícula puparia (Lewis, 1993). Para que ocurra, la pulga adulta necesita algún tipo 

de estímulo, como la vibración del entorno, el aumento de la temperatura y el aumento 

de la concentración de dióxido de carbono en el aire que la impulse a abandonar el 

capullo. En caso contrario, la pulga permanecerá viable pero inactiva dentro de él 

durante largos períodos de tiempo (más de 1,5 años) (Marshall, 1981). Esta es la razón 

por la cual, cuando un animal se establece en un lugar infestado por pulgas después de 

un largo período de tiempo sin ocupación, es atacado de forma agresiva por numerosas 

pulgas. Este fenómeno se ve favorecido por la capacidad de las pulgas para sobrevivir 

sin alimentarse durante largos períodos, lo que les permite volver a alimentarse cuando 

localizan un nuevo hospedador (Marshall, 1981; Lewis, 1993). Por su parte, la longevidad 

del imago depende de una serie de factores como la especie de hospedador, la 

disponibilidad de alimento durante la fase larvaria, la densidad de las larvas, el 

microclima (temperatura y humedad relativa) y sus fluctuaciones, y el sustrato (Krasnov, 

2008). 
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FIGURA 1. Estadios del ciclo de vida de las pulgas. (A) Huevo, (B) Larva, (C) Pupa, (D) Adulto. (Fuente: 
Hastriter & Whiting, 2003). 

Respecto a la reproducción de los sifonápteros, se conoce que los adultos de un 

gran número de especies pueden realizar la cópula inmediatamente después de 

emerger del capullo, comenzando la producción de huevos al día siguiente. Las hembras 

necesitan alimentarse antes de realizar la primera ovoposición (Lewis, 1993). 

 

Distribución geográfica y hospedatoria 

La distribución de las pulgas se extiende a todos los continentes, incluida la 

Antártida, habitando una variedad de hábitats y hospedadores desde los desiertos 

ecuatoriales, pasando por las selvas tropicales, hasta la tundra ártica (Dunnet & Mardon, 

1991). Si bien son cosmopolitas, las distintas regiones geográficas se caracterizan por un 

número muy desigual de especies (Medvedev, 2000). Las comunidades de pulgas 

exhiben variaciones en sus estructuras, incluyendo la riqueza de especies, abundancia y 

prevalencia, que están influenciadas por las distribuciones geográficas (Krasnov, 2008). 

Estas variaciones son el resultado de las interacciones entre factores intrínsecos de las 

pulgas, como su especificidad hospedatoria y biología, factores relacionados con los 
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hospedadores, como su tamaño corporal, inmunología, fisiología y rango geográfico, y 

características ambientales como clima, el tiempo o las condiciones del suelo, como la 

humedad relativa, la temperatura y el contenido de humedad del suelo (Marshall, 1981; 

Krasnov, 2008; Linardi & Krasnov, 2012). Las condiciones ambientales favorables, como 

la abundancia y disponibilidad de hospedantes, alimento abundante para las larvas, 

humedad relativa alta y temperaturas templadas, promueven numerosas poblaciones 

de distintas de pulgas. Debido a que los estadios inmaduros normalmente ocupan nichos 

diferentes a los de las pulgas adultas, los requisitos ecológicos de uno o más de los 

estadios inmaduros, en lugar de los adultos, pueden ser factores limitantes que no 

permitan que una especie se establezca o abunde bajo ciertas condiciones. Estos 

factores limitan o favorecen el desarrollo y la supervivencia de estos artrópodos en 

diferentes entornos (Durden & Traub, 2019). 

Uno de los rasgos más fundamentales de la historia de vida de los parásitos es su 

especificidad hospedatoria (Poulin et al., 2011). Esta característica tiene un importante 

papel en la determinación de su biodiversidad, en su capacidad de colonizar nuevas 

especies hospederas, en su tamaño de rango geográfico y abundancia local, como así 

también, en la probabilidad de coextinción parásito-hospedador (Krasnov et al., 2004, 

2005; Poulin, 2007; Lafferty, 2012). Además, la especificidad hospedatoria podría 

determinar posibles rutas de transmisión de patógenos a través de 

hospedadores/reservorios vertebrados, incluidos los humanos (Bitam et al., 2010). El 

grado de especificidad de las pulgas por su hospedador varía ampliamente desde las 

muy específicas hasta las oportunistas (Medvedev & Krasnov, 2006; Whiting et al., 2008, 

Sánchez et al., 2023). La clasificación tradicional de los ectoparásitos por el grado de 

especificidad a su hospedador, basada en el número de especies de hospedadores y sus 

posiciones taxonómicas, distingue entre pulgas monoxenas (una sola especie de 

hospedador), oligoxenas (dos o más especies de hospedadores pertenecientes al mismo 

género), meso o pleioxenas (dos o más géneros de hospedadores pertenecientes a la 

misma familia), polixenas (dos o más familias de hospedadores pertenecientes al mismo 

orden) y euryxenas (dos o más órdenes o clases de hospedadores) (Marshall, 1981; 

Medvedev & Krasnov, 2006).  
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1.1.2 Morfología 

Las pulgas se caracterizan como insectos sin alas, comprimidos lateralmente, con 

numerosas setas y una apariencia brillante que puede variar desde el color amarillo 

oscuro hasta el casi negro (Durden & Traub, 2002).  

Al igual que otros insectos, su cuerpo se divide en cabeza con un par de antenas, 

tórax y abdomen, y poseen tres pares de patas (Figura 2). Es especialmente notable el 

desarrollo y adaptación de sus patas traseras para el salto, lo cual es fundamental para 

poder colonizar nuevos hospedadores. Su tamaño varía entre 1 y 8 mm, y presentan un 

cuerpo fuertemente esclerotizado. Algunas especies se caracterizan por poseer uno o 

más grupos de espinas fuertemente esclerotizadas dispuestas en forma de hilera 

denominados peines o ctenidios. Si esta estructura se localiza en el margen ventral de 

la cabeza se denomina peine o ctenidio genal mientras que si se encuentra situada en el 

margen posterior del protórax se denomina peine o ctenidio pronotal. Aparte de los 

ctenidios, las pulgas tienen el cuerpo recubierto por una serie de setas y cerdas 

especializadas que a menudo, junto con la naturaleza de los ctenidios, reflejan el tipo de 

hospedador al que parasitan, especialmente cuando se trata de pulgas específicas de un 

solo tipo de hospedador, ya que estas estructuras asisten o ayudan a que no se caiga del 

pelo o plumas del mismo (Durden & Traub, 2002). De hecho, la presencia y distribución 

de las espinas y setas, junto con la forma de la cabeza y la extraordinariamente compleja 

genitalia que poseen los sifonápteros, constituyen los caracteres morfológicos más 

usados a la hora de establecer relaciones taxonómicas a distintos niveles (Whiting, 

2008). 

La forma de la cabeza muestra una sorprendente variación y resulta útil para 

distinguir algunas especies. Las piezas bucales tienen una especialización en la 

perforación y succión de los tejidos de los hospedadores. Estas piezas constan de tres 

estiletes que están sujetos a los palpos labiales, los cuales ayudan a localizar el sitio de 

alimentación. Uno de estos estiletes es un par de lacinias maxilares que se encargan de 

perforar la piel del hospedador, mientras que el otro es la epifaringe, la cual conduce al 

esófago y posteriormente al proventrículo, donde se unen el intestino anterior y el 

intestino medio. En la unión del intestino medio con el intestino posterior, surgen cuatro 
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túbulos excretores de Malpighi. Las características de los ojos en los adultos pueden 

variar, desde ojos bien desarrollados y altamente pigmentados hasta ojos vestigiales o 

ausentes. Las antenas, compuestas por tres segmentos, se encuentran ubicadas en 

surcos profundos llamados fosas antenales, localizados a cada lado de la cabeza (Durden 

& Hinkle, 2019) 

Los tres segmentos torácicos están representados por tres escleritos dorsales 

(pronoto, mesonoto y metanoto), placas ventrales complementarias y las placas 

pleurales, cuya variación en su morfología es importante desde el punto de vista 

taxonómico. Las patas presentan numerosos rasgos taxonómicos y consisten en una 

gran coxa basal, un trocánter que funciona a modo de rótula, el fémur, la tibia y el tarso, 

este a su vez dividido en cinco segmentos o tarsómeros (Linardi & Guimarães, 2000). Los 

segmentos abdominales están divididos en tergitos dorsales y esternitos ventrales. Cada 

pulga suele presentar diez tergitos y nueve esternitos. A partir del séptimo segmento 

abdominal se modifican según el sexo y suelen ser útiles para la determinación 

taxonómica (Lewis, 1993, Linardi & Guimarães, 2000). Así, el tergito VIII en las hembras 

está muy desarrollado cubriendo casi toda, sino toda, la porción terminal del abdomen. 

Este segmento tiene una gran importancia taxonómica ya que en un gran número de 

géneros la conformación y la quetotaxia de su margen caudal son usados como criterios 

para la discriminación de especies. Por otra parte, el esternito VIII se encuentra reducido 

en la mayoría de los casos a un lóbulo esclerotizado que se proyecta hacia el margen 

lateral del tergito VIII. El esternito IX es todavía más reducido. Un órgano sensorial muy 

característico de las pulgas es el sensilium, una estructura formada por una placa de 

pequeñas espículas localizada al final del cuerpo de la pulga, la cual ayuda a las pulgas a 

detectar el movimiento del aire, las vibraciones y los gradientes de temperatura, en 

algunas especies también facilita la cópula (Lewis, 1993, Durden & Hinkle, 2019). 
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FIGURA 2. Morfología externa de la pulga Ctenocephalides felis felis (Fuente: Lewis, 1993) 

La anatomía genital de los machos presenta una complejidad morfológica debido 

a la presencia de diversas estructuras. Entre estas se encuentran los claspers, que se 

utilizan para asegurar a la hembra durante el apareamiento. También se encuentra el 

aedeagus, a través del cual se secreta el esperma, y las varillas del pene, que se insertan 

en la abertura femenina durante la cópula. Por otro lado, la genitalia de la hembra está 

compuesta por la vagina, que es el conducto que conecta con el órgano reproductor 

masculino, el conducto espermático y la espermateca, órgano donde se almacenan los 

espermatozoides después del apareamiento (Durden & Hinkle, 2019) (Figura 3). 
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FIGURA 3. Ejemplares macho (A) y hembra (B) de Polygenis (Polygenis) platensis visualizados en 
microscopio óptico. (Foto: Juliana Sánchez) 

 

1.1.3 Clasificación taxonómica 

El orden Siphonaptera comprende actualmente 246 géneros y aproximadamente 

2000-3000 especies y subespecies, agrupados en 16 familias (Lewis, 1998; Medvedev, 

2005, Krasnov, 2008; Whiting et al., 2008).  

En comparación con la mayoría de los insectos holometábolos, la clasificación 

taxonómica de las pulgas en base a su morfología (de acuerdo a la forma y estructura de 

su compleja genitalia y/o de su cabeza o en la presencia y distribución de las setas y 

espinas que ornamentan todo su cuerpo (Traub & Starcke, 1980; Dunnet & Mardon, 

1991; Hastriter & Whiting, 2003) se encuentra relativamente avanzada y en la mayoría 

de los grupos esta clasificación se extiende hasta el nivel de subespecie (Whiting et al., 

2008).  Aun así, existe un desacuerdo en cuanto a las relaciones filogenéticas entre las 

familias (Urdapilleta, 2022). Hopkins y Rothschild publicaron una serie de cinco 

volúmenes sobre la sistemática de los sifonápteros basándose en la amplia colección de 

Rothschild (Hopkins & Rothschild, 1953, 1956, 1962, 1966, 1971) donde consideran la 

existencia de 12 familias dentro del orden Siphonaptera. En la revisión del orden, 

realizada por Lewis en 1998, se reconocen 15 familias, mientras que Medvedev (1998) 

reconoce 18 familias. Medvedev separó la familia de los pulicoides en Pulicidae y 

Tungidae, y fragmentó Pygiopsyllidae en tres familias distintas: Pygiopsyllidae, 

Lycopsyllidae y Stivaliidae. Las relaciones superfamiliares de estos esquemas de 
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clasificación son contradictorias en muchos aspectos, por lo que se hizo imprescindible 

la necesidad de llevar a cabo estudios taxonómicos y filogenéticos basados en técnicas 

moleculares con el fin de dilucidar la complicada y poco aceptada clasificación existente 

de este grupo de insectos holometábolos. 

Carmean y colaboradores (1992) aportaron los primeros datos moleculares 

sobre sifonápteros utilizando secuencias del gen 18S (codificante de la subunidad “18” 

del ARN ribosomal) para inferir relaciones filogenéticas entre diferentes órdenes de 

insectos holometábolos y especies del Orden Siphonaptera. Diez años después se 

volvieron a publicar datos moleculares de especies de sifonápteros donde nuevamente 

el objetivo era analizar las relaciones filogenéticas entre los distintos órdenes de 

insectos holometábolos utilizando como marcador el gen 18S (Whiting, 2002). A pesar 

de aportar una valiosa información del lugar que ocupaban las pulgas dentro de la 

filogenia de los insectos holometábolos, en ninguno de estos trabajos se analizaron 

relaciones filogenéticas entre familias, géneros o especies basadas en datos 

moleculares. Dittmar y Whiting (2003) realizaron el primer estudio biogeográfico en el 

cual compararon y analizaron las secuencias de ADN de los genes citocromo oxidasa 2 

(COII) y citocromo b (cytb) de distintas poblaciones de Pulex simulans de Perú. Vobis y 

colaboradores (2004) estudiaron las relaciones filogenéticas existentes entre siete 

especies de pulgas (Ctenocephalides felis, Pulex irritan, Tunga penetrans, 

Ctenocephalides canis, Xenopsylla cheopis, Nosopsyllus fasciatus y Archaeopsylla 

erinacei) usando los marcadores moleculares espaciador transcrito interno 1 (ITS1), 

espaciador transcrito interno 2 (ITS2) y el gen 16S, codificante de la subunidad “16” del 

ARN ribosomal.  

Sin embargo, la filogenia del Orden Siphonaptera siguió siendo confusa hasta que 

Whiting y colaboradores (2008) realizaron por primera vez una reconstrucción a gran 

escala de las relaciones evolutivas existentes entre las distintas familias que conforman 

el orden, utilizando los genes 18S, Factor de Elongación 1- (FE1-) y COII. Además de 

las relaciones evolutivas entre las distintas familias, evaluaron las relaciones evolutivas 

parásito-hospedador. No obstante, tal como concluyen los autores aún se necesita una 

profunda revisión taxonómica y filogenética del orden basada en datos moleculares a 

nivel de especies y subespecies, así como de algunas familias. Posteriormente, la 
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mayoría de las investigaciones se enfocaron en el análisis y comparación de marcadores 

moleculares (como ITS1, C y COII) de determinadas especies, destacándose entre ellas 

C. felis, C. canis y P. irritans (Mckern et al., 2008; Marrugal et al., 2013; Lawrence et al., 

2014, 2015). En algunos de estos estudios, se identificaron diferentes haplotipos dentro 

de una misma especie con diferentes orígenes geográficos (Lawrence et al., 2014) o 

incluso la existencia de distintas poblaciones en base a criterios morfológicos dentro de 

la especie C. felis que no se correspondían con diferencias moleculares en las secuencias 

de ITS1 de dichas poblaciones. Todos estos hallazgos evidenciaron la necesidad de 

realizar estudios taxonómicos y cladísticos que incorporaran la evaluación de datos 

tanto morfológicos como moleculares. De esta manera, se podrían obtener resultados 

más robustos y completos sobre la diversidad y relaciones evolutivas dentro del orden 

en cuestión (Zurita, 2018). 

 

1.1.4 El género Polygenis, Jordan 1939 (Rhopalopsyllidae: 

Rhopalopsyllinae) 

La familia Rhopalopsyllidae comprende 14 géneros y unas 130 especies y 

subespecies distribuidas en dos subfamilias, Parapsyllinae y Rhopalopsyllinae, cada una 

de ellas de origen monofilético (Whiting, 2008). Estas pulgas tienen principalmente una 

distribución Neotropical y parasitan aves y mamíferos, principalmente roedores 

(Whiting, 2008; Smit, 1987; Lareschi et al., 2016). Rhopalopsyllinae comprende ocho 

géneros diferentes (Gephyropsylla, Hechtiella, Ayeshaepsylla, Neotropsylla, Polygenis, 

Rhopalopsyllus, Scolopsyllus y Tiamastus). De estos, Polygenis es el género más rico en 

especies (49 especies divididas en dos subgéneros) con una amplia distribución 

geográfica, desde Tierra del Fuego hasta Estados Unidos, ocupando la parte oriental del 

Neotrópico, particularmente Brasil, el este de Argentina y la Guayana Francesa, como 

también la región Biogeográfica Andina, comprendiendo Chile y Argentina (Smit, 1987; 

Beaucournu et al. 1998; 2014; Linardi & Guimarães, 2000; Lareschi et al., 2016; Zurita et 

al., 2023). En Argentina, este género se encuentra ampliamente distribuido y está 

representado por 15 especies, que han sido registradas en distintos órdenes de 
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mamíferos, principalmente roedores, incluyendo el género Ctenomys (Lareschi et al., 

2016). 

 Particularmente, dentro de la familia Ctenomyidae, se mencionan cinco especies 

parásitas pertenecientes al género Polygenis: Polygenis (Neopolygenis) frustratus 

(Johnson, 1957), P. (N.) puelche (Del Ponte, 1963), P. (Polygenis) acodontis (Jordan & 

Rothschild, 1923), P. (P.) byturus (Jordan & Rothschild, 1908) y P. (P.) platensis (Jordan 

& Rothschild, 1908), de las cuales P. (N.) puelche  y P. (P.) platensis  se registraron 

parasitando a Ctenomys talarum (Lareschi et al., 2016). 

 

1.2 Roedores hospedadores, género Ctenomys 

El género Ctenomys (Rodentia: Ctenomyidae), popularmente conocido como 

tuco-tuco por la vocalización típica (“tuc tuc”) de algunas de las especies del género 

(Nowak, 1999), es el que presenta mayor diversidad específica entre los roedores 

subterráneos, debido a la rápida y explosiva cladogénesis ocurrida dentro del género 

durante el Pleistoceno medio y tardío (Reig et al., 1990; Nevo, 1999). Con alrededor de 

67 especies reconocidas (D’Elía et al., 2021; Mapelli et al., 2022; Sánchez et al., 2023; 

Teta et al., 2023; Verzi et al., 2023), es también uno de los géneros más especiosos entre 

los mamíferos.  

Su distribución se extiende desde el centro-este de Perú y sudeste de Brasil hasta 

Tierra del Fuego, desde la costa del Pacífico hasta la costa del Atlántico del cono Sur de 

Sudamérica (Parera, 2018). La mayoría de las especies se encuentran en Argentina y 

ocupan una gran diversidad de hábitats, desde el nivel del mar hasta una elevación de 

casi 4.000 metros (Bidau, 2015), ocupando pastizales naturales, hábitats de estepa 

arbustiva, desiertos, laderas de montañas y hábitats de dunas en las costas del Atlántico 

(Contreras, 1973; Redford & Eisenberg, 1992) (Figura 4). 



19 
 

 

FIGURA 4. Distribución del género Ctenomys en Sudamérica dentro de la región Neotropical, 
representada en la zona coloreada. (Fuente: Churin, 2019). 

La distribución de los tuco-tucos está influenciada por dos factores principales: 

la existencia de suelos arenosos y la profundidad del agua freática. Además, las 

variaciones en las condiciones locales del hábitat, como la topografía, la densidad y 

altura de la vegetación, la calidad y disponibilidad de fuentes de alimento, contribuyen 

a una distribución fragmentada de las poblaciones de tuco-tucos a lo largo de todo su 

rango de distribución. De esta manera, la distribución espacial de los tuco-tucos se 

caracteriza por presentar sistemas de túneles semiaislados que ocupan ambientes 

favorables delimitados y separadas por grandes tramos no poblados (Reig et al., 1990). 

La mayoría de estas especies de roedores son solitarias (Zenuto et al., 2002; El 

Jundi & Freitas, 2004; Fernández-Stolz et al., 2007), presentando un comportamiento 

territorial marcado, con las madrigueras ocupadas por un único individuo, salvo las 

hembras y sus crías desde el parto hasta el estadio juvenil (Cutrera et al., 2005). A 

excepción de la temporada de apareamiento, los adultos tienen muy poco contacto 

entre sí y los individuos de ambos sexos responden agresivamente ante la presencia de 

otro miembro de la misma especie (Busch et al., 1989; Zenuto et al., 2002,). Tanto los 

machos como las hembras, aunque estas en menor medida, emiten vocalizaciones bajo 

tierra para señalar su territorio o mantener la cohesión de los grupos sociales. Los 

sistemas de madrigueras, conocidos como tuqueras, varían según la especie y el tipo de 
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suelo en el que se encuentran. La conformación interna de las madrigueras de C. talarum 

consisten en un túnel principal de hasta 30 cm de profundidad y diámetro variable, con 

varios túneles laterales con cámaras especializadas para almacenar alimentos y 

desperdicios, y una cámara donde construyen sus nidos (Busch et al., 1989; Antinuchi & 

Busch, 1992). Debido a que las galerías permanecen la mayor parte del tiempo cerradas, 

en el nicho subterráneo se crean condiciones microclimáticas de humedad y 

temperatura relativamente independientes del ambiente exterior (Reig et al., 1990). 

Son considerados herbívoros generalistas debido a las restricciones y el alto 

costo energético asociado a la búsqueda de alimento alrededor de sus madrigueras (De 

Oliveira & Bonvicino, 2006). Se alimentan principalmente de hojas y tallos de gramíneas, 

aunque también pueden forrajear semillas y raíces, los que son consumidos en el 

interior de sus madrigueras para evitar el ataque de predadores (Vincon, 2010).  

En lo que respecta a su estructura morfológica, todas las especies de tuco-tucos 

presentan una morfología externa similar, especialmente adaptada para la vida 

subterránea (Vassallo, 1998). Sin embargo, existe una notable diversidad en el tamaño 

corporal, que varía desde especies muy pequeñas como C. pundti y C. talarum, con un 

peso mínimo de 100 g y una longitud corporal de 140 mm (Medina et al., 2007), hasta 

especies de gran tamaño, como la especie chaqueña C. conoveri, donde los machos 

pueden llegar a pesar 1.000 g y medir 558 mm de longitud (Anderson, 1997; Teta & Ríos, 

2017). Los pelos de las patas traseras son rígidos, semejantes a cerdas, y se agrupan 

formando un "peine", característica que originó el nombre del género Ctenomys (raíz 

griega ktenos = peine, Blainville, 1826). 

La datación molecular basada en el gen cytb indica que la diversificación del 

género tuvo lugar alrededor de 3 MA originando al menos ocho grupos de especies 

diferentes: boliviensis, frater, mendocinus, opimus, talarum, magellanicus, 

torquatus y tucumanus (Parada et al., 2011). La mayoría de estos grupos filogenéticos 

fueron propuestos previamente utilizando como base la morfología externa e interna, 

así como el análisis cariotípico (Gardner et al., 2014).  

Los Ctenomys representan un ambiente estable para la fauna parasitaria 

simbionte. Por sus hábitos subterráneos y de poco desplazamiento constituyen 



21 
 

microambientes con menores fluctuaciones macroambientales en lo que respecta a 

condiciones de temperatura y humedad. El ambiente inmediato a la piel del hospedador, 

en este caso la cueva que cada individuo construye y habita, mantiene constante las 

condiciones de temperatura (Altuna et al., 1999) incluso en ambientes de temperaturas 

extremas a 2000 m.s.n.m. (Bidau et al., 2006). El comportamiento de estos roedores 

fosoriales es el que les permite mantener su microclima en condiciones estables (Busch 

et al., 2000). Tal situación brinda a los parásitos un ambiente aún más estable que el que 

le brinda la piel de cualquier otro hospedador mamífero. En los últimos años, se han 

llevado a cabo varias investigaciones enfocadas en el estudio de la fauna ectoparasitaria 

de los tucos-tucos en Argentina, las que se han centrado específicamente en dos tipos 

de ectoparásitos: ácaros (Arachnida), representados por la especie Haemolaelaps 

glasgow (Mauri, 1966) y piojos (Phthiraptera), representados por los géneros Gyropus y 

Phtheiropoios, pertenecientes a la familia Gyropidae, y por el género Eulinognathus de 

la familia Polyplacidae (Cicchino & Castro, 1996, 1998; Contreras et al., 1999; Cicchino 

et al., 2000), entre otros. 

A pesar de estos estudios, no existen para Argentina investigaciones específicas 

sobre las pulgas que albergan los ctenómidos, y el conocimiento sobre dicha temática 

se limita a escasos estudios basados en muestras dispersas de un pequeño número de 

individuos hospedadores del centro del país (cuyo y Región Pampeana) y del noroeste 

argentino, particularmente de C. talarum, C. mendocinus, C. magellanicus, C. juris, C. 

porteousi, C. latro, y C. azarae. Prueba de esto son los registros publicados en el 

inventario actualizado sobre las pulgas distribuidas en Argentina (Lareschi et al. 2016), 

donde  se mencionan especies de pulgas pertenecientes a tres familias: 1. 

Stephanocircidae: Plocopsylla (Schrammapsylla) reigi (Beaucournu & Gallardo, 1978), 

Tiarapsylla argentina (Jordan, 1942); 2. Pulicidae: Pulex irritans y 3. Rhopalopsyllidae, 

en la que se registró una mayor riqueza de especies, incluyendo Ectinorus (Ectinorus) 

disjugis (Jordan, 1942), E. (E.) levipes (Jordan & Rothschild, 1923), E. (E.) pilosus 

(Beaucournu & Castro, 2002), E. (Ichyonus) onychius (Jordan & Rothschild, 1923), 

Polygenis (Neopolygenis) frustratus (Johnson, 1957), P. (N.) puelche (Del Ponte, 1963), 

P. (Polygenis) acodontis (Jordan & Rothschild, 1923), P. (P.) byturus (Jordan & Rothschild, 

1908), P. (P.) platensis (Jordan & Rothschild, 1908), Tetrapsyllus (Phylliver) bleptus 
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(Jordan & Rothschild, 1923), T. (Tetrapsyllus) rhombus (Smit, 1955), T. (T.) tantillus 

(Jordan & Rothschild, 1923), Tiamastus callens (Jordan & Rothschild, 1923), Ti. cavicola 

(Weyenbergh, 1881), Ti. palpalis (Rothschild, 1911), Ti. tortuosus (Beaucournu & Castro, 

2003). Posterior a la publicación de Lareschi y colaboradores (2016), López Berrizbeitia 

y colaboradores (2017, 2019), con el propósito de contribuir al conocimiento de la 

diversidad de sifonápteros que parasitan micromamíferos en la región del Noroeste 

Argentino (NOA), ampliaron el listado de especies asociadas a Ctenomys de Argentina, 

con los registros de Tiamastus subtilis (Jordan & Rothschild, 1923), Ti. helicis, 

(Beaucournu & Castro, 2003) y Ti. palpalis (Rothschild, 1911). 

 

1.2.1 Grupo talarum 

El grupo talarum ocupa la Región Pampeana de Argentina y está formado por 

Ctenomys talarum (Thomas, 1898) y Ctenomys pundti (Nehring, 1900).  

 

FIGURA 5. Ctenómidos del grupo talarum de la Región Pampeana. (A) C. talarum, Lincoln (provincia de 
Buenos Aires); (B) C. pundti, Holmberg (provincia de Córdoba). (Fuente: Carnovale, 2020). 

 

Ctenomys pundti está presente en el sur de la provincia de Córdoba y noreste de 

La Pampa. En la actualidad, la distribución de esta especie es notablemente limitada y 

altamente fragmentada, encontrándose cercana a las poblaciones de C. talarum de La 

Pampa y del norte de la provincia de Buenos Aires (Fernández & Carnovale, 2019; 

Fernández et al., 2019; Carnovale et al., 2021). 

Por otro lado, C. talarum es una especie que se diferencia de muchas otras en su 

género debido a su distribución más amplia, aunque actualmente sus poblaciones se 
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encuentran también bastante fragmentadas (Carnovale et al., 2021, 2023). En la región 

costera de la provincia de Buenos Aires suelen encontrarse en suelos arenosos, mientras 

que en las regiones centro-norte, sur y oeste de dicha provincia, como en el este de la 

provincia de La Pampa, se los suele encontrar en suelos más compactos, húmedos y 

vegetados (Justo et al., 2003; Mora et al., 2006, 2013). En la costa atlántica, la 

distribución de sus poblaciones es aproximadamente lineal y más continua en 

comparación con las zonas del interior, donde se distribuye de manera muy irregular. 

Estas poblaciones se destacan por tener tamaños poblacionales efectivos y censales 

pequeños (Mora et al., 2007, 2013; Fernández et al., 2019). 

Numerosos estudios han intentado aclarar las relaciones evolutivas y 

sistemáticas entre C. talarum y C. pundti, a partir de diferentes abordajes 

metodológicos, tales como el análisis de sus cariotipos (Kiblisky & Reig, 1996; Massarini 

et al., 1991), la morfología espermática (Tiranti et al., 2005) y la filogenia molecular 

(Parada et al., 2011; Carnovale et al., 2021). En particular, aquellos basados en 

marcadores moleculares, han demostrado que la divergencia genética entre las especies 

del grupo talarum es mínima (Parada et al., 2011), sugiriendo que C. talarum yC. pundti 

podrían considerarse como la misma especie biológica o linajes que se encuentran 

atravesando un proceso de diferenciación reciente o incipiente (Carnovale et al., 2021, 

2023).  

A partir de lo expuesto, el desarrollo del presente trabajo final de grado permitirá 

ampliar el conocimiento taxonómico sobre las pulgas del género Polygenis halladas en 

C. talarum y C. pundti (grupo talarum) de distintas localidades de la Región Pampeana 

de Argentina mediante la caracterización morfológica y genética, utilizando el marcador 

mitocondrial citocromo oxidasa I, y dar a conocer la riqueza de especies de pulgas 

asociada a estos roedores.   

 

1.3 ADN mitocondrial y gen COI como marcador molecular 

La clasificación de los seres vivos requiere de criterios de medida para ser 

realizada de forma objetiva. Se hace necesario, por lo tanto, comparar características 
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comunes entre los organismos para determinar cuáles son más parecidos. La 

observación de los caracteres morfológicos externos fue históricamente la base 

conceptual de la taxonomía, por ser de observación inmediata (Castro, 2012). 

 Los caracteres moleculares son una evidencia del proceso evolutivo más clara o 

directa que los morfológicos y, además, son compartidos por todos los seres vivos 

(Castro, 2012). Para ser utilizados en estudios filogenéticos, los marcadores moleculares 

deben cumplir una serie de características (Avise, 2000): deben ser abundantes y estar 

distribuidos por todo el genoma, su modo de evolución debe ser conocido, de forma 

que se pueda modelar e incorporar a análisis, y los datos obtenidos en distintos 

laboratorios y estudios deben poder ser comparables y reproducibles, para poder 

realizar inferencias generales.  

Los marcadores moleculares de ADN mitocondrial (ADNmt) han demostrado ser 

eficaces para el cálculo de índices de variabilidad genética y develar la estructura 

genética de las poblaciones, así como su historia evolutiva (Avise, 1998). 

La molécula de ADNmt consiste en material genético citoplasmático circular de 

ADN bicatenario, localizado en el interior de las mitocondrias. Es haploide, tiene entre 

15.000 y 17.000 pb de largo (Meyer, 1993; Li y Gaur, 2000). Se encuentra compuesto 

por 37 genes funcionales, de los cuales 13 codifican para polipéptidos involucrados en 

la cadena de fosforilación oxidativa (Avise, 2000), mientras que el resto codifican para 

22 moléculas de ARN de transferencia (ARNt) y dos tipos de ARN ribosómicos (ARNr 12S 

y 16S) (Núñez Domingo, 2011). Posee un único fragmento no codificante de 

aproximadamente 1000 pb llamado Región Control (RC), cuya función es principalmente 

reguladora (Brown, 1985) (Figura 6). 
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FIGURA 6. Gráfico representativo del ADN mitocondrial, genes y secuencias reguladoras que reguladoras 
que lo forman. En el recuadro violeta se identifica la posición relativa del gen citocromo oxidasa I (COX o 
COI), marcador molecular usado en el presente estudio. (Figura modificada de Fonseca et al., 2008). 

 

El ADNmt se considera un buen marcador para estudiar la diferenciación 

genética reciente ya que tiene una mayor tasa de sustitución que el genoma nuclear. 

Esto se ha relacionado con las características de este material genético y con el entorno 

que lo rodea, dado que no se encuentra protegido por proteínas histonas y se ve 

continuamente expuesto a la acción de los radicales libres generados por el 

metabolismo oxidativo. Además, se ha demostrado que los sistemas genéticos de 

reparación del ADNmt son menos eficientes que los nucleares (Wallace, 1994). Su 

herencia es materna, ya que se transmite de forma no mendeliana por línea materna. 

Además, hay un número elevado de copias de ADNmt que existe en cada mitocondria y, 

por ende, en la célula. Por último, se hereda como un único bloque porque no tiene 

recombinación, siendo de gran utilidad ya que la mayoría de los métodos de 

reconstrucción filogenética parten de la asunción de ausencia de recombinación (Ballard 

& Whitlock, 2004), evitando entonces las ambigüedades producidas por la 

recombinación que ocurre durante la meiosis en los genes nucleares (Brown, 1985). 

De los 13 genes mitocondriales que codifican proteínas, el del citocromo oxidasa 

I (COI) presenta algunas ventajas para su utilización en estudios filogenéticos. En primer 

lugar, su participación como catalizador terminal en la cadena respiratoria mitocondrial 

ha sido bien estudiado a nivel bioquímico, y su tamaño y estructura parecen estar 
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conservados en todos los organismos aeróbicos investigados (Saraste, 1990). La COI está 

involucrada tanto en el transporte de electrones como en la translocación asociada de 

protones a través de la membrana, y se ha demostrado que contiene una variedad de 

diferentes tipos de dominios funcionales que incluyen sitios de ligandos, componentes 

del canal de protones, hélices estructurales y bucles hidrofílicos intercalados (Saraste, 

1990; Gennis, 1992). Los residuos de aminoácidos en los centros de reacción, que están 

muy conservados, no dominan toda la molécula de COI, lo que permite una considerable 

variabilidad en algunas regiones. El hecho de que existan regiones altamente 

conservadas, y a su vez otras muy variables, y que a su vez estén estrechamente 

asociadas en un gen mitocondrial hace que el gen COI sea particularmente útil para 

estudios evolutivos (Lunt et al., 1996; Caraballo, 2013). 

Por último, Hebert, Cywinska y Ball (2003) señalan que las ventajas principales 

de la utilización de COI en relación a otros marcadores, confluyen en que los primers 

universales para este gen son muy robustos, lo que permite la amplificación a partir del 

extremo 5´ en todos los Phylum de animales, la evolución de este gen es lo 

suficientemente rápida como para permitir la discriminación no sólo de especies 

cercanamente emparentadas sino también la de grupos filogeográficos dentro de una 

misma especie, y tendría un mayor rango de señal filogenética. 
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2. HIPÓTESIS 

  Existe variabilidad morfológica y genética en las pulgas del género Polygenis 

asociadas a distintas poblaciones de roedores ctenómidos del grupo talarum. 

Predicción: 

  Debido al elevado número de especies de pulgas pertenecientes al género 

Polygenis, y a su amplia distribución, se espera encontrar distintas especies de pulgas 

del género Polygenis en poblaciones de roedores ctenómidos del grupo talarum. 

 

3. OBJETIVOS  

3.1 Objetivo general:  

Ampliar el conocimiento taxonómico sobre las pulgas del género Polygenis 

(Siphonaptera, Rhopalopsyllidae),  parásitas de ctenómidos del grupo talarum en la 

Región Pampeana, mediante la caracterización morfológica y genética de los ejemplares 

hallados, y dar a conocer la riqueza de pulgas. 

3.2 Objetivos específicos: 

− Recopilar información bibliográfica sobre las pulgas parásitas de roedores 

ctenómidos del grupo talarum. 

− Describir la riqueza de pulgas de la subfamilia Rhopalopsyllinae asociada a los 

roedores ctenómidos del grupo talarum en la Región Pampeana. 

− Estudiar características morfológicas de las pulgas del género Polygenis que 

parasitan a distintas poblaciones de roedores del grupo talarum con el fin de 

ampliar sus descripciones originales. 
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− Estudiar características genéticas de las pulgas del género Polygenis en distintas 

poblaciones del grupo talarum, utilizando el marcador mitocondrial citocromo 

oxidasa I y determinar relaciones filogenéticas entre las mismas. 

− Establecer comparaciones a nivel de especie hospedadora de las pulgas del 

género Polygenis asociadas a C. talarum y C. pundti. 
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4. MATERIALES Y MÉTODOS 

4.1 Área de estudio 

El área de estudio abarcó distintas localidades de la Región Pampeana Argentina. 

Entre marzo de 2014 y diciembre de 2017, y en el marco de la Tesis Doctoral de Cecilia 

Carnovale (Carnovale, 2023), integrantes del grupo de investigación realizaron 

campañas de prospección y toma de muestras en poblaciones de Ctenomys talarum y 

Ctenomys pundti. Para C. talarum fueron muestreadas poblaciones en las localidades de 

El Guanaco (EG) (-36,3090; -64,2789) y Guatraché (G) (-37,6998; -63,5563), provincia de 

La Pampa, y en Laguna Epecuén (E) (-37,2115; -62,8332), provincia de Buenos Aires. En 

el caso de C. pundti, fueron muestreadas poblaciones en la Estancia Las Marianas (LM) 

(-33,5350; -64,1693), Holmberg (H) (-33,2295; -64,4663), Sampacho (SM) (-33,3612; -

64,6694) y Vicuña Mackenna (VMK) (-33,9155; -64,3897), provincia de Córdoba; y en 

Realicó (RC) (-35,0328; -64,2459), provincia de La Pampa (Figura 7).  

 

FIGURA 7. Distribución geográfica de las localidades en las cuales se realizó prospección y toma de 
muestras. Las abreviaturas de los nombres de cada localidad estudiada son: H, Holmberg; SM, 
Sampacho; LM, Estancia las Marianas; VMK, Vicuña Mackenna; RC, Realicó; EG, El Guanaco; G, 

Guatraché; E, Laguna Epecuén (Figura modificada de Carnovale et al., 2021). 
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4.2 Obtención de muestras de pulgas 

Para la colecta de las pulgas, se colocó a cada individuo dentro de una bandeja 

plástica y se le pasó un algodón con alcohol, por su cuerpo, para disminuir la movilidad 

a los ectoparásitos. Se examinó a cada individuo hospedador a través de sus principales 

ejes corporales, el anteroposterior (A-P), el dorso-ventral (D-V) y el eje de simetría 

bilateral de izquierda-derecha (I-D) para observar la presencia de pulgas, prestando 

especial atención a zonas como las axilas e ingle. Las pulgas encontradas se extrajeron 

cuidadosamente con pinza. Luego se realizó un cepillado vigoroso, primero a pelo y 

luego a contrapelo. Tratando de estandarizar el tiempo en todos los individuos. Las 

pulgas colectadas, con un pincel embebido en alcohol, se fueron colocando en un tubo 

eppendorf durante aproximadamente 36 horas (tiempo estimado para que la digestión 

de sangre dentro del ectoparásito finalice) y, posteriormente, se fijaron en alcohol al 

96% v/v para su conservación e identificación. Cada vez que se finalizaron los 

procedimientos con cada individuo, se limpió la bandeja, el pincel y el cepillo con 

alcohol, para evitar intercambio de ectoparásitos entre los individuos hospedadores.   

 

4.3 Tratamiento e identificación taxonómica a partir de la 

morfología de las pulgas 

Para la identificación preliminar del género de las pulgas se estudió su 

morfología, utilizando el microscopio estereoscópico, y las claves y descripciones 

originales (Jordan, 1939; Smit, 1987; Linardi & Guimarães, 2000).  

La identificación a nivel específico, en la mayoría de los ejemplares, se realizó 

luego de la extracción de ADN. Para esto, las pulgas fueron sometidas a las siguientes 

técnicas: 

1-Fueron aclaradas en hidróxido de Potasio (KOH) diluido al 10% a temperatura 

ambiente durante 24 a 48 horas, dependiendo de la esclerotización de la cutícula de 

cada pulga (las más esclerotizadas por mayor tiempo y viceversa). Una vez aclaradas, 

fueron lavadas con agua corriente para eliminar los restos de dicha sustancia.  
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2- Fueron deshidratadas en una serie creciente de alcoholes (80º, 90º y alcohol 

absoluto). Las pulgas permanecieron 24 horas en cada graduación de alcohol. 

3-Fueron diafanizadas en eugenol 24 horas. 

4-Por último, fueron montadas en un portaobjetos con bálsamo de Canadá, y secadas 

en estufa a 50°C, para obtener un preparado permanente.  

Posteriormente se observaron bajo microscopio óptico. Las características de la 

genitalia y segmentos modificados del abdomen, tanto de machos como de hembras, 

fueron observadas minuciosamente 

 

4.4 Extracción de ADN Genómico 

Se extrajo el ADN genómico de cada ejemplar de pulga mediante el protocolo de 

resina Chelex-100 (Bio Rad, Estados Unidos) (Ascencio et al., 2017; Miura et al. 2017) 

modificado (Anexo A1). Esta técnica permite extraer ADN manteniendo prácticamente 

intacta la morfología de la pulga, posibilitando así su posterior estudio morfológico.  

 

4.5 Reacción en Cadena de la Polimerasa (PCR) para el marcador 

molecular citocromo oxidasa I y secuenciación.  

Se amplificó un fragmento correspondiente al gen de la citocromo oxidasa I de 

453 pares de bases con los primers forward Kmt6 

5´GGAGGATTTGGAAATTGATTAGTTCC3´ (Zhu et al., 2015) y reverse HC02198 

5’TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA3’ (Folmer et al., 1994).  

Las amplificaciones por PCR se realizaron en un volumen final de 25 µl, 

conteniendo entre 25 y 100 ng de ADN molde, 1,5 mM de MgCl2, 0,5 μM de cada uno 

de los primers, 0,2 mM de dNTPs, buffer de reacción 1X, 0,5U de ADN polimerasa 

Pegasus (Productos Biológicos, P-BL) y cantidad necesaria de agua estéril ultrapura para 

llevar a volumen final. El programa de PCR contó con un paso de desnaturalización inicial 
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a 96°C por 2 minutos, seguido por 40 ciclos a 94°C por 30 segundos, 50°C por 30 

segundos y 72°C por 1 minuto, terminando con una extensión a 72°C por 7 minutos. En 

todas las amplificaciones se empleó un control negativo (agua destilada). Todas las 

amplificaciones fueron realizadas en un termociclador Gene Pro (BIOER).  

El resultado de la amplificación se verificó en un gel de agarosa 1% m/v teñido 

con bromuro de etidio y observado bajo luz ultravioleta. Como parámetro del tamaño 

de los fragmentos se utilizó un marcador de peso molecular qLadder 100 bp precisión 

(PB-L, Argentina). Las muestras se sembraron junto con el buffer de siembra DNA Dye 

(EZ- 17 VisionThree, Amresco, Estados Unidos) con la finalidad de poder divisar el frente 

de corrida (Figura 8).  

 

FIGURA 8. Visualización de la amplificación por PCR para el fragmento de COI analizado (453 pb) en las 
pulgas. Las calles 1 a la 7 corresponden a las muestras 1, 2, 3, 4 y 5, la calle 6 al control negativo y la calle 
7 al marcador de peso molecular qLadder 100 pb precisión. 

 

Luego se cuantificó el ADN amplificado, tomando fotografías de alta resolución 

de los geles obtenidos a través del software GeneSys V1.4.6.0 (Syngene, India), para ser 

analizados posteriormente con el programa informático ImageJ (Abràmoff, 2004).  

Los productos que tuvieron una concentración igual o mayor a 20 ng/µl fueron 

enviados a la empresa Macrogen (Corea) para su purificación y posterior secuenciación 

estándar. 

1000 

500 pb 

200 pb 
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4.6 Análisis de datos  

Las secuencias nucleotídicas obtenidas para el fragmento génico de interés 

fueron visualizadas, corregidas y alineadas (utilizando la herramienta ClustalW) 

mediante el programa BioEdit (Hall, 2004).  

Para la obtención de indicadores de variabilidad genética, como la diversidad 

nucleotídica (Pi), la cual es el número medio de diferencias nucleotídicas por sitio, y 

haplotípica (Hd), que mide la singularidad de un haplotipo en una población dada en 

relación con el tamaño muestral, así como el número de sitios polimórficos, se utilizó el 

programa informático DNASP6 (Rozas et al., 2017). Para determinar las relaciones 

haplotípicas se utilizó el algoritmo Median Joining (Bandelt et al., 1999) a través del 

programa PopART (Leigh & Bryant, 2015). 

Además de las secuencias obtenidas, se utilizaron 11 secuencias del fragmento 

del gen citocromo oxidasa I obtenidas del banco de datos genéticos GenBank, 

pertenecientes a la familia Rhopalopsyllidae. Como outgroup se utilizó una secuencia 

perteneciente al escorpión volador (Panorpa meridionalis) (Zurita et al., 2023) (Tabla 1). 

El set de datos fue alineado (utilizando la herramienta ClustalW) y editado mediante el 

programa BioEdit (Hall, 2004). 

A partir del alineamiento obtenido se generaron árboles filogenéticos a través 

del método del vecino más cercano (NJ) y máxima verosimilitud (ML), empleando las 

opciones recomendadas por el programa MEGA v.11, y el modelo evolutivo Tamura 3-

parameter (Tamura, 1992). La determinación de los límites de confianza para la 

monofilia de cada nodo, se realizó a través de un análisis de bootstrap (Felsenstein, 

1985) con 1000 réplicas. Se generó un tercer árbol filogenético utilizando el método de 

inferencia bayesiana con el programa BEAST 2.7.5 (Drummond & Rambaut, 2007), a 

partir de un árbol de especiación Yule y un reloj molecular estructurado. La saturación 

de sustitución se evaluó con el programa DAMBE (Xia & Xie, 2001). La búsqueda se 

realizó con el modelo TIM2+I, inferido para todo el set de datos mediante el programa 

jModelTest (Posada, 2008), utilizando 30 millones de generaciones, tomando árboles 

cada tres mil generaciones. El programa Tracer 1.7.1 (Rambaut et al., 2018) fue 

empleado para determinar la convergencia de la distribución posterior que se alcanzó 
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en todas las ejecuciones (las distribuciones marginales entre las ejecuciones se 

superpusieron totalmente para todos los parámetros; valor de tamaño de muestra 

efectivo “ESS” fue superior a 200). Los archivos log y los árboles se combinaron usando 

LogCombiner 2.7.5, los árboles se resumieron con la opción de máxima credibilidad del 

clado (MCC) a partir de Tree Annotator 2.7.5 (Bouckaert et al., 2019) y el árbol final fue 

visualizado en FigTree 1.4.0 (Rambaut, 2018). 

Tabla 1. Lista de las secuencias para el fragmento del gen citocromo oxidasa I (COI) obtenidas del banco 
de datos genéticos GenBank de pulgas pertenecientes a la familia Rhopalopsyllidae con el número de 
acceso correspondiente. 

FAMILIA SUBFAMILIA ESPECIE ID GENBANK FUENTE 

Rhopalopsyllidae 

Rhopalopsyllinae 

Polygenis (P.) 

rimatus 
OU706244.1 

Zurita et al., 

2023 Polygenis (P.) 

rimatus 
OU706245.1 

Polygenis r. 

roberti 
KM890958.1 

Zhu et al., 

2015 

Rhopalopsyllus 

australis 
KM890994.1 

Parapsyllinae 

Tetrapsyllus 

maulinus 
KM890937.1 

Tetrapsyllus 

maulinus 
KM890938.1 

Tetrapsyllus 

maulinus 
KM890997.1 

Parapsyllus 

humboldti 
MK104335.1 

Wessels et 

al., 2019 

Parapsyllus 

humboldti 
MK104260.1 

Parapsyllus 

humboldti 
MK104261.1 

Parapsyllus 

humboldti 
MK104262.1 
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5. RESULTADOS 

5.1 Muestras obtenidas 

Durante las campañas de prospección y toma de muestra se colectaron un total 15 

roedores de la especie Ctenomys talarum, de los cuales 9 estaban infestados; y 27 de C. 

pundti, en este caso 17 infestados. Se tomó una pulga hembra y otra macho de cada 

roedor, en caso de que hubieran de ambos sexos, para continuar con el análisis (Tabla 

2). 

Tabla 2. Pulgas colectadas de diferentes poblaciones de Ctenomys talarum y Ctenomys pundti. 

HOSPEDADOR SITIO DE COLECTA (ID), PROVINCIA ROEDORES INFESTADOS/ 

ROEDORES MUESTREADOS 

N° DE PULGAS 

ANALIZADAS 

(HEMBRAS/MACHOS) 

Ctenomys 

talarum 

El Guanaco (EG), La Pampa 4/8  6 (4/2) 

Guatraché (G), La Pampa 4/5  4 (2/2) 

Laguna Epecuén (E), Buenos Aires 1/2  1 (1/0) 

Ctenomys  

pundti 

Realicó (R), La Pampa 4/4  6 (2/4) 

Estancia Las Marianas (LM), Córdoba 2/6  3 (2/1) 

Holmberg (H), Córdoba 2/6  3 (2/1) 

Sampacho (SM), Córdoba 5/6  7 (4/3) 

Vicuña Mackenna (VMK), Córdoba 4/5  6 (3/3) 

 

 

5.2 Resultados morfológicos 

El estudio morfológico de las pulgas (n=36) colectadas de los diferentes roedores 

y localidades (Tabla 2) reveló que todos los especímenes analizados muestran las 

siguientes características diagnósticas generales del género Polygenis Jordan, 1939 

(Malacopsylloidea: Rhopalopsyllidae: Rhopalopsyllinae):   
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• Tubérculo frontal bien desarrollado; situado por debajo de la mitad del margen 

frontal. Sin setas por encima del tubérculo frontal.  

• Región occipital de la cabeza con tres hileras de setas. 

• Ojo bien desarrollado y pigmentado. 

• Región genal con una seta bien esclerotizada debajo del ojo y otra por encima. 

• Palpo labial con cinco segmentos; su largo total no se extiende más allá de la base 

del trocánter de la primera pata.  

• Prosternosoma rectangular, no se extiende por debajo de la coxa. 

• Mesocoxa más ancha en la base que en el ápice.  

• Tibia del tercer par de patas con 6-9 muescas, con setas.  

• Sensilio con 16 tricobotrias de cada lado,  

• Machos: Terguito VIII pequeño y lleva varias pequeñas setas. Basimero 

rectangular y telómero angosto y recto, ubicado a lo largo del margen posterior del 

basimero. Manubrio largo y estrecho, suavemente curvado hacia arriba.  

• Hembras: Margen posterior del esternito VII con un lóbulo marcado. Esternito 

VIII sin setas. Bulga de la espermateca con una joroba dorsal; área cribiforme 

generalmente con forma de anillo. Hila de la espermateca generalmente más corta que 

la bulga o alcanzando la misma extensión.   

Con respecto a la identificación a nivel específico, la totalidad de los ejemplares 

analizados, tanto machos como hembras mostraron características atribuibles a 

Polygenis (Polygenis) acodontis (Jordan & Rothschild, 1923) (Figura 9).  

A continuación, se detallan las principales características diagnósticas de P. (P.) 

acodontis observadas en este trabajo, un resumen taxonómico de la especie, y registros 

de distribución hospedatoria y geográfica: 

 

Polygenis (Polygenis) acodontis (Jordan & Rothschild, 1923) 
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Descripción morfológica. 

En los machos (Figura 9A y 9C), el esternito VIII lleva 5 setas largas y, a diferencia 

del resto de las especies del género, el margen ventral presenta una emarginación, 

siendo más marcada en algunos especímenes. El proceso fijo del clasper es amplio con 

setas a lo largo del margen dorsal y 3-4 setas largas sobre la superficie externa, el 

proceso móvil es grande con setas a lo largo del margen posterior y se ubica muy 

próximo al margen posterior del proceso fijo. El manubrio es estrecho, largo y levemente 

curvado dorsalmente. El brazo distal del esternito IX también se diferencia del resto de 

las especies del género, ya que es uniformemente estrecho con setas largas en el ápice 

y setas cortas a lo largo del margen posterior. El lóbulo dorsal medio del aedeagus es 

convexo con un margen dorso-posterior fuertemente cóncavo y el lóbulo disto-lateral 

lleva una proyección posterior terminada en punta. El crochet presenta un margen 

dorsal en forma de gancho y el fulcro lleva un lóbulo latero-ventral redondeado.  

En las hembras (Figura 9B y 9D), el lóbulo anal dorsal es triangular con setas a lo 

largo del margen posterior, el lóbulo anal ventral lleva 6 setas en el margen posterior, 

las 2 setas más ventrales son notablemente más largas que el resto. La longitud del 

estilete anal es tres veces la longitud de su ancho (en la base) y lleva 1 seta apical. Se 

distingue del resto de las especies del género por presentar en el margen posterior del 

esternito VII un lóbulo muy marcado y prolongado medialmente. La espermateca 

presenta una hila curvada y casi de la misma longitud que la bulga, siendo esta última 

subtriangular e internamente estriada con un área cribiforme conspicua en forma de 

anillo. 
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FIGURA 9. Polygenis (P.) acodontis: (A) Cuerpo entero del macho, escala=200μm; (B) Cuerpo entero de la 
hembra, escala=200μm; (C) Genitalia del macho, escala=50μm; (D) Genitalia de la hembra, escala=50μm. 
Acrónimos: a.cr.=área cribiforme, br.dis.est.IX=brazo distal del esternito IX, bu.=bulga, hi.=hila, 
est.VII=esternito VII, est.VIII=esternito VIII, l.d.m.=lóbulo dorsal medio, p.m.=proceso móvil, P1=proceso 
fijo, t.i.e.=tubo interno esclerotizado. 

 

Resumen taxonómico:  

Esta especie fue descripta en 1923 y originalmente nominada como 

Rhopalopsyllus acodontis por los autores Jordan & Rothschild, a partir de un ejemplar 

colectado del roedor Akodon simulator, por E. Budin en 1919, en la localidad Otro Cerro, 

Catamarca, Argentina (♂Lectotipo, NHM).  Posteriormente, los autores Da Costa Lima & 

Hathaway (1946), la asignan al género Polygenis. 

 

Distribución geográfica conocida 

Argentina, Brasil y Venezuela. En Argentina: Buenos Aires. Catamarca: 

Chumbicha, Otro Cerro. Córdoba: Dean Funes, Quilino. Jujuy: El Chaguaral. Salta: 
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Candelaria, Rosario de la Frontera. Tucumán: Los Chorrillos. La Rioja y Santiago del 

Estero (Lareschi et al., 2016; López Berrizbeitia et al., 2017; 2019). 

 

Distribución hospedatoria conocida 

Mammalia—Didelphimorphia—Didelphidae: Lutreolina sp., Thylamys 

sponsorius. Primates—Hominidae— Homo sapiens. Rodentia—Cricetidae— Akodon 

budini, Akodon dolores, Akodon glaucinus, Akodon lutescens, Akodon simulator, Akodon 

spegazzinii, Calomys venustus, Graomys centralis, Holochilus vulpinus, Necromys 

lactens, Oligoryzomys sp., Phyllotis osilae, Phyllotis xanthopygus, Ctenomyidae— 

Ctenomys mendocinus,  Caviidae— Galea musteloides, Microcavia sp. (Lareschi et al., 

2010; Nava & Lareschi, 2012; López Berrizbeitia et al., 2013; 2017). 

 

Comentarios 

El hallazgo de P. (P.) acodontis en este estudio es el primer registro de la especie 

para las localidades de El Guanaco, Guatraché y Realicó, provincia de La Pampa; y para 

Estancia Las Marianas, Holmberg, Sampacho y Vicuña Mackenna, provincia de Córdoba. 

Las asociaciaciones con C. talarum y C. pundti que se reportan en este trabajo 

constituyen nuevos hospedadores para P. (P.) acodontis.  

 

5.3 Extracción de ADN, amplificación y secuenciación del 

marcador COI 

La extracción de ADN y amplificación génica realizadas para el total de los 36 ejemplares 

de pulgas colectados a partir de ambos hospedadores, fue exitosa para 29 pulgas (9 

correspondientes a C. talarum y 20 a C. pundti), generando un fragmento de 453 pb para 

el marcador mitocondrial COI. De esas 29 amplificaciones, se consiguió obtener un total 

de 23 secuencias de buena calidad. Al analizarlas con Bioedit se vio una secuencia con 

muchos sitios variables, por lo que se empleó la herramienta BLAST para compararla 

con la base de datos no redundante del GenBank-NCBI y de esta forma determinar su 

identidad. Los resultados indicaron que coincide en un 82% con “Wolbachia 

http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Lutreolina
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Thylamys+sponsorius
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Thylamys+sponsorius
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Homo+sapiens
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Akodon+dolores
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Akodon+simulator
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Akodon+spegazzinii
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Akodon+spegazzinii
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Calomys+venustus
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Graomys+centralis
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Holochilus+vulpinus
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Oligoryzomys
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Phyllotis+xanthopygus
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Ctenomys+mendocinus
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Galea+musteloides
http://treatment.plazi.org/GgServer/search?taxonomicName.isNomenclature=true&taxonomicName.exactMatch=true&taxonomicName.taxonomicName=Microcavia
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endosymbiont of Diaphorina citri”, con un alto grado de similitud del 95.27%. Estos 

hallazgos sugieren que la secuencia en cuestión se encuentra estrechamente 

relacionada la bacteria endosimbionte Wolbachia (Anexo A2). Por lo que se cuenta con 

un total de 22 secuencias del fragmento del gen COI (3 correspondientes a C. talarum 

y 19 a C. pundti) (Tabla 3). 

Tabla 3. Lista de muestras con secuencias de buena calidad de Polygenis spp. en roedores ctenómidos se 
la Región Pampeana analizadas molecularmente. 

HOSPEDADOR SITIO DE COLECTA (ID), PROVINCIA N° DE PULGAS ID PULGA 

Ctenomys 

talarum 

El Guanaco (EG), La Pampa 2 1EG-2EG 

Guatraché (G), La Pampa 1 3G 

Ctenomys 

pundti 

 

Realicó (R), La Pampa 5 4RC-8RC 

Estancia Las Marianas (LM), Córdoba 2 9LM-10LM 

Holmberg (H), Córdoba 2 11H-12H 

Sampacho (SM), Córdoba 5 13SM-17SM 

Vicuña Mackenna (VMK), Córdoba 5 18VMK-

22VMK 

 

5.4 Análisis de los datos 

5.4.1 Variabilidad genética y relaciones haplotípicas 

El conjunto de secuencias analizado mostró un bajo grado de polimorfismo, 

obteniendo un total de seis haplotipos e identificando cinco sitios polimórficos (tabla 4). 

El valor de diversidad nucleotídica por sitio fue bajo, con un valor global de Pi=0,0047 ± 

0,0005. Por su parte, la diversidad haplotípica fue moderada, con un valor de Hd=0,7578 

± 0,0750. 

Las asociaciones entre los tipos de secuencias (haplotipos) obtenidos se 

muestran en la figura 10. En ella se puede ver que el haplotipo 1 (Hap_1) es el más 

representativo y está presente a lo largo de toda el área de estudio, excepto en 

Holmberg. El haplotipo 2 (Hap_2) se encuentra en Realicó, el haplotipo 3 (Hap_3) en 

Sampacho y Estancia Las Marianas, el haplotipo 4 (Hap_4) en Holmberg, el haplotipo 5 
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(Hap_5) se distribuye en Sampacho y Vicuña Mackenna; y el haplotipo 6 (Hap_6) en 

Vicuña Mackenna (Figuras 10A y 11).  

Respecto a las comparaciones de la variabilidad genética a nivel de especie 

hospedadora de las pulgas del género Polygenis, se observa que las pulgas huéspedes 

de la especie Ctenomys talarum solo presentan el haplotipo 1, mientras que las pulgas 

que hospedan a la especie Ctenomys pundti presentan los 6 haplotipos obtenidos en 

este estudio (Figura 10B). 

Tabla 4. Sitios polimórficos (n=5) encontrados para los seis haplotipos (Hap) obtenidos correspondientes a un fragmento de 
453 pb de COI analizado para 22 secuencias de pulgas del género Polygenis de la Región Pampeana Argentina, con sus 
frecuencias haplotípicas por localidad de muestreo. Las abreviaturas de las mismas se encuentran en la Tabla 1. 

HAP POSICIÓN 

NUCLEOTÍDICA 

FRECUENCIAS HAPLOTÍPICAS POR 

LOCALIDAD 

ID PULGA 

23 43 298 367 370 EG G RC LM H SM VMK Total 

Hap_1 A A A T A 2 1 3 1  2 1 10 

1EG, 2EG, 3G, 5RC, 

7RC, 8RC, 10LM, 

13SM, 15SM, 19VMK 

Hap_2 . . G C .   2     2  4RC, 6RC 

Hap_3 C . . C .    1  2  3 9LM, 16SM, 17SM 

Hap_4 C . G C .     2   2 11H, 12H 

Hap_5 . G . C G      1 3 4 
14SM, 18VMK, 20VMK, 

21VMK 

Hap_6 . . . C G       1 1 22VMK 
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FIGURA 10. Red haplotípica obtenida mediante el análisis Median Joining a partir de un fragmento de 
453 pb del gen COI analizado para las pulgas de la Región Pampeana. El diámetro del círculo es 

proporcional a la frecuencia de cada haplotipo y cada línea transversal entre ellos representa una 
mutación. (A) Cada color simboliza una localidad de muestreo. (B) Cada color simboliza una especie 

hospedatoria. 

 

 

FIGURA 11. Distribución por sitios de muestreo de los haplotipos obtenidos a partir de un fragmento de 
453 pb del gen COI analizado para las pulgas Polygenis spp. de la Región Pampeana Argentina. El tamaño 

del círculo es proporcional a la frecuencia de los haplotipos encontrada en cada una de las localidades 
estudiadas. 
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5.4.2 Análisis filogenético 

Los árboles obtenidos a partir de las metodologías de máxima verosimilitud (ML), 

método del vecino más cercano (NJ) e inferencia bayesiana, para el fragmento de 453pb 

del gen COI, fueron congruentes entre sí, por lo tanto, se presenta únicamente la 

filogenia obtenida a partir de inferencia bayesiana (Figura 12).  

Las reconstrucciones filogenéticas muestran que los haplotipos de la familia 

Rhopalopsyllinae (géneros Polygenis y Rhopalopsyllus) se agrupan en un clado separado 

de los haplotipos de la familia Parapsyllinae (géneros Parapsyllus y Tetrapsyllus) con un 

valor de probabilidad posterior alto (0,96)  

A su vez, se observa al género Polygenis como el más cercano a los haplotipos 

obtenidos para el gen COI correspondientes a las pulgas muestreadas en la Región 

Pampeana, con el máximo valor de probabilidad posterior (1). 

 

FIGURA 12. Árbol filogenético obtenido mediante el análisis de inferencia bayesiana a partir de los haplotipos obtenidos para el gen 

COI correspondientes a las pulgas muestreadas en la Región Pampeana (entre paréntesis se especifica las localidades y cantidad de 

pulgas de cada una por haplotipo, siendo en azul las huéspedes de C. talarum y en rojo las de C. pundti), las cuatro secuencias de 

Rhopalopsyllinae (géneros Polygenis y Rhopalopsyllus), siete de Parapsyllinae (géneros Parapsyllus y Tetrapsyllus) y el outgroup 

(Panorpa meridionalis). Los números en los nodos indican la probabilidad posterior (se muestran solo aquellos valores mayores a 0,5). 
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6. DISCUSIÓN 

El parasitismo es una de las estrategias de vida más exitosas y diseminadas sobre 

la tierra (Windsor, 1998), e implica una interacción íntima y permanente entre dos 

organismos (el hospedador y el parásito) cuyas historias de vida están sincronizadas 

(Graczyk & Fried, 2001). En este sentido, la asociación hospedador-parásito será el 

resultado simultáneo de factores ecológicos inmediatos y de una asociación ancestral 

de larga data. Además, las entidades parásitas representan un componente significativo 

de la biodiversidad global. Es por ello que los estudios sobre parásitos pueden ser de 

utilidad para promover estimaciones cualitativas de biodiversidad y, al mismo tiempo, 

construir una línea de evidencia relevante para poner a prueba hipótesis filogenéticas, 

zoogeográficas y taxonómicas (Brooks & Hoberg, 2000; Navone et al., 2010) 

En lo que respecta a los parásitos del orden Siphonaptera, en Argentina, las 

investigaciones en esta área tuvieron sus inicios en la década de los años 60, con aportes 

principalmente al conocimiento taxonómico de este grupo de ectoparásitos (Capri, 

1960, 1978; del Ponte, 1963, 1967; Mauri & Capri, 1969; Mauri & Navone, 1988, 1993). 

Posteriormente, a partir de la década de 1990 se dio un avance significativo al estudio 

de las interacciones entre las pulgas y sus hospedadores, principalmente roedores, en 

la provincia de Buenos Aires y el norte de Argentina (Lareschi, 1996; Lareschi & Linardi, 

2005; Lareschi et al., 2010). Sin embargo, en las últimas dos décadas se realizaron los 

mayores aportes al conocimiento de estos parásitos, con estudios completos sobre su 

morfología, descripción de nuevas especies, listados faunísticos para varias regiones del 

país y Sudamérica, y el análisis de características ecológicas y epidemiológicas (e.g. 

Sánchez et al., 2012; 2015; 2018; Sánchez, 2013; Sánchez & Lareschi, 2014; López 

Berrizbeitia et al., 2017; 2019). 

En este Trabajo Final de Grado, el estudio morfológico de las 36 pulgas colectadas 

en roedores del grupo talarum, reveló que todos los especímenes analizados muestran 

características diagnósticas generales del género Polygenis Jordan, 1939 

(Malacopsylloidea: Rhopalopsyllidae: Rhopalopsyllinae). En lo que respecta a la 

identificación a nivel de especie, se observó que todos los individuos analizados, tanto 

machos como hembras, presentaron características que se corresponden con la especie 
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Polygenis (Polygenis) acodontis (Jordan & Rothschild, 1923). Este estudio relaciona por 

primera vez a esta especie de pulga con el grupo talarum, ya que de la familia 

Ctenomyidae sólo se había registrado parasitando a Ctenomys mendocinus, y como 

parásitos del grupo talarum sólo se mencionan a P. (N.) puelche, P. (P.) platensis y 

Tiamastus cavicola (Lareschi et al., 2016). Es relevante destacar que este estudio 

constituye el primer análisis de la fauna parasitaria en Ctenomys pundti, dado que no se 

han encontrado investigaciones previas de esta especie de roedor. Además, el hallazgo 

de P. (P.) acodontis en este estudio es el primer registro de la especie para las localidades 

de El Guanaco, Guatraché y Realicó, provincia de La Pampa, extendiendo hacia el sur la 

distribución geográfica conocida de esta especie de pulga; y para Estancia Las Marianas, 

Holmberg, Sampacho y Vicuña Mackenna, provincia de Córdoba. Por todo esto, los 

resultados obtenidos permiten ampliar el conocimiento sobre la distribución 

hospedatoria y geográfica de P. (P.) acodontis. 

Un atributo fundamental en la vida de un parásito es su especificidad 

hospedatoria, la que contribuirá a determinar qué tipo de asociaciones establecerá a lo 

largo de su distribución geográfica (Poulin & Mouillot, 2005). De acuerdo a la 

clasificación tradicional de los ectoparásitos por el grado de especificidad a su 

hospedador, basada en el número de especies de hospedadores y sus posiciones 

taxonómicas, P. (P.) acodontis es una especie euryxena, ya que parasita a tres órdenes 

diferentes: Didelphimorphia, Primates y Rodentia (Lareschi et al., 2010; López 

Berrizbeitia et al., 2013; 2017), siendo altamente generalista (Medvedev & Krasnov, 

2006). Nava y Lareschi (2012) caracterizaron los patrones ecológicos de artrópodos 

ectoparásitos de roedores sigmodontinos, entre ellos P. (P.) acodontis, concluyendo que 

esta especie no tiene preferencia por un taxón hospedador en particular. Por el 

contrario, y considerando en particular especies hospedadores del género Ctenomys, 

Sánchez y colaboradores (2023), analizaron la especificidad hospedatoria de pulgas de 

mamíferos de la región biogeográfica andina, detectando una asociación altamente 

específica entre una especie de pulga y una especie del género Ctenomys, Plocopsylla 

(Schrammapsylla) fuegina - C. magellanicus. Ambos taxones son endémicos de esta 

región, lo que podría estar indicando una especiación (o codivergencia) pulga-

hospedador, que se observa también en ciertas adaptaciones o especializaciones 
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extremas que P. (S.) fuegina ha desarrollado, como las garras tarsales, que estarían 

altamente adaptadas al finísimo pelaje de C. magellanicus (Beaucournu et al., 2014; 

Sánchez et al., 2023).  

El estudio de la distribución geográfica y de hospedadores de Polygenis no sólo 

aportan al conocimiento general sobre estos parásitos en sí, sino que puede ser útil en 

estudios epidemiológicos, ya que en particular en especies de Polygenis, género que 

representa cerca del 30% de las especies mencionadas para el país, se ha detectado la 

presencia de Yersinia pestis, Rickettsia felis y diferentes cepas de Bartonella (Abbot et 

al., 2007; Horta et al., 2007; Lareschi & Drago; 2017). Es importante tener en cuenta que 

la diversidad de hospedadores utilizados por una pulga puede implicar dos efectos 

contrastantes. Una alta diversidad de hospedadores puede dificultar la dominancia de 

una especie en particular que actúa como reservorio clave del patógeno (efecto de 

dilución), pero también puede evitar la extinción local del vector o del patógeno debido 

a la extirpación de un hospedador primario (Ostfeld & Keesing, 2000; LoGiudice et al., 

2003). De este modo, aunque las especies del género Polygenis no son parásitos 

comunes de humanos o animales domésticos, pueden tener un papel potencial en el 

ciclo de transmisión enzoótica de los microorganismos mencionados (Nava & Lareschi, 

2012). 

A lo largo del tiempo, ha persistido un debate constante en la comunidad 

científica, dividiendo a aquellos que abogan por la identificación taxonómica tradicional 

basada en características morfológicas de quienes prefieren la identificación moderna, 

respaldada por técnicas moleculares (Ebach & Holdrege, 2005). Dadas las características 

biológicas y ecológicas únicas que presentan las diversas especies ectoparásitas, los 

estudios genéticos han emergido como una herramienta fundamental para explorar las 

dinámicas poblacionales, establecer límites entre especies, llevar a cabo análisis 

filogenéticos e, incluso, identificar posibles zonas de riesgo de transmisión de 

enfermedades (Paternina et al., 2016). Según Tautz y colaboradores (2003) y DeSalle y 

colaboradores (2005), la información genómica debería desempeñar un papel esencial 

en la taxonomía contemporánea, destacando la importancia de no limitarse únicamente 

a la secuenciación de ADN, sino de complementarla con datos morfológicos.  
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En este contexto, Whiting y colaboradores (2008) argumentaron que, en el caso 

de las pulgas, la mayoría de los caracteres utilizados para el diagnóstico de especies se 

basan en la forma y estructura de sus genitales, que resultan ser extraordinariamente 

complejos, o en la presencia y distribución de setas y espinas. A pesar de que estos 

caracteres pueden ser útiles para identificar especies, la mayoría de ellos son 

autapomórficos a nivel de especie y tienen un valor limitado en estudios taxonómicos y 

filogenéticos.  

Particularmente, si bien para el género Polygenis existe un gran caudal de 

información taxonómica generada a partir del estudio morfológico de sus especies, no 

existen estudios de taxonomía molecular que los respalden. 

Dentro de la taxonomía molecular, actualmente, el gen COI es considerado el 

“código de barras de ADN”, utilizado para identificar diversas especies de artrópodos 

usando la secuencia de nucleótidos homóloga de este gen (Xiao et al., 2010). Este 

enfoque propuesto por Hebert y colaboradores (2003), es rápido y efectivo, y la 

información que proporciona es fácilmente estandarizable y comparativa entre 

diferentes grupos taxonómicos (Xiao et al., 2010). Sin embargo, el uso exclusivo de COI 

muestra algunas limitaciones. Por ejemplo, se pueden encontrar problemas técnicos y 

analíticos con el marcador COI debido a la presencia de genes mitocondriales integrados 

en genomas nucleares (Bensasson et al., 2001). Otra limitación es el hecho de que los 

patrones de diversidad y evolución de este gen pueden estar fuertemente influenciados 

por el endosimbionte Wolbachia, el cual ha sido ampliamente detectado en pulgas 

(Dittmar & Whiting, 2003; Heukelbach et al., 2004), reportándose algunos casos de 

hibridación introgresiva como la descubierta por Zurita y colaboradores (2016) entre las 

pulgas C. felis y C. canis. Las cepas de Wolbachia están distribuidas globalmente y 

actualmente estas bacterias se consideran los endosimbiontes más abundantes que se 

encuentran en los invertebrados. Varios estudios sugieren que estas bacterias están 

presentes en al menos el 65 % de las especies de artrópodos (Werren & Windsor, 2000). 

De hecho, P. (P.) acodontis no fue la excepción, ya que se detectó a esta bacteria en una 

pulga parásita de C. talarum de la localidad de El Guanaco, La Pampa. Por esta razón, 

evidencia adicional, como el análisis de marcadores nucleares o morfológicos, es 

necesaria (Thielsch et al., 2017). 
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La comparación de los datos de variabilidad genética obtenidos en diferentes 

estudios de especies de pulgas de diversas regiones geográficas, proporciona una visión 

interesante de la diversidad genética de estos ectoparásitos. En este contexto, los 

resultados del presente estudio sobre la especie P. (P.) acodontis de la Región Pampeana 

se contrastan con los datos de otros estudios donde se investigó la variabilidad genética 

del COI en diferentes especies de pulgas y en ubicaciones geográficas variadas. 

El análisis de la diversidad genética de las 22 secuencias del fragmento del gen 

COI en P. (P.) acodontis obtenidos en este estudio mostró una variabilidad genética 

moderada, con 6 haplotipos y una diversidad haplotípica Hd=0,7578 y nucleotídica 

Pi=0,0047. En contraste, Azrizal-Wahid y colaboradores (2020) analizaron la diversidad 

genética de 25 pulgas de la especie C. felis, parásitas de gatos, del oeste de Malasia 

(13.994km2), y encontraron 7 haplotipos, Hd=0,63 y Pi= 0,0028. Mientras que Güvendi 

y colaboradores (2022) llevaron a cabo su estudio en la región de Esmirna (14.230 km2), 

Turquía, sobre 236 pulgas de la misma especie, pero parásitas de cabras, y 

sorprendentemente encontraron solo 4 haplotipos, con valores de diversidad 

haplotípica Hd=0,692 y nucleotídica Pi=0,0017. Estos resultados indican una diversidad 

genética notablemente menor en las poblaciones de C. felis en Malasia y Turquía en 

contraste con las pulgas de este estudio. Los autores sugieren que la razón podría ser la 

dispersión de pulgas a través de la migración de gatos por parte de los humanos, lo que 

aumentaba la posibilidad de transferencia genética tanto dentro como entre las 

poblaciones; además, C. felis es una especie de pulga altamente generalista, parasitando 

no solo a gatos y cabras, sino también a perros, ovejas (Güvendi et al., 2022), los cuales 

son animales con mayor capacidad de dispersión que los ctenómidos. 

En resumen, nuestros resultados sobre P. (P.) acodontis de la Región Pampeana 

muestran una diversidad genética moderada en comparación con otras especies de 

pulgas y regiones geográficas estudiadas. Las diferencias en la diversidad genética 

pueden deberse a una combinación de factores biogeográficos, presiones selectivas 

locales y dinámicas poblacionales (Altuna et al., 1999).  

A través de la red haplotípica obtuvimos que el Hap_1 es el más representativo 

y está presente a lo largo de toda el área de estudio, excepto en Holmberg en donde 

solo se presenta el Hap_4 exclusivamente. Esto puede sugerir que el Hap_1 es el más 
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antiguo y el Hap_4 el más reciente, de acuerdo a Watterson y Guess (1977) y Donnelly 

y Tavaré (1986), quienes indican que los alelos más antiguos están más ampliamente 

distribuidos geográficamente; los haplotipos con mayor frecuencia tenderán a tener 

más conexiones mutacionales. 

Matthee (2020) propone que la vagilidad del hospedador es un factor importante 

en la dispersión del parásito, entonces se esperan valores de diferenciación poblacional 

mayores para las pulgas que se encuentran en hospedadores menos móviles. En las 

pulgas parásitas de del grupo talarum se observó que el 50% de los haplotipos (Hap_2, 

Hap_4 y Hap_6) se encontraron presentes exclusivamente en una localidad (Realicó, 

Holmberg y Vicuña Mackenna, respectivamente) y el resto (Hap_1, Hap_3 y Hap_5) en 

dos o más cada uno. A pesar de la baja cantidad de muestras por localidad, los resultados 

obtenidos serían congruentes con lo reportado por Matthee (2020). De igual forma, 

Carnovale y colaboradores (2020), utilizando secuencias de la región control 

mitocondrial o D-Loop para evaluar la demografía histórica y la filogeografía de 

poblaciones pertenecientes al grupo C. talarum de la Región Pampeana, encontraron 

que el 75% de los haplotipos fueron exclusivos de ubicaciones de muestreo únicas, 

incluyendo Holmberg. En estos roedores, si bien presentan una amplia distribución 

geográfica que se extiende por la vasta llanura de la Región Pampeana, desde la costa 

atlántica hacia el oeste a través del centro de Argentina, existe un ligero grado de 

estructuración de la variabilidad genética, cuya causa parece ser las limitaciones típicas 

de los tuco-tucos en términos de capacidad de dispersión, vida subterránea y solitaria, 

asociado al aislamiento entre las ubicaciones de muestreo debido a que el hábitat del 

sector continental presenta altos niveles de fragmentación natural, el cual ha 

aumentado exponencialmente en los últimos siglos a causa del avance del desarrollo 

agroindustrial  (Carnovale et al., 2023). 

El análisis filogenético realizado a partir de los haplotipos obtenidos en este trabajo 

y los 11 obtenidos de GenBank para el fragmento del gen COI de pulgas de la familia 

Rhopalopsyllidae agrupó con altos valores de probabilidad posterior a los haplotipos de 

Rhopalopsyllinae en un clado separado de los de Parapsyllinae (Figura 12), en concordancia 

a los resultados filogenéticos obtenidos por Zurita y colaboradores (2023). Estos autores, 

utilizando varias de estas secuencias de COI, junto a otros genes mitocondriales (cytb, COI 
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y COII) y nucleares (ITS2, EF1−α) consiguieron discriminar ambos taxones de la familia 

Rhopalopsyllidae. A su vez, los haplotipos obtenidos se agruparon con las especies del 

género Polygenis, lo que concuerda con los resultados obtenidos a través de análisis 

morfológicos. 

En resumen, si bien COI es uno de los genes mitocondriales más comúnmente 

utilizados en estudios filogenéticos en insectos, dado que es un marcador de evolución 

rápida, ha sido especialmente útil para filogenias a nivel de especie (Light & Reed, 2008), 

se ha encontrado baja variabilidad para este marcador en las poblaciones de P. (P.) 

acodontis estudiadas de la Región Pampeana. La baja variabilidad genética encontrada 

también podría deberse a presiones de selección homogéneas a través del área de 

distribución estudiada, como consecuencia del  estilo de vida subterráneo y solitario, y 

al poco desplazamiento de los tuco-tucos, que constituyen microambientes con 

menores fluctuaciones macroambientales (respecto a la temperatura, humedad y 

concentración de gases atmosféricos) (Altuna et al., 1999) representando un ambiente 

estable para la fauna parasitaria que lo acompaña. En concordancia, algunos autores 

han sugerido que el microhábitat del hospedador y su distribución geográfica son los 

mejores predictores de patrones de asociaciones entre las pulgas y sus hospedadores 

(Krasnov et al., 1998; 2005; Sheeler-Gordon & Owen, 1999; Patterson et al., 2007). 

Por este motivo es de interés llevar a cabo la caracterización genética de la 

especie utilizando marcadores moleculares más variables, tales como la región control 

mitocondrial o los microsatélites, incorporar genes sensibles a procesos selectivos (por 

ejemplo, genes del sistema inmune) y al mismo tiempo extender los muestreos a 

ubicaciones adicionales, para corroborar la existencia de diferenciación genética 

intraespecífica a través del rango completo de distribución de sus hospedadores. 
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7. CONCLUSIONES  

Este estudio es uno de los primeros para Argentina que involucra tanto aspectos 

moleculares como morfológicos del orden Siphonaptera. La puesta a punto de la 

metodología empleada sienta las bases para futuros estudios similares, tanto 

taxonómicos como filogeográficos dentro de este grupo biológico.  

Los resultados obtenidos implican un gran aporte al conocimiento taxonómico 

de Polygenis (Polygenis) acodontis, comprendiendo por un lado el estudio minucioso de 

la morfología de un número alto de especímenes, lo que permitió ampliar su descripción 

original. Y, además, se generó un importante número de secuencias que se incorporarán 

a la base de datos de GenBank, permitiendo la utilización de las mismas en 

investigaciones futuras propias y de otros autores. 

En Argentina no hay investigaciones específicas previas sobre las pulgas que 

albergan los ctenómidos del grupo talarum, de esta forma este estudio aporta al 

conocimiento de la biodiversidad, describiendo la riqueza de pulgas de la subfamilia 

Rhopalopsyllinae asociadas al grupo talarum en la Región Pampeana. 

A partir de los resultados obtenidos en el presente trabajo no se encontraron 

diferencias morfológicas entre las poblaciones de pulgas analizadas; tanto machos como 

hembras de todas las localidades presentaron características que se corresponden con 

la especie P. (P.) acodontis. En concordancia, a través de los análisis genéticos se 

obtuvieron bajos niveles de variabilidad genética, denotado tanto por el número 

reducido de haplotipos, como por el bajo número de diferencias entre ellos. Sin 

embargo, es necesario ampliar los muestreos a otras localidades y el número de 

muestras, así como utilizar otros marcadores moleculares independientes para conocer 

la variabilidad genética de esta, y otras potenciales especies de pulgas de Ctenomys. 
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9. ANEXOS  

A1. PROTOCOLO DE EXTRACIÓN DE ADN GENÓMICO MEDIANTE CHELEX X100 

MODIFICADO 

1. Esterilización de piezas utilizadas con alcohol 96°C y posterior mechero Bunzen. 

2. Corte de cada pulga en el primer segmento abdominal con bisturí y bajo lupa, 

con 5 µl de resina Chelex para evitar la desecación.   

3. Colocación de la pulga en el eppendorf con de 100 µl de resina Chelex (10%). Es 

fundamental la previa agitación manual de la resina para evitar su precipitación.  

4. Vórtex.  

5. Termobloque a 95°C durante 10 minutos. A los 5 minutos vórtex. 

6. Enfriamiento y centrifugación a 14000 r.p.m durante 5 minutos.  

7. Toma de 75 µl de sobrenadante, con cuidado de no tomar resina, para posterior 

análisis molecular. 

 

A2. RESULTADOS DEL BLAST REALIZADO PARA LA SECUENCIA DE COI CON ALTA 

DIVERGENCIA 

Resultados del sitio web de la base de datos NCBI Blast para el fragmento del gen COI. Wolbachia 

endosymbiont of Diaphorina citritenía tiene un porcentaje de cobertura Query del 92% y porcentaje de 

identidad del 95,27%. 


