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v Cephalota deserticoloides (Codina, 1931) es un endemismo v’ Estudiar la diferenciacion genética, basada en un fragmento
del sureste ibérico estrictamente asociado a la estepa salina, del COI mitocondrial (Pons et al, 2010), de poblaciones de C.
un habitat actualmente muy fragmentado y amenazado. deserticoloides en toda su distribucion para establecer el

v’ Estudios previos (Diogo et al, 1999, Lopez-Loépez & Galian, grado de diversidad inter e intra poblacional.

2010) indican escasa variabilidad genetica entre las v’ Construir una filogenia de las especies ibéricas de Cephalota
poblaciones conocidas. que permita establecer las relaciones entre las especies.

Métodos

v Se capturaron 31 ejemplares de C. deserticoloides entre finales de Mayo y principios de Julio de 2015.

v' Se amplificé un fragmento del COI (800 pb) con los cebadores Jerry y Pat (Simon, 1994).

v’ Se realizaron dos matrices: una con secuencias de C. deserticoloides y otra con mas datos de otras Cephalota sp ibéricas.

v Se construy6 una red de haplotipos de C. deserticoloides con POPART y una filogenia del género Cephalota mediante Inferencia

Bayesiana con BEAST 1.8.2.
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Resultados

v En la filogenia del género (Fig 1) se muestra una separacion basal de C. maura y una cierta separacion de C. deserticoloides
respecto a las demas especies del genero. C. dulcinea aparece estrechamente emparentada con C. hispanica.

v La red de haplotipos (Fig 2) muestra una estructura radial, con un haplotipo basal del que surgen haplotipos derivados. Se obtuvo
una tabla de distancias genéticas no mostrada aqui.

Conclusiones

v’ La diversidad intraespecifica de C. deserticoloides es mayor que lo descrito por Diogo et al (1999) y se infiere un cuello de botella

ocurrido hace unos 0,5 Ma.
v C. deserticoloides muestra mas diversidad que C. litorea, posiblemente debido al aislamiento y fragmentacion de la zona habitada

por C. deserticoloides.
v’ La localidad de San Isidro destaca en diversidad y distintividad de haplotipos, dato a tener en cuenta para la conservacion de la

especie.
v' C. maura esta separada filogenéticamente de las demas Cephalota sp, y C. dulcinea se encuentra muy estrechamente emparentada
con C. hispanica, que agui aparece englobada en el subgénero Taenidia.
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