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RESUMENdela tesis que presenta Mariana Bobadilla Jiménez, como requisito parcial
para la obtencién del grado de MAESTRO EN CIENCIAS en ECOLOGIA MARINA.
Ensenada, Baja California. Septiembre 2007.

ESTRUCTURA GENETICA DEL DORADO(Coryphaena hippurus) A DISTINTAS
ESCALAS GEOGRAFICASEN EL PACIFICO NORORIENTAL

  
  

Resumen aprobadopor:

Dr. Axayacafi Rocha-Olivares

El pez dorado Coryphaena hippurus, especie reservada a la pesca deportiva en México,
constituye un recurso estratégico y de alto valor agregado para quienes se asocian a esta
industria. Desafortunadamente la falta de informacién no permite sustentar cientificamente
el estatus actual de manejo de la especie en el pais. Los estudios de genética molecular han
demostrado ser una herramienta eficaz para estudiar conectividad marina, inferir la
variabilidad genética poblacional y delimitar subpoblaciones; lo cual es de gran
importancia en la evaluacién de recursos pesqueros, decisiones de manejo y conservacioén.
El alto potencial de dispersién de especies pelagicas como atunes, picudos y dorados
sugiere una homogeneidad genética a lo largo de su rango geografico a distintas escalas
espaciales. Sin embargo, la biologia y abundancia estacional del dorado podria limitar el
flujo genético a través de su rango geografico y esto puede promover la formacién de
subpoblaciones discretas en distintas dreas geograficas. En este estudio analizamos la
estructura genética de C. hippurus usando 412 organismos provenientes de actividades de
pesca deportiva de Sonora, Sinaloa, Baja California Sur, Jalisco, Colima, Chiapas, Oaxaca
y Hawai, con cinco marcadores microsatelitales (Chi02, Chi023, Chi08, Chi8A y Chi037).

Los /oci fueron altamente diversos al mostrar entre 12 y 33 alelos y heterocigosidades de
0.70 a 0.95. Los indices de fijacion indican una heterogeneidad genética global significativa
(Fst = 0.0036, P = 0.001 y Rsr = 0.00941, P = 0.026). Los valores Rst en comparaciones

pareadas antes de Bonferroni sefialan diferenciacién genética entre localidades cercanas
geograficamente. Algunas de estas comparacionessefialan que Sinaloa, Colima y Chiapas
representaron las localidades: mas disimiles. La prueba nula de panmixia entre regiones

geograficas no pudo ser rechazada al no encontrar ninguna variacién entre ellas (Rcr =
0.000023, P = 0.49). El AMOVApara probar diferencia en escalas mayores de distancia
revela que no existe dicho patron de diferenciacién por distancia geografica (Rcr = 0.00, P
= 0.62252) y refleja que las poblaciones del continente presentan estructura genética entre
ellas a pesar de su cercania geografica (Rsc = 0.0106, P = 0.02357). Finalmente, el

AMOVA para corroborar la diferenciacién genética de Colima, Chiapas, Sinaloa y de

(BCS, Sonora, Hawai, Oaxaca y Jalisco) indica 1.27% de variacién entre grupos,
corroborando la diferenciacién genética significativa entre.estos grupos (Rcr = 0.013, P =
0.015). Este estudio no es concluyente para proponer “stocks” de manejo, pero si sugiere
que las poblaciones de! dorado no son homogéneasy por tanto no deben considerarse como

una sola unidad de manejo.

Palabras clave: Coryphaena hippurus, genética poblacional, microsatélites.
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ABSTRACTofthe thesis presented by Mariana Bobadilla Jiménezas a partial requirement to
obtain the MASTER OF SCIENCE degree in MARINE ECOLOGY. Ensenada, Baja California,
Mexico. September 2007.

GENETIC STRUCTURE OF THE MAHI MAHI (Coryphaena hippurus) AT
DIFFERENT GEOGRAPHICAL SCALES IN THE NORTHEASTERN PACIFIC  

  

  

Abstract approved by: ae
acatl /Rocha-Olivares

Mahi mahi, Coryphaena hippurus, is a species reserved exclusively for sport fishing in
Mexico. It is a strategic resource and has a high added value for this industry.
Unfortunately the lack of information aboutits population structure has not allowed making
an informed decision to support a current managementstatus in the country. The studies of
molecular genetics have demonstrated to be an effective tool for studying marine
connectivity, inferring population genetic variability, and defining subpopulations. This is
of great importance in the evaluation of fishing resources, management and conservation.
The high potential of dispersal of pelagic species, like tunas, dolphinfishes and billfishes
suggests a genetic homogeneity along their geographic range at different geographical
scales. However, the biology and seasonal abundance of Mahi mahi could limit gene flow
throughout their range and thus may promote the formation of discrete subpopulations in
different geographical areas. In this study we analyzedthe genetic structure of C. hippurus,
using 412 organisms sampled from the sport fishing activities of Sonora, Sinaloa, Baja
California Sur, Jalisco, Colima, Chiapas, Oaxaca and Hawaii, with five microsatellite loci
(Chi02, Chi023, Chi08, Chi8A y Chi037). The loci were highly diverse having between 12
and 33 alelles and heterocigosities from 0.70 to 0.95. Fixation indexes indicated significant
global genetic heterogeneity (Fsr = 0.0036, P = 0.001 and Rer = 0.00941, P = 0.026).

Pairwise Rgr values suggest genetic differentiation between geographically close localities
before Bonferroni corrections. Some of these comparisons indicate that Sinaloa, Colima
and Chiapas were the most differentiated localities. The null hypothesis of panmixia among
geographical regions could notbe rejected (Rey = 0.000023, P = 0.49), An AMOVAtotest
differences at the largest geographical scale revealed that distance is not a factor
determining the patterns of genetic differentiation among these localities (Rcr = 0.00, P =
0.62252). The same analysis indicates that continental populations are genetically
structured in spite of their geographical proximity (Rsc = 0.0106, P = 0.02357). Finally, an
AMOVAto corroborate the genetic differentiation among Colima, Chiapas, Sinaloa, and
(BCS, Sound, Hawaii, Oaxaca and Jalisco) revealed that 1.27% of the molecular variance
was attributed to the existence of these groups (Rcr = 0.013, P = 0.015), corroborating the
significant genetic differentiation at a global scale. This study may not be conclusive to
propose specific management units, but it indicates that Mahi mahi in the eastern Pacific
does not represent a homogeneous population or management unit and should not be
managed as such.

Keywords: Coryphaena hippurus, population genetics, microsatellites.
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Nuestra recompensa se encuentra en el esfuerzo y no en elresultado.

Un esfuerzo total es una victoria completa.

Mahatma Gandhi
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I. INTRODUCCION

El dorado (Coryphaenidae: Coryphaena hippurus L.) (Gibbs y Collette, 1959) es

un pez pelagico altamente migratorio (Graves, 1998) que reside en aguas calidas

superficiales de todos los océanos dentro del cinturén tropical entre los 40°N y 40°S

(Norton, 1999), Esta especie (Figura 1) tiene un alto potencial de desplazamiento sin

embargo, por sus caracteristicas biologicas, es posible que las condiciones ambientales u

oceanografia puedan impedir sus movimientos en diferentes escalas de distancias. Con este

estudio queremosprobar si organismos C. hippurus provenientes de diferentes localidades

del Pacifico Nororiental presentan estructura genética poblacional o si son una poblacion

genéticamente homogénea. En México, la NOM-017-PESC-1994 reserva la captura del

dorado a la pesca deportiva (D.O.F. 1995), lo cual ha sido tema de debate por la disyuntiva

entre beneficios econdmicos para los distintos sectores pesqueros, asi como por el

desconocimiento de su estructura poblacional. Estudios de genética poblacional de algunas

especies pelagicas similares al dorado en su potencial de migracién, han demostrado

diferenciacion genética, atin cuando son altamente migratorias. La bioldgica y

estacionalidad del dorado indican la probable preferencia a sitios de desove (Oxenford,

1999). Asimismo, es posible que la dinamica oceanografica pueda impedir sus

movimientos, puesto que se encuentra restringido a ciertas temperaturas y concentraciones

de salinidad y oxigeno (Kraul, 1999). Si el ambiente limita el desplazamiento del dorado,

entonces podrian existir subpoblaciones discretas a lo largo de distribucion. El obtener

datos genéticos de dorados en distintas escalas geograficas, quiza nos ayude a identificar



stocks potenciales que nos sugieran cudl debe ser el manejo del dorado en el Pacifico

Nororiental.

 

Figura 1, Pez dorado (Coryphaena hippurus)

En el Pacifico Mexicano, Golfo de California e Islas de Hawai el dorado se

captura durante todo el afio (Madrid y Beltran-Pimineta, 2001; Kraul, 1999). Kingsford y

Defries (1999) sugieren que sus movimientos puedenestar influenciados porartefactosa la

deriva. El dorado tiene una alta tasa metabdlica (Benetti et al., 1995) y es altamente

dependiente del oxigeno (Kraul, 1999), Generalmente experimenta un crecimiento répido,

el cual es directamente proporcional al incremento de temperatura (Kraul, 1999; Mahon y

Oxenford, 1999; Oxenford, 1999), Son peces altamente fecundos y pueden reproducirse de

dos a tres ocasiones en cada evento (Oxenford, 1986; Massuti y Morales-Nin, 1995). La

eclosién ocurre después de 60 h y se limita por condiciones fisico-quimicas (Massuti y

Morales-Nin, 1995), de igual manera sus larvas estén sujetas a periodos discretos de

supervivencia por las condiciones ambientales (Garcia-Melgar, 1995), por ello, la

abundancia estacional puedeestar relacionada con la tasa de mortandad de las cohortes y de

los cambios en el régimen de temperatura superficial (Kraul, 1999). Por muerte natural se



estima que el dorado tiene un maximode vida de cuatro afios, sin embargo su longevidad

promedioes dosafios y esta en funcion de las condiciones ambientales (Mahon y Oxenford,

1999),

L1. Genética poblacional del dorado

En la zona del Pacifico Nororiental el estudio comparativo en tallas de dorados

capturados en tres épocas del afio, sugieren la presencia de diferentes subpoblaciones lo

cual se atribuye a las condiciones ambientales (Madrid y Beltran-Pimienta, 2001). Sin

embargo, estas diferencias también podrian ser resultado de diferenciacién genética

(Oxenford y Hunte, 1986; Allendorf et a/., 1987). Herzig (1990) observé diferencias entre

dorados capturados en Hawai y Taiwan en secuencias del gen del citocromo b del ADNmit,

a pesar de no ser éste un estudio de genética poblacional, menciona que si el andlisis de

secuenciassefiala diferencias, entonces con un mayor tamafio de muestra se podrian probar

diferentes stocks y comprender mejor la estructura poblacional de la especie. Diaz-Jaimes

et al. (2006) en el Pacifico mexicano durante los afios 2001-2005, trataron de probarestas

diferencias a través de la secuenciacién de 75lpb del gen NAHD1 del ADNmit, ellos no

pudieron rechazar la hipdtesis nula de homogeneidad entre localidades ni en diferentes

afios. Por otro lado Rocha-Olivares et al. (2006) con el gen NAHDI1 pero con

polimorfismos de longitud de fragmentos de restriccién (RFLPs) evaluaron los niveles de

variabilidad genética y conectividad entre poblaciones del Pacifico mexicano y Hawai. Sus

resultados muestran heterogeneidad genética global, siendo BCS la localidad mas distinta

en las comparaciones pareadas. Indican que la frecuencia de haplotipos en todas las

localidades fue significativamente heterogénea,el analisis de varianza molecular explicada



por la estructura fue pequefio, pero altamente significativo, aunque el grado de

diferenciacién basado en frecuencias haplotipicas no fue distinto de cero. El estudio de

genética poblacional de dorado para la zona del Pacifico Nororiental es incipiente, por ello

atin no se cuenta con suficiente informacién acerca de su estructura genética. Esto

posiblemente sea resultado de que los marcadores moleculares con los que se ha trabajado,

a pesar de presentar cierta variabilidad no han podido identificar stocks genéticos

significativamente distintos. La evidencia de diferenciacién genética poblacional del dorado

en otras partes del mundo indica que la especie puede presentar subpoblacionesa lo largo

de su distribucion (Oxenford y Hunte, 1986; Cimmaruta, 1998).

1.2. Importancia econdmica y pesquerias

El dorado es de gran importancia econdédmica en pesca deportiva y comercial al

soportar pesquerias a lo largo de su distribucién, en pesca comercial representa altas tasas

de captura, mismas que varian de una regién a otra, dependiendo de las artes de pesca y

estatus de manejo de cada pais (Palko et al., 1982). En pesca deportiva el dorado es una

presea cotizada por el turismo nacional e internacional, entre otras cosas por sus

caracteristicas fenotipicas y de comportamiento (Eschmeyer y Herald, 1983). La pesca

deportiva en México se practica en aproximadamente 44 puertos en amboslitorales, de los

cuales el dorado se captura en 34 de ellos. Esta practica constituye una fuente importante de

ingresos, ya que contribuye a la economia nacional, entre otros aspectos por su capacidad

para generar empleo e impulsar el desarrollo regional, cuyos beneficios se propagan a otras

actividades con un efecto multiplicador en los sectores turistico, pesquero y de servicios

(D.O.F., 1995). En ese sentido, durante mucho tiempola captura del pez dorado, aunada a



la de otros peces de importancia para la pesca deportiva, ha sido una fuente importante de

divisas para el pais. El articulo 13 de la Ley de Pesca reserva la captura del pez dorado al

uso exclusivo de pesca deportiva, situacién que ha generado también la pesca comercial

clandestina, por ello surge la demanda por el sector pesquero comercial y riberefio de

considerar al dorado como unaespecie susceptible de incluirse en la explotaci6n comercial.

Ellos argumentan que el permitir su captura representaria un enorme beneficio para los

pescadores, en particular para los que no disponen de suficientes recursos, por lo que

posibilitar la explotacién comercial de la especie mejoraria las condiciones econdmicas de

las personas dedicadas a la actividad pesquera, en tanto que daria lugar a una mayor

diversificacion de la captura (Gaceta parlamentaria, 2004).

La demanda por ambos sectores pone en disyuntiva si el estatus de exclusividad

del dorado deberia desaparecer y su pesca abrirse a la flota comercial en México.

Desafortunadamente, no se cuenta con informacion suficiente acerca de stocks propuestos

para tomar medidas de manejo. Por otra parte al ser una especie altamente migratoria,el

dorado rebasa fronteras fuera de territorio nacional donde su aprovechamiento no es

exclusivo a la pesca deportiva, esta situacién representa un costo de oportunidad para los

pescadores mexicanos, por ello ademas de realizar estudios a peces capturados en el

Pacifico mexicano, también se ha sugerido el estudio de peces capturados en mares de otra

jurisdiccién para probar si los organismos capturados en distintos paises pertenecen a una

misma 0 distintas poblaciones y poder tomar las medidaspertinentes.



1.3. Importancia de la genética poblacional en manejo pesquero

En la administracion de pesquerias se requiere de andlisis biolégico-pesqueros que

contengan ademas de herramientas tradicionales, técnicas vigentes en el campo de la

biologia molecular (Grijalva-Chon, 1994). Se ha reconocido la importancia de la genética

poblacional para delimitar subpoblaciones e identificar stocks o unidades de manejo

(Allendorf e¢ al., 1987; Hedrick, 2000). Los stocks que se definen como grupos

intraespecificos de individuos con intercambio genético e integridad espacial y temporal

suelen estar adaptados a condiciones locales. En pesquerias, el considerar a diferentes

stocks como uno solo, puede propiciar una supervivencia y reproduccién diferencial de

peces con composicién genética distinta, lo cual puede redundar en perjuicio de aquella

poblacién con menor capacidad de soportar la presién pesquera (Allendorfet al., 1987). En

el caso de las pesquerias, dado que los recursos estan sujetos a explotacién constante, nos

interesa conocer cémofluctiian esas subpoblaciones en tiempo y espacio, esto es posible

revelarlo con el uso de herramientas moleculares que nos indican, de manera indirecta,

cémo se distribuyen y cual es la contribucién proporcional de cada subpoblacién al

reservorio genético. Con esta informacién es posible disefiar estrategias de manejo que

consideren el aprovechamiento independiente de cada stock. Sin embargo, lo dptimo es que

la informacion que develen los andlisis genéticos sea complementada con datos de esfuerzo

pesquero regional, asi como de estudios de dinamica poblacional y ecologia de cada

especie, que deriven de métodos tradicionales, para proponer estrategias de manejo

particulares y globales que encaminen a un uso sustentable y beneficio bioecondmico del

recurso (Mahon y Oxenford, 1999).



L4. Estructura y flujo genético

El flujo genético que es la transferencia de genes de una poblacién a otra por

migracién, puede ser detenido por barreras fisicas, quimicas, ecoldgicas 0 bioldgicas, 0 por

la distancia geografica que eviten la dispersién de organismos. La conectividad de las

subpoblaciones estara en funcién de qué tan acentuadas sean dichas barreras para impedir

en mayor o menor grado la migracién. Asimismo, efectos de endogamia, seleccién natural,

deriva génica y mutacion pueden acelerar la diferenciacién entre las subpoblaciones

(Slatkin, 1987; Hedrick, 2000). El efecto neto de estos procesos en la estructura genética lo

podemos evaluar con el uso de marcadores moleculares. El marcador molecular mas

apropiado para estimar la estructura y flujo genético, depende de su tasa evolutiva, de la

especie estudiada, del tamafio de muestra, del ntimero de localidades, y de decisiones

practicas como los recursos materiales y humanos disponibles (Kocher, 1989; Palumbi,

1996).

L5. Genética poblacional de especies pelagicas a distintas  escalas

geograficas

Muchasespecies pelagicas marinas se distribuyen ampliamente y habitan aguas

superficiales en el cinturén circumtropical (Briggs, 1960). Algunas de estas especies

incluyen atunes, picudos y dorados, asi como varias especies de tiburén, que son recursos

de gran importancia al soportar grandes pesquerias comerciales y deportivas a lo largo de

sus rangos geograficos (Graves, 1998). No es dificil pensar que la distribucién de las

especies pelagicas con amplios rangos geograficos, cambiara de acuerdo a sus etapas



ontogénicas, lo cual hara que a lo largo del afio se encuentren en diferentes sitios y

eventualmente coexistan con sus congéneres, que quiza y muy posiblemente conlleve a

eventos reproductivos, que son requisito para que haya flujo genético entre las poblaciones

(Slatkin, 1987). Esto nos hace especular que las poblaciones a pesar de sus grandes

travesias en todo el cinturén tropical, puedan presentar tanto estructura genética como

homogeneidad a diferentes escalas geograficas. Dicho argumento noslleva a considerar que

las poblaciones de pelagicos deban ser evaluadas con fines de manejo particulares con base

a su distribucion y/o a su estructura genética.

La estructura genética de las poblaciones puede darse a diferentes escalas tanto

temporales comoespaciales (Slatkin, 1987), ocurre principalmente por una disminucién en

el flujo genético y la conectividad que existe entre subpoblaciones. Estudios de genética

poblacional de especies altamente migratorias han indicado que son poblaciones

homogéneasa lo largo de su distribucién, ya que no existen barreras evidentes que limiten

su dispersion (Graves, 1998). Diversos autores han estudiado especies con amplio potencial

de migracién utilizando marcadores moleculares con distintos niveles de resolucién, para

probar si efectivamente no existe estructura genética poblacional a diferentes escalas

geograficas.

Enel caso de atin aleta amarilla AAA (Zhunnus albacares) el resultado de los

estudios de genética poblacional han sido consistentes con la hipotesis nula de

homogeneidad para cualquiera de las escalas y con el uso de marcadores de distintas tasas

evolutivas (ver apéndice 1 seccién [X.1.3.). Asimismo, el atin azul (Thunnus maccoyi)

especie que se encuentra de manera exclusiva al sur del cinturén circumtropical, también



presenté homogeneidad entre localidades de Australia y el sur de Africa (ver apéndice I

seccién IX.1.2.). De igual forma, poblaciones de Istiophorus platypterus, Makaira

nigricans y Tetrapturus albidus (ver apéndice I seccién IX.2.) dentro del Atlantico no

mostraron diferencias genéticas (McDowell y Graves 2002, Graves y McDowell, 2001) y

tampoco las de Xiphias gladius (apéndice I secci6n IX.3.) dentro del Pacifico (Grijalva-

Choneg al., 1994).

Sin embargo, existe clara evidencia de que no todas las especies con una gran

potencial de migracién presentan este patron de homogeneidad. Sino que algunasdeellas

divergen genéticamente en subpoblaciones discretas a lo largo de su distribucién. Por

ejemplo, el estudio de Thunnus obesus (apéndice I seccién [X.1.4.) demostré estructura

genética a escala global al comparar muestras del Atlantico, Pacifico e indo-Pacifico y no

cuandoel estudio era de mediana escala o dentro de cuencas (Alvarado-Bremeret al., 1998

y Chow et al., 2000), estos resultados sugieren que la migracién esta restringida entre

cuencas. Asimismo, Makaira nigricans presento diferenciacion entre los océanos Atlantico

y Pacifico (Finnerty y Block 1992) y Xiphias gladius mostré estructura entre Pacifico,

Atlantico y Mar Mediterraneo (Rosel y Block, 1996; Reeb et al., 2000).

Los estudios mencionados indican diferencias en escalas grandes de distancias,

sin embargo también se ha comprobadoestructura poblacional a menoresescalas. Este esel

caso de Tetrapturus audax que presenté estructura genética en localidades dentro del

Pacifico (Graves y McDowell, 1994). Chow et al. (1997) comprobaron la estructura

genética de Xiphias gladius no slo entre sino dentro de los Océano Pacifico, Atlantico,

Mar Mediterraneo y del Océano [ndico. Esto comprueba que a nivel mundial los peces
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espadas estan estructurados genéticamente, lo cual sugiere un flujo genético restringido a

pesar de la ausencia de barreras geograficas. Otra evidencia de diferencia genética a escala

menores el estudio de Nohara et a/. (2003) quienes encontraron que el pez vela presenta

dos poblaciones genéticamente diferentes en el Atlantico con poco flujo genético entre

ellas, una se encuentra esencialmente a los 20 grados N la otra los 10S.

En el apéndice I, se presenta una revisién de estudios de genética poblacional

realizados en especies de peces dseos pelagicos con alto potencial de migracién, ordenada

taxondmicamente.
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I. HIPOTESIS

Se propusieron las siguientes hipdtesis para probar si organismos C. hippurus

provenientes de distintas localidades del Pacifico Nororiental, presentan estructura genética

poblacionalo si son una poblacién genéticamente homogénea.

Hol. Noexiste diferenciacién genética entre muestras de dorado provenientes de

diferentes localidades del Pacifico Nororiental.

Hal. Los dorados capturados en las localidades del Pacifico Nororiental provienen de

subpoblaciones genéticamente diferenciadas

En caso de que Hol sea rechazada:

Ho2. Noexiste correlacién entre la distancia genética de los individuos C. hippurus y

su distancia geografica

Ha2. Lasdistancias genética y geografica varian en forma directa
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I. OBJETIVOS

T.1. Objetivo general

Determinar el grado de diferenciacion genética de C. hippurus a distintas escalas

geograficas y la relacion que guardanlas distancias geografica y genética.

TIH.2. Objetivos particulares

1. Determinar los genotipos de los individuos utilizando marcadores

microsatélitales

2. Estimar la diversidad genética dentro de cada localidad por medio de

numerode alelos por /ocus e indices de heterocigosidad (H).

3. Probar el equilibrio de Hardy-Weinberg por locus y por localidad.

4. Determinarel grado de diferenciacién genética entre localidades por medio

de los indicesde fijacion (Fsry Rsr)

5.  Estimar los niveles de flujo genético (Nm)entre localidades.

6. Correlacionar las distancias geograficas entre localidades con el grado de

diferenciacién genética

7.  Proyectar escenarios de manejo para cualquiera de los posibles resultados

genéticos de las poblaciones
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IV. MATERIALES Y METODOS

IV.1. Area de estudio

En el Pacifico Nororiental no se han identificado rutas migratorias del dorado. Sin

embargo, éste se encuentra hasta los 35°N en California donde se captura incidentalmente

en julio-septiembre en afios calidos con ENSO (Norton, 1994). En la boca del Golfo de

California y en el Pacifico mexicano reside todo el afio, con picos de abundancia en

primavera (Castro y Gomez, 1991; Madrid y Beltran-Pimienta, 2001). En la zona del

Pacifico Central se captura en todas las Islas de Hawai con un pico de abundancia en marzo

y otro en noviembre (Kraul, 1999). En su etapa juvenil forma cardiimenes cercanos a la

costa (Oxenford, 1999).

El caracter transicional del Pacifico Tropical Oriental es definido por la presencia

de por lo menostres diferentes masas de agua cercanas a la superficie. Se caracteriza por

una masa de agua superficial de 35 ppm desalinidad llamada agua superficial del Pacifico.

La circulacién del Pacifico Tropical Oriental también muestra tres regimenes climaticos

diferentes durante el afio (Wyrtki, 1965). De agosto a diciembre tanto la Corriente

Surecuatorial (SEC) como la Contracorriente Ecuatorial son muy intensas. La

Contracorriente fluye hacia la costa de Pacifico Mexicano y se une con la Corriente de

Costa Rica (CRCC) en su movimiento hacia el Norte, ésta se une con la Corriente

Norecuatorial (NEC) entre los 10 y 20°N. La corriente de California (CC) se separa de las

costas de Baja California a la latitud de 25°N y alimenta la NEC. De febrero a abril la

Corriente de California se intensifica y penetra hacia el sur hasta los 20 °S, aportando la
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mayor parte del agua de la Contracorriente Norecuatorial (NECC). La NECC no ocurre

durante este periodo, mientras la corriente Surecuatorial es débil y ocasionalmente presenta

flujos hacia el ecuador. Mas cerca de la costa, la CRCC esta ausente y en su lugar se

encuentra un flujo ciclénico alrededor del Domo de Costa Rica. Las corrientes hacia fuera

de la costa de los golfos de Panama y Tehuantepec son consistentes con el efecto de

eventos locales. De mayo a julio la Contracorriente Ecuatorial se forma de nuevo y la

mayorparte de sus aguas giran hacia al norte cerca de la costa, alimentando la Corriente de

Costa Rica. Durante este periodo la CRCC es mas fuerte y fluye a lo largo de la costa hasta

la latitud de 20 °N en Cabo Corrientes (Figura 2). La Contracorriente Ecuatorial alimenta

de aguas tibias hasta de 28°C en una amplia region desde el sur de CC y al norte de la SEC.

Finalmente en el Golfo de Tehuantepec la influencia de la Contracorriente Ecuatorial y la

Contracorriente de Costa Rica, acarrean aguas tibias (28°C) y de baja salinidad hacia el

Golfo (Trasvifia, 1991).

 

-. Corrientes superficialesA ——< T "b Ql \ Wa ——~ Corrientes geostréficas
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iy 43002- ccCorriente de Califomia
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Cig NECC= Contracorriente Norecuatorial
SEC=Corriente Surecuatorial
CRCC= Corriente costera de Costa Rica
HC= Corriente de Humboldt
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Figura 2. Ciclo anual de circulacién superficial basado en sensores a la deriva. Tomado de Kessler,

2006.
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IV.2. Muestreo

Se analizd tejido muscular de aproximadamente 50 organismos Coryphaena

hippurus de ocho localidades del Pacifico Nororiental: Sonora, Sinaloa, Baja California Sur

(B. C. S.), Jalisco, Colima, Oaxaca, Chiapas y Hawai capturados durante actividades de

pesca deportiva (Figura 3, Tabla I). Este tejido fue preservado en etanol al 95% hasta su

analisis en laboratorio.

 

  

Hawai gy

   

 

  
 

 

 
 

   

     
   
 

Figura 3. Localidades de muestreo en el Pacifico Mexicano y Pacifico Central
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Tabla I. Localidades de muestreo, tamafio de muestra (n) y fecha de captura

 

 

Localidad n Ajfio de colecta

Sonora 38 2003

Sinaloa 55 2004

Baja California Sur 53 2004

Jalisco 49 2006

Colima 62 2006

Oaxaca 50 2004 -2005

Chiapas 54 2004 -2005

Hawai 50 2004
 

IV.3. An4alisis de laboratorio

IV.3.1. _Extraccién y purificacion de ADN

Se extrajo el ADN de cada muestra de tejido empleandola técnica de extraccion

de LiCl (Aijanabi y Martinez, 1997), en la cual se digirieron 30 mg de tejido en

amortiguador de extraccién (100mM NaCl, 50 mM Tris-HCL, 1% SDS, 50 mM EDTA, pH

8.0) con 5 pl de proteinasa K (20mg ml) a 55 °C durante toda una noche, despuésde la

digestién se precipitaron las proteinas con LiCl (300 pl, 5 M) y se separaron los

compuestos organicos hidrofébicos con cloroformo:alcohol-isoamilico (600 yl, 24:1),

posteriormente el ADNseprecipité con acetato de sodio (S0ul , 3 M) y etanolfrio (1000

ul, 100%). El producto se conservé en 1001 de amortiguador TE 1X (10 mM Tris-Cl, 1

mM EDTA,pH 8.0) a -20°C.Severificé la presencia y calidad de ADN genémicoen geles

de agarosa al 1.5% donde se cargaron 3 pl del extracto y se corrieron a 95 V por



17

aproximadamente 90 minutos, despuésel gel fue tefiido con bromurodeetidio (0.5 ng ml’)

para su observacién bajo luz U.V. Para todas las muestras se hicieron diluciones de ADN

en el amortiguador TE 1X a 1:10, 3:10 y 1:100 dependiendo la calidad de la extraccion del

ADN.

IV.3.2. Amplificacién de microsatélites

En este estudio se utilizaron microsatélites como marcador molecular, ya que al

tener una alta resolucién para cuantificar niveles de variacion genética ha permitido

observar diferenciacion genética entre y dentro de poblaciones (Lee et al., 1995). Ademas,

por su rapida tasa mutacional permiten detectar dichas diferencias en escalas temporales y

espaciales mds cortas de lo que se esperaria con alozimas y ADN mitocondrial (Pella y

Milner, 1987). Los microsatélites son regiones del genoma eucaridtico en las que una

secuencia corta (2-6 pb) se repite cierto numero de veces. A partir de la demostracion de la

existencia de variabilidad genética en estas regiones y la posibilidad de su deteccion

mediante amplificacién por la Reaccién en Cadena de la Polimerasa o PCR, los

microsatélites se han convertido en la principal fuente de marcadores genéticos, ya que son

abundantes,estan distribuidos regularmente en el genoma, se heredan de forma mendeliana

y poseen un elevado gradodevariabilidada nivel intraespecifico (Ashley y Dow, 1994).

De cada muestra se amplificaron cinco /oci microsatélitales (Wingrove, 1999) en

un termociclador Termohybaid® por medio de PCR,la cual consiste en generar miles de

millones de copias de un fragmento especifico de la cadena de ADN. Se hicieron

reacciones de 10ul constituidas por 0.2 mM dNTPs, 1X PCR (Tris 10mM, KCL 50 mM,
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1.5 mM MgCl , 0.5 4M de cada cebador y 0.5 U de Taq DNA-Pol. Estas reacciones se

sometieron al siguiente perfil de temperaturas: un periodoinicial de desnaturalizacion de 3

minutos a 94 °C, seguido de 35 ciclos de 90s a 94 °C, mas 35s a 57 °C mésun extension

final de 90s a 72 °C. Se verificé la presencia de ADN amplificado en electroforesis de

agarosa al 1.5% a 90 V durante 30 min. Los cebadoresutilizados para cada locus, asi como

sus temperaturas de anillamiento se muestran en la Tabla II.

Tabla II. Cebadores, secuencias, motivo repetitive y temperaturas de anillamiento.

 

 

Cebador Secuencia cebador (5'- 3’) Anillamiento (°C)

Chi008R GGC AGC AGT TCA GGA GGT TA 57.1

Chi008F ATT GAT GAG GGT TCA GAC GG 54.5

Chi008AR CCA AAC ATG TGA GTG CTG CT 56

Chi008AF GGG CTC ATG ACA CAA ATT CC 54.1

Chi037R GGG ATT GGT TCC CTC ACT CT 56.4

Chi037F GAT ATC AGG CCT CCT GCT TG 53.2

Chi023R CCC ATC TTG TGG AGG TTG AT 54.6

Chi023F GAT GGG AGA CTC CAA CCT GA 56.1

Chi002R GGC TTG CCA ACC TGA GAT TA 55.1

Chi002F GAA AAA CTC ACA CGG TCA CTTG 54.5

 

IV.3.3.  Genotipificacién de microsatélites

Los tamafios alélicos de los productos de PCR de microsatélites se identificaron

por medio deelectroforesis en capilares con gel desnaturalizante de poliacrilamida 6% en

un secuenciador automatico Gene Analyzer ABI 3100 (Applied Biosystems Inc, CA). El
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tamafio de los alelos en pares de bases (pb) se determiné con el programa GeneMapper™

(Applied Biosystems Inc, CA) con una escalera de 500 pb (ROX500). Se realizé un control

de calidad de los genotipos a través de la observacién de alelogramas que indicaban picos

de fluorescencia a diferentes intensidades. Cuando las intensidades eran elevadas y no

dejaban verla cresta de los picos, se diluyeron las reacciones de PCR a 1:20 0 dependiendo

la cantidad y calidad ADN. Asimismo cuando las intensidades fueron muy bajas y no se

veia ninguna forma alélica o habia mas de dos picos o formas diferentes a los patrones

establecidos se procedié a repetir la PCR. Los tamafios en pares de bases se transformaron

a motivos de repeticién de acuerdo a los intervalos (o bins por su nombre en inglés)

establecidos con ayuda de los alelogramas.

IV.4. Anilisis estadisticos

IV.4.1. Diversidad genética

La diversidad genética se cuantificd mediante el numero dealelos por locus y por

su heterocigosidad (H). Esta ultima se refiere a la probabilidad de muestrear dosalelosal

azar y que estos sean diferentes o bien a la probabilidad de que al muestrear al azar un

organismosea heterocigoto (ecuacidn 1), dicho analisis se hizo con el programa GENEPOP

versién 3.4 (Raymond y Rousset, 1995). Se realizo la prueba de equilibrio de Hardy-

Weinberg (HW)cuyasignificancia se determino por el método de cadenas de Markov (Guo

y Thompson, 1992). El equilibrio de Hardy-Weinberg es un modelo que describe una

poblacion ideal, donde sus frecuenciasalélicas no cambian de una generacion a otra, bajo

los supuestos de panmixia (reproduccion al azar) y ausencia de cualquier fuerza evolutiva
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como son seccion natural, deriva genética al azar o mutacién, ademas de la ausencia de

flujo genético por migracién o emigracion.

foo3
—_ nd Pya%r) (1)

u—l

1, H=heterocigosidad, n=numero de individuos, xi, frecuencia de cada alelo

IV.4.2.  Representatividad del tamaifio de muestra

Paraverificar si el tamafio de muestra de este estudio era suficiente para evaluarla

diversidad relativa entre /oci se utiliz6 el macro de Excel ©Resampling Stats, Inc. Este

método consiste en ver la cantidad de alelos que se encontrarian si se recolectara n veces

distintos tamafios de muestra. Se utilizaron 1000 iteraciones de muestras aleatorias con

reemplazo del total de alelos por /ocus. El tamafio inicial fue de 2n = 25 hasta 2n = 300.

Losresultados se presentaron como curvas de descubrimiento de alelos.

IV.4.3. Estructura genética

Para determinar estructura genética poblacional se probd la hipdtesis nula de

panmixia, a través del indice de fijacién Fsr, el cual es una medida de diferenciacion

genética basada en la frecuencia de los alelos en cada localidad. Cuando Fsr es igual o

cercano a 0, la heterocigosidad promedio de todas las subpoblaciones es equivalente a la

esperadaparaeltotal de la poblacion, por lo que existe homogeneidad genética o panmixia.
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Cuando Fsr tiene un valor cercano a 1, entonces los efectos de pérdida de heterocigosidad

debida a subdivisién poblacional 0 efecto Wahlud son equivalentes a los esperados por

endogamia dentro de cada localidad (Weir y Cockerham, 1984; Excoffier et a/., 2005).

También se realizé un andlisis de varianza molecular Rst, que es andlogo al Fsr pero el

cual incorpora informacion sobre el grado de diferenciacién molecular por las diferencias

cuadraticas en tamafios alélicos, que se miden y comparan con base en el nimero de

repeticiones por alelo, Los alelos con motivos de repeticiones similares estaran mas

emparentados que aquellos alelos mas disimiles. Estas diferencias en motivos son

traducidos como distancias genéticas. Este andlisis permite descomponer la variancia

molecular en tres niveles jerarquicos: dentro de localidades, entre localidades y entre

regiones geograficas (Excoffier et al. 2005; Weir, 1996).

IV.4.4. Stock por regiones geograficas

Para probar la existencia de stocks genéticamente diferenciados con base a su

distribucién, se agruparon las localidades mas cercanas entre ellas y se propusieron las

siguientes cuatro regiones geograficas; region norte (Sonora, Sinaloa y B.C.S), region

centro (Jalisco y Colima), regién sur (Oaxaca y Chiapas) y una regién oceanica (Hawai).

Para ello se realiz6 un analisis de variancia molecular con los indices Rgr.

Iv.4.5. Stock por escalas de distancia

Se realizé un andlisis de variancia molecular con los indices Rsr de dos grupos

para probar la diferenciacién entre escalas de distancia, el grupo uno se conformé de todas
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las localidades dispuestas en el continente y el grupo dos solo incluyé Hawaiporserésta la

localidad mas lejana geograficamente.

IV.4.6. Flujo genético

El flujo génico es una estimacién relevante para conocer la estructura de una

poblacion, ya que éste nos indica hasta qué punto cada poblacién local de una especie es

una unidad evolutiva independiente. Si existe una gran cantidad de flujo génico entre

poblaciones locales, entonces todas las subpoblaciones evolucionan juntas; pero si hay

poco flujo génico entre ellas entonces la evolucién de cada una es independiente (Slatkin,

1993). Para estimarel flujo genético que existe entre poblacionesutilizamos los valores de

Rsr obtenidos en el AMOVA del programa de Arlequin 3.1 (ecuacién 2, Slatkin, 1995).

Este modelo nos da una estimacion del numero de organismos que migran entre localidades

por generacion.

2

Nm =| —— (2)

2. Nm=numero de migrantes, Rsr =Medida de diferenciacion genética
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IV.4.7.__ Aislamiento por distancia

En genética poblacional nos interesa conocer si las poblaciones estan

diferenciadas y cudles son los factores que puedan causar dicha diferenciacién. La

probabilidad de encuentro de los organismos en la misma o en diferentes localidades puede

dar lugar a patrones especificos de diferenciacién espacial. Esperamos que organismos que

ocupan una misma 4rea geografica o una cercana, tendran mayor probabilidad de

intercambio de genes, que aquellos que se encuentren mas alejados. El aislamiento por

distancia nos explica que organismos que se encuentran en localidades mas cercanas entre

ellas seran genéticamente mas cercanos 0 menosdiferenciados, que aquellos que estén en

los extremos de un rango de distribucién. Este andlisis se realizé con en el programa IBD

(Isolation by Distance) correlacionando los valores de Rsr obtenidos en comparaciones

pareadas de localidades y con las distancias geograficas lineares entre las localidades

respectivas (Bohonak, 2002).

IV.4.8.  Reconstruccién filogenética

Se utilizaron las distancias genéticas de valores Rgr para realizar una arbol

filogenético Neighbor-Joining (Nei, 1987), por medio del programa Mega versién 3.1.

(Kumaret al., 2004). Asimismo, se cred un cladograma basado en las frecuencias alélicas

con el programa Phylip versién 3.66 (Felsenstein, 2006) para ver la agrupacién de

localidades con base a alelos compartidos y explorar la existencia de algun patron espacial

de los organismosentre localidades.
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IV.5. Proyeccién de escenarios de manejo

Se ha resaltado la importancia que tiene el obtener datos genéticos de los

organismos capturados para proponer stocks. Los resultados que desprenda esta

investigacién pueden servir de base, para medidas de manejo tanto a nivel del estudio

global, asi como para cada una de las localidades. El resultado de esta investigacién debe

ser complemento de estudios de dinamica poblacional.

IV.5.1. _Escenario A

Si hubiese estructura genética en la poblacién o con flujo genético restringido

entre localidades, entonces el manejo debe ser local y por pesquerias, tomado en cuenta que

por estar aislados son mas sensibles a la sobrepesca y es necesario hacer estudios sobre

dindmica poblacional para conocer las tasas de reclutamiento para establecer cuotas de

captura sostenibles.

IV.5.2.  Escenario B

En caso de que las poblaciones presenten aislamiento por distancia entonces el

manejo puede ser maslocal pero requiere de esfuerzos coordinados entre las pesquerias y

localidades mas cercanas.

IV.5.3. Escenario C

Encaso de encontrar homogeneidad genética poblacional, se requiere cooperacion

entre todas las pesquerias, asi como entre localidades, no se podria manejar
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independientemente una de otra ya que la tasa de aprovechamiento por localidad,

repercutiria a nivel global. Si el manejo es enterritorio nacional e incluye los dos tipos de

pesca (comercial y deportiva) entonces se deberian crear cuotas para cada pesqueria. En

caso de noabrir la pesca comercial, habria que asegurar que la pesca deportiva cumpla con

las normasestablecidasy evitar la pesca clandestina. La restriccién de la pesca deportiva en

México solo deberia tener efecto si existen acuerdos internacionales para que las medidas

de prohibicién de pesca comercial no representen un costo de oportunidad para los

pescadores mexicanos.
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V. RESULTADOS

V.1. Muestreo

Se obtuvieron muestras de tejido de dorados capturados en torneos de pesca

deportiva de ocho localidades del Pacifico Nororiental. El tamafio de muestra (n) fue de 50

organismos en promedio (TablaI).

V.2. Diversidad genética

Se amplificaron exitosamente cinco Joci microsatélitales (Ch02, Ch08, Ch8A,

Ch37 y Ch23) los cuales fueron altamente polimorficos al mostrar entre 12 y 33 alelos. La

variacién de los tamafios alélicos en todos los /oci varid de 67 a 167 pares de bases y de

uno a 33 motivos repetitivos (Tabla III). La frecuencia de los alelos por /ocus en cada

localidades variaron desde 0.90 hasta 41% (Figura 4). Las pruebas de equilibrio de Hardy-

Weinberg dentro de las poblaciones indicaron que 11 de las 40 muestras (28%, Tabla IV)

estuvieron significativamente fuera de equilibrio después de la correccién secuencial de

Bonferroni. La variabilidad genética expresada como heterocigosidad observada varid de

0.70 a 0.95. Las unicas localidades que presentaron déficit de heterocigosis en mas de un

locus fueron Hawai (Chi08, Ch8A, Ch37) y Oaxaca (Chi08, Ch8A), mientras que algunas

muestras presentaron exceso de heterocigosis (BCS,Jalisco y Chiapas, Tabla IV).
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Tabla I. Loci polimérficos, tamafio de alelos en pares de bases (pb), motivos de repeticién por locus y

numero de alelos por locus (4) en el dorado.

 

Tamaios alélicos

 

Locus pb numero de motiyos A

Ch02 83-111 14-31 16

Cho8 104 - 168 1-37 33

Ch8A 102 - 161 1-31 21

Ch37 67-97 1-16 12

Ch23 85 - 117 3-19 15
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Figura 4, Frecuencia de cada unadelas variantes alélicas por /ocus en cada localidad.
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Tabla IV. Diversidad de loci microsatélitales de Coryphaena hippurus. Nimero de organismos

analizados por cada locus (n), Numero dealelos (A), Alelos privados por locus y localidad (privados)

Heterocigosidad esperada (Hg) y Heterocigosidad observada (Ho) por locus y poblacién, significancia
de prueba de equilibrio de Hardy-Weinberg (HW), Numero de alelos promedio por poblacién (Ap).

 

 

 

Sonora Sinaloa B.C.S. Jalisco Colima Oaxaca Chiapas Hawai

Ch2

n 39 55 54 49 62 48 54 50

A (privados) 8d) 6 8 8 10 (2) 8 11 (4) 6

Hp 0.770 0.749 0.724 0.756 0.766 0.779 0.761 0.755

Ho 0.897 0.800 0.704 0.755 0.726 0.857 0.833 0.800

HW NS NS 0.008 NS 0.024 NS < 0.001 NS

Ch8

n 39 54 54 48 61 48 53 49

A (privados) 14 24 (1) 19 14 15 23 (1) 23 (3) 19

Hp 0.855 0.869 0.909 0.852 0.843 0.906 0.927 0.867

Ho 0.949 0.741 0.926 0.896 0.787 0.833 0.925 0.776
<

HW NS NS <0.001. NS NS <0.001 << 0.001 0.001
Ch8A

n 39 55 54 49 62 48 54 50

A (privados) 14 18 (1) 16 17 18 16 17 16

He 0.910 0.915 0.891 0.906 0.887 0.880 0.900 0.899

Ho 0.872 0.909 0.852 0.959 0.919 0.816 0.944 0.800

HW i
0.030 < 0.001 NS <0.001 <0.001 <0.001 NS 0.001

Ch37

n 38 54 52 44 62 47 52 50

A 7 10 9 10 9 8 9 11

He 0.756 0.771 0.744 0.799 0.757 0.739 0.713 0.762

Ho 0.789 0.741 0.731 0.705 0.806 0.750 0.750 0.700
<

HM NS NS NS 0.049 NS NS NS 0.001

Ch23

n 39 52 52 49 62 47 33 50

A (privados) 11 13 () 12 (1) 11 12 Il 12 10

He 0.844 0.847 0.835 0.840 0.832 0.806 0.849 0.819

Ho 0.821 0.808 0.769 0.857 0.855 0.771 0.906 0.820

HW NS NS NS NS NS 0.021 NS NS

HW Todas NS NS 0.040 NS 0.015 0.005 NS 0.020
Total Alelos I 3 1 0 2 1 7 0

privados

Ap 10.8 14.2 13 12 12.8 13,2 14.4 12.4
 

NS= No significativo; HW = valores significativos (a = 0.00125) para toda la tabla después de la correccion

secuencial de Bonferroni en negritas
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La grafica que se presenta a continuacién indica que el tamafio de muestra que se

utilizé para este estudio (2n = 100 alelos en promedio por /ocus) fue suficiente para mostrar

la diversidad alélica de toda la poblacién, se observa que antes de llegar a nuestro tamafio

real de colecta las curvan alcanzan su asintota (Figura 5), cabe mencionar que por la

capacidad del programa, el tamafio maximo de pruebas quese realizaron fue de 2n= 250 y

2n= 300 organismos dependiendo de la cantidad de alelos descubiertos.
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Figura 5. Descubrimiento de alelos en funcién del tamaiio de alelos muestreadosal azar
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V4. Estructura genética

Los analisis de variancia molecular con ambos indices de fijacién reflejan una

heterogeneidad genética global incipiente (menor a 1% de la variancia total) pero

significativa (Fsr = 0.0036, P = 0.001 y Rsr= 0.00941, P = 0.026, Tabla V).

Tabla V. Analisis de variancia (Fsr) y analisis de variancia molecular (Rsy) de Coryphaena hippurus en

ocho localidades del Pacifico mexicano a partir de cinco /oci microsatélitales

 

 

 

 

Ambosanilisis EFgr Rsr

Fuente de Grados Suma de Componentes % Sumade Componentes %

variacion libertad cuadrados _devariancia __variacién cuadrados _devariancia __variacion

Entre
poblaciones 7 19.314 0.00724 0.36 967.335 0.66415 0.94

Dentro de
poblaciones 816 1644.353 2.01514 99.64 57058.454 69.9245 99.06

TOTAL 823 1666.367 58025.789 70,58872

Fsy: 0.0036 P=0.001 Rgr: 0.0094 P=0.026
 

Los valores Fs no mostraron ninguna diferencia significativa en las comparaciones

pareadas después de Bonferroni (Tabla VI). Los valores Rsr en las comparaciones pareadas

sefialan diferenciacién genética entre Sonora-Sinaloa (Rsr =0.026*), Colima-Sinaloa (Rsr =

0.022*), Colima-Chiapas (Rsr = 0.023*) Colima-BCS (Rsr = 0.022*), Chiapas-Sinaloa

(Rsr= 0.034**), Chiapas-Jalisco (Rsr= 0.021*) y Chiapas-Hawai (Rsr= 0.029*), si bien la

significancia de esas comparaciones desaparece al aplicar la correccion secuencial de

Bonferroni por pruebas multiples (Tabla VID), el calculo de Rsr pareados corroboré la

diferenciacién que se presentd en los valores Fsr antes de la prueba secuencial de



31

Bonferroni. Algunas de estas comparaciones indica que Sinaloa, Colima y Chiapas,

representaron las localidades mas disimiles.

Tabla VI. Indices de fijacién de las comparaciones pareadas. Valores Fsr debajo de la diagonal y su

valor P de significancia arriba.

 

 

Fer Sonora Sinaloa BCS Jalisco Colima Oaxaca Chiapas Hawai

Sonora NS NS NS NS NS NS NS

Sinaloa -0.001 NS NS 0.006 NS NS NS

BCS -0.002 0.004 0.045 0.041 NS 0.037 NS

Jalisco 0,001 -0.002 0.005 0.031 NS NS NS

Colima 0.003 0,008 0.005 0.005 0.003 0.005 NS

Oaxaca 0.001 0.003 0,002 0.005 0.009 NS NS

Chiapas 0,003 0.003 0.005 0,004 0.008 0.004 0.027

Hawai 0.000 0,003 0,004 0,004 0.002 0.002 0.005  
NS = No significativo; a = 0.0018 para toda la tabla con la correccion secuencial de Bonferroni

Tabla VII. indices de fijacién de las comparaciones pareadas de valores Rst debajo de la diagonal y su

valor P designificancia arriba.

 

 

 

Ret Sonora Sinaloa BCS Jalisco Colima Oaxaca Chiapas Hawai

Sonora 0.02519 NS NS NS NS NS NS

Sinaloa 0.026 NS NS 0.0355 NS 0.0074 NS

BCS -0.002 0.010 NS 0.0434 NS NS NS

Jalisco 0.010 -0.002 0,006 NS NS 0.0340 NS

Colima 0.007 0.022 0.022 0.001 NS 0.0350 NS

Oaxaca 0.001 -0.002 -0.004 -0.004 0.010 NS NS

Chiapas -0.008 0.034 0.001 0.021 0.023 0.010 0.0190

Hawai 0.016 -0.009 0.003 -0.004 0.017 -0,006 0.029
 

NS = No significativo; a = 0.0018 para toda la tabla con la correccién secuencial de Bonferroni
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La hipotesis nula de panmixia entre regiones geograficas no pudoser rechazada al

no encontrar ninguna diferenciacién entre ellas (Rcr: 0.000023, P= 0.49, Tabla VII).

Tabla VIII. Analisis de variancia molecular Rgy de cuatro grupos regionales a priori, Grupo 1 Norte

(Sonora Sinaloa BCS) Grupo 2 Centro (Jalisco Colima) Grupo 3 Sur (Oaxaca Chiapas) y Grupo 4

(Hawai) prueba de significancia 20 mil permutaciones,

 

Componente de Porcentaje de

 

Fuente de variacion ee sash Indices de Fijacién Valor P
variancia varlacion

Entre grupos 0.0011 0.00 Rer : 0.000023 0.4964

Entre poblaciones 0.66323 0.94 Rec 0.00940 0.0630
dentro de grupos

Dentro de poblaciones 69.92458 99.06 Rgr : 0.00941 0.0239

TOTAL 70.58892
 

Siguiendo los objetivos de esta investigacion y para probar si los organismos de

las localidades se diferencian conforme aumenta su distancia geografica, se agruparon todas

las localidades cercanas al continente y se compararon con la localidad mas lejana (Hawai).

Este andlisis revela que no existe dicho patron de diferenciacion por distancia geografica al

no encontrar ningtin porcentaje de variacién entre ambos grupos (Rcr : 0.00, P = 0.62252) y

refleja que una importante fraccion de la variancia total (1.07%) ocurre entre las

subpoblaciones dentro de los grupos (Rsc :0.0106, P = 0.02357, Tabla IX), lo cual prueba

que las poblaciones del continente presentan estructura genética entre ellas a pesar de su

cercania geografica.
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Tabla IX. Analisis de variancia molecular a priori para probar gruposporescalas de distancia, Grupo

1 todaslas localidades continentales y Grupo 2 (Hawai) pruebade significancia 20 mil permutaciones.

 

 

Fuente de variacion Componente de Porcenstaye de Indices de Fijacién Valor P
variancia variacion

Entre grupos 0.00 0.00 Rer : 0.00 0.62252

Entre pobliciones 0.75022 1.07 Rec 10.0106 0.02357
dentro de grupos

Dentro de poblaciones 69.92458 99.43 Rgr :0.0056 0.02477

TOTAL 70.32236
 

Finalmente, se efectud un AMOVAadicional (Rsr) a posteriori para corroborarla

diferenciacién genética de Colima, Chiapas, Sinaloa y de (BCS, Sonora, Hawai, Oaxaca y

Jalisco) que produjo un porcentaje de variacién de 1.27% entre grupos, corroborando la

diferenciacion genética significativa entre estos grupos (Rcr = 0.013, P = 0.015). Este

andlisis también reflejé que las localidades del grupo cuatro no son del todo genéticamente

homogéneas ya que una pequefia fraccién de la variancia total (0.06%) resultd

significativamente diferente de cero (Rsc = 0.0007, P = 0.036, Tabla X).

Tabla X. AMOVAdeRgya posteriori, Grupo 1 Colima, Grupo 2 Chiapas, Grupo 3 Sinaloa y Grupo 4

(Sonora, BCS,Jalisco, Oaxaca y Hawai)

 

Componente de Porcentaje de

 

Fuente de variacion Soaaerd ceases Indices de Fijacién Valor P
variancia variacion

Entre grupos 0.89987 1.27 Rer : 0.0133 0.015

entice poblacionss 0.04562 0.06 Rec : 0.0007 0.036
dentro de grupos

Dentro de poblaciones 69.92458 98.67 Rsr : 0.0133 0.024

TOTAL 70.87007
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Las estimaciones de los valores de Nm entre comparaciones pareadasde todaslas

localidades indican alto flujo genético entre ellas con un minimo de 14 migrantes entre

Chiapas y Sinaloa hasta valores infinitos en el resto de las localidades, los valores mas

bajos de Nm (14 a 23) coinciden con las comparaciones pareadas de las poblaciones mas

divergentes en valores Rgr, esto sugiere que el flujo genético entre Sonora-Sinaloa, Colima-

Sinaloa, Colima-Chiapas, Colima-BCS, Chiapas-Sinaloa, Chiapas-Jalisco, Chiapas-Hawai

puedeestar limitado por algtin factor (Tabla XI).

Tabla XI. Flujo genético entre poblaciones, determinada por el nimero de migrantes Fsyarriba de la

diagonal y Rs; debajo de la diagonal

 

 

  

Nm Sonora Sinaloa BCS Jalisco Colima Oaxaca Chiapas Hawai

Sonora eo oe) 394 199 889 150 0

Sinaloa 19 137 00 62 149 189 143

BCS a) 48 92 100 307 108 120

Jalisco 48 ea 78 92 107 128 126

Colima 69 22 22 337 56 64 321

Oaxaca 550 0 oo) 00 50 119 230

Chiapas oO 14 356 23 21 52 91

Hawai 30 0 163 o0 30 Ca 17

V.6. Aislamiento por distancia

El analisis de aislamiento por distancia no mostré6 ninguna correlacién

significativa (Figura 6) entre la distancia geografica y el grado de diferenciacién entre

poblaciones.
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Figura 6. Correlacién entre distancia geografica y grado de diferenciacién entre localidades

V.7. Patronesfilogeograficos

El arbol Neighbor-joining que se construyo con los valores Rst no mostré ningun

patrén filogeografico, con excepcion de la agrupacién de Sinaloa Sonora que son

localidades geograficamente cercanas (Figura 7).
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Figura 7. Arbol filogenético agrupalas localidades de acuerdoalgradode diferenciacién genética con

valores Rgy
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El cladograma construido a partir de las frecuencias alélicas en cada localidad y

resultado del consenso de 500 posibles arboles, agrupd en el 62% de las veces Colima y

Jalisco (Figura 8), fuera de esta agrupacién se considera que este arbol tiene baja resolucién

puesto que las demas agrupaciones no fueron consistentes en mas del 50% de los

remuestreos.

COLIMA 
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 40%  JALISCO,
 

 24%
 SONORA

 

 27% pes 13S
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  HAWAI

 SINALOA
 

 esCHTAPAS

Figura 8. Arbol consenso de 500 Arboles posibles a partir de alelos compartidos entre las localidades
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VI. DISCUSION

VL1. Diversidad genética

El estudio de Coryphaena hippurus que aqui se presenta, indica que se conté con

tamafios de muestra suficientes (2n = 100) para caracterizar la diversidad de los loci

utilizados en las ocho localidades, puesto que las curvas de descubrimiento dealelos asi lo

refleja. De los cinco Joci microsatélitales amplificados se descubrieron de 12 a 33 alelos por

locus, mismos que se encuentran dentro del nivel de polimorfismo de otros /oci

microsatélites para otros pelagicos. Por ejemplo, el estudio de atin aleta amarilla con 5 loci

polimérficos y con n = 1391 para todo el Pacifico revelé de siete a 30 alelos por locus

(Appleyard e¢ al., 2001). En este estudio se observaron altas heterocigosidades para

microsatélites respecto a microsatélites de otros pelagicos mayores, que variaron de 0.70 a

0.95 (Hpromedio = 0.825). Appleyard et al. (2001) encontraron diversidades masvariables de

0.223 a 0.955 (menores en promedio, Hpromedio = 0.586) con cinco loci en ocho regiones

mas dispersas del Pacifico. También, Reeb et al. (2003) reportaron valores de 0.150 a 0.960

(Hpromedio = 9.530) con ochoJoci microsatélitales de pez espada en el Mar Mediterraneo y

frente a Ecuador.

El analisis de heterogeneidad dentro de poblaciones indica que 11 de 40 pruebas

(28%, Tabla IV) estuvieron fuera de equilibrio de Hardy-Weinberg. El déficit de

heterocigosidad en organismos marinos con potencial de migracién ya se ha observado y

puede ser debido a la ausencia de barreras evidentes que pueden propiciar un efecto

Wahlund. Carlsson ef al. (2004) obtuvieron cuatro delos siete /oci utilizados con déficit de
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heterocigosidad en el estudio de atun aleta azul del Atlantico lo cual atribuyen a alelos

nulos, es decir seria explicado por errores de muestreo y/o fallas en la amplificacién de los

genes. Sin embargo,este déficit podria evidenciar la existencia de algun factor que afecte la

diversidad genética de las poblaciones (ej. endogamia, expansién poblacional, efecto

Wahlund o seleccion de ciertos alelos) (Selkoe y Toonen, 2006). Existe la posibilidad de

que algunos de los organismos heterocigotos sean considerados como homocigotos y

demuestre un déficit de heterocigocidad erréneo. En esta situacién los alelos nulos ocultos

podrian causar un desvio en el equilibrio de HW. En general la heterocigosidad para todas

las localidades fue alta, de éstas las menos diversas y con deéficit de heterocigosidad

significativos fueron Hawai y Oaxaca, en dosy tres de sus Joci, respectivamente (Figura 9,

Tabla IV), lo cual sugiere que, fuera de artefactos en la amplificacién, posiblemente mas de

una poblacion convergen en estas localidades (efecto Wahlund).

0.9

S
S

0.8

e
S

y

4

i

iS2]
igi]
e
4
e

0.7

mS o

He
te

ro
ci

go
ci
da
d

R
R
S

mS

R
R

me 30.6

m
S

S
O
O
S

x
S
S
S

E
S
S

 

D
D
R
R
R
O
D
N
A
H

<

   Jalisco Colima Oaxaca Chiapas

& Ch8A [3 Ch8 &4 Ch23 i Ch2 E) Ch37

Figura 9. Heterocigosidad observada en cadalocusy por localidad.



39

VI.2. Estructura genética y flujo genético

La heterogeneidad genética observada para el dorado entre todas las localidades

de este estudio (Fsr = 0.0036, P < 0.0001; Rsr = 0.00941, P = 0.026) es consistente con la

existencia de diferenciacion previamente reportada en el ADN mitocondrial (gen NADH 1,

Dgr = 0.029 P= 0.004) con muestras sdlo de BCS, Mazatlan y Hawai (Rocha-Olivares et

al., 2006). Aunque pequeiios, los indices de diferenciacién son significativos y estan en el

rango de valores que se ha reportado para ambos marcadores en otras especies de pelagicos

similares al dorado. Por ejemplo, Carlsson et al. (2004) reportaron heterogeneidad en

poblaciones del atin aleta azul en el Mar Mediterraneo con valores similares al de este

trabajo (Fsr = 0.0023, P = 0.038 y Msp = 0.023 P= <0.001 para region control). La

heterogeneidad genética que aqui se presenta es incipiente y discrepa lo reportado por Diaz-

Jaimes et al. (2006) quienes sugirieron homogeneidad genética de las poblaciones de

dorado en esta zona del Pacifico utilizando un gen mitocondrial. Esto podria explicarse

porque los microsatélites poseen mayor resolucion al ser altamente polimérficos y tener

mayortasa evolutiva que otros genes,lo cual permite ver diferencias en escalas espaciales y

temporales menores (Ashley y Dow,1994).

La diferenciacién genética que devela este estudio sugiere la existencia de

estructura poblacional entre las localidades de donde provienen las muestras de C.

hippurus. Sin embargo, es importante mencionar que aun cuando los valores son

significativos los indices son muy pequefios. Appleyard et al. (2001) y Uribe-Alcocer

(2003) sefialaron que en escalas geograficas diferentes, el atun aleta amarilla presenta en
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general una poblacién homogénea, y también refieren grados de heterogeneidad pequefios

pero significativos (Fsr = 0.048, P<0.05, con aloenzimas; Fgr = 0.002, P = 0.001 con

nuclear), Asimismo, los estudios de Xiphias gladius que en general han probado la

estructura genética de sus poblaciones reportan valores maximos de Fst = 0.177, P <0.05

(v.g.: Ching-Ping e¢ al., 2006) lo cual indica que en general para pelagicos mayores los

valores de Fsr son pequefios, por lo que es recomendable interpretar con cautela estos

resultados.

Los estudios de pelagicos mayores que han demostrado estructura en sus

poblaciones son: Thunnus thynnus thynnus, (Carlsson et al. 2004) Makaira nigricans

(Finnerty y Block, 1992; Buonaccorsi ef al., 1999), Tetrapturus audax (Graves y

McDowell, 1994) Istiophorus platypterus (Hoolihan etal., 2004) y Xiphias gladius (Rosel

y Block, 1996; Chow et al., 1997; Reeb et al., 2000; Greig et al., 2000) (Tabla XII). De los

mencionados, los estudios de 7. thynnus y X. gladius son comparables con éste por

presentar divergencia poblacional en una escala menora la predicha para especies con alto

potencial de migracién. En este estudio se presenté el mayor porcentaje de variacion entre

muestras de localidades separadaspor una escala geografica intermedia.
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Tabla XII. Comparacién de estudios de genética poblacional con distintos marcadores moleculares de

especies con alto potencial de migracién. Homogeneidad (=) heteterogeneidad (4). La escala geografica

del estudio refiere mayor (>) a comparacién entre cuencas ocednicas y de mediana (<) la comparaci6n

de localidades dentro de una cuenca. AL (alozimas) MIT (ADN mitocondrial) NUC (ADNnuclear).

 

 

Especie AL MIT NUC Escala Evidencia Estudio

FAMILIA SCOMBRIDAE

Barrilete listado (K, pelamis) 4 * = Fajino eral. (1981)

*Barrilete listado (K .pelamis ) Graves ef al. (1984)

Atdn aleta azul sureiio (7. maccoyi) X2-y Gg P>0.05 _X2 P=0.235 Ggy=0.138 = Greweer al. (1997)

Atunaleta azul (7. thynnus ) Fgp= 0,023 P=0.00 Fy = 0.0023, P = 0.038 x Carlsson ef al. (2004)

Atiin aleta amarilla (T.albacares ) X2 P=0.58 = __Scoles y Graves (1993)
AAA (T.albacares ) * =

__

Vieira et al . (2000)
AAA(Lalbacares ) * Chowef al, (2000)
AAA(T.albacares) * Nishida ef al. (2001)Il

AAA(T.albacares ) Fer =0.002, P=0.001 Appleyard ef al. (2001)
AAA(L.albacares)

F7=0.048; P<0.05
AAA(falbacares ) * *

Uribe-Aleocer(2003)

Talley-Farnham ef al. (2004)
*Atiin patudo(7; obesus) Alvarado-Bremer ef al. (1998)

V
V
V
A
V
A
A
V
V
A
V
Y
V
Y
V

]
Ht
#

Il

Atin patudo (7, obesus ) P<0,0001 Chowef al. (2000)

FAMILIA ISTHIPHORIDAE

Marlin azul (M. nigricans ) * > F Finnerty y Block (1992)

Marlin azul (M. nigricans ) * * * > FF —_Buonaccorsi et al. (1999)

cenienanalh tnieeSeion' | * < = Graves y McDowell (2001)

Marlin rayado (7: auday ) X2 P<0.001 > FF Graves y McDowell (1994)

Pez Vela (J. platypterus) * * < = McDowell y Graves (2002)

Pez Vela (J, platypterus) + < FE —Hoolihan, et al. (2004)

FAMILIA XIPHIIDAE

Pez spaOn gladfas) * < = Grijalva-Chon et al. (1994)

Paes cageula i, atelier) * > F —Alvarado-Bremer ef al, (1995a)

Pez espada (X. gladius) * >< F = Kotoulaseral. (1995)

Piceagina) & > = Alvarado-Bremer ef al, (19956)

Peaigapada (i gladiun) * >< FE Rosely Block (1996)

Pomogpada (glace) X2, P<0,0001 >< FF Chowerat, (1997)

Pez espada (X. gladius) Fg1=0.009; P=0.00624 >< F Reed er al. (2000)
Pez espada (X. gladius ) * < Z  Greigeral. (2000)

Pez espada (X. gladius ) * < = Pujolarer al. (2002)
Pez espada(X. gladius ) < FF Nohara er al, (2003)

Pez espada (Xiphias gladius ) *® < Fs Ching-Ping Lu era. (2006)

FAMILIA CORYPHENIDAE,

Dorado (Coryphaena hippurus ) * < ae

Dorado (Coryphaena hippurus ) * > ge Herzig (1990)

Dorado (Coryphaena hippurus) * Rep = 0.00941, P = 0.026 < x Cimmaruta (1998)

Dorado (Coryphaena hippurus ) * 2 = Play Pujolar (1999)

Dorado (Coryphaena hippurus ) ee < = Diaz-Jaimes et al. (2006)

Dorado (Coryphaena hippurus ) RamSATREEy Ry MMNSTSA < Ze Rocha-Olivares er al. (2006)

Dorado (Coryphaenahippurus) Rsj=0.0094,P=0.026 ZF Esteestudio
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La ausencia de diferenciacion entre Hawai y continente sugiere que los dorados en

su etapa adulta migran en escalas de miles de kilometros. Esto se intuye debido a que su

etapa planctdnica es lo suficientemente corta para limitar su tiempo a la deriva (Rocha-

Olivares etal., 2006). Kessler (2006) refiere que la velocidad de las corrientes en la zona

del Pacifico Norecuatorial varia de 5 a 20 cm s", porello el maximo desplazamientode las

larvas y huevos por deriva en el mar no debe ser mayor a 430km, lo cual prueba que esta

etapa no es factor para que ocurra flujo genético en escalas grandes de distancia. Kraul

(1999)indica que la capacidad natatoria del dorado en su etapa adulta es de 10m s', lo cual

demuestra que tampocolas corrientes marinas limitan sus movimientos. En este sentido, se

confirma lo dicho por Rocha-Olivares e/ al. (2006) que las corrientes oceanicas no tienen

un papel preponderanteen elflujo genético de las poblaciones.

La diferencia en las comparaciones pareadas entre algunas de las localidades

cercanas al continente, son consistentes con la evidencia de divergencia que presentan

Rocha-Olivares et al. (2006) en esta zona. Ademdasque se revelé un porcentaje de variacion

de 1.27 al considerarlas como grupos en el AMOVAa posteriori (Rcr = 0.013, P = 0.015).

Los valores de Nm indicanaltos niveles de flujo genético (desde 14 migrantes hasta valores

infinitos). Como es de esperarse los valores de Nm mas bajos coinciden con las

comparaciones pareadas de las poblaciones mas divergentes en valores Rsr, esto sugiere

queel flujo genético entre estas localidades puedeestar limitado por algun factor.

Las diferencias encontradas entre localidades pueden ser indicio de preferencia 0

fidelidadal sitio de desove, mecanismo que promuevela diferenciacion genética (Graves y

McDowell, 1994). Sin embargo, este estudio no es capaz de explicar los mecanismos que

dan lugar a la heterogeneidad que present6 el dorado en localidades cercanas. Se sabe que
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la dindmica oceanografica del Pacifico Tropical es compleja a lo largo del afio, lo cual

puede generar condiciones ambiéntales preferenciales para las especies (Pennington efal.,

2006). Kingsford y Defries (1999) con datos de marcaje y recaptura sugieren habitos

hogarefios de la especie, esta explicacion no seria del todo cierta, si se considera la

distancia entre Hawai y Continente donde no hubo diferencias. Cabe mencionar que su

estudio fue en Australia donde es menor la dinamica oceanografica comparada con la que

caracteriza la zona del Pacifico tropical. Lavin et al. (2006) reconocen que el Pacifico

Tropical cuenta con distintas zonas biogeograficas, resultado de giros ciclénicos y

anticiclonicos que generan zonas productivasy oligotréficas. Por ejemplo, la concavidad de

Tehuantepec donde la termoclina es mas profunda en invierno y primavera, constituye una

provincia biogeografia de mar abierto con una comunidad bioldgica distinta (Lavin et al.

2006). Estudios zoogeograficos han mostrado un ensamble de especies de zooplancton, que

determina la presencia de diferentes cadenas troficas y una asociacién distintiva y

prevalente entre especies de aves marinas, atunes, delfines que son caracteristicos de

regiones calidas (Lavin et al. 2006). Bajo este escenario, serian barreras oceanograficas las

causantes de un aislamiento reproductivo para propiciar la diferenciacién. Si a esta

hipdtesis se suma los requerimientosfisiolégicos del dorado a lo largo de su ontogenia,

entonces aspectos bioldgicos 0 ecoldgicos son probablemente los que dictan los patrones de

estructura genética que presentd esta especie en las dos escalas de distancia.
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VI.3. Patronesfilogeograficos

Los arboles filogenéticos construidos en este trabajo, en ninguno de los casos

reflejaron un patron geografico en las relaciones entre localidades. Se sabe que el dorado

tiene esencialmente dos alternativas para dispersar sus genes 1) por dispersion de larvas y

huevos por corrientes ocednicas y 2) por el desplazamiento de organismos adultos. La

ausencia de patrones filogeograficos puede atribuirse a que todos los organismos que se

incluyeron en este estudio fueron adultos, por lo que su procedencia no refleja

necesariamente el sitio donde fueron originados. Consecuentemente, seria conveniente

incluir etapas tempranasde vida en estudios posteriores, puesto que puede ser mas probable

queen ellas se refleje un patrén filogeografico si provienen de grupos de desove con cierta

filopatria reproductiva.

VI4. Perspectivas de Manejo

La heterogeneidad genética del dorado que develd este estudio, indica que en el

litoral mexicano las poblaciones no pueden ser vistas como un stock homogéneo, por

consiguiente es necesario hacer estudios sobre dinamica poblacional para conocerlas tasas

de reclutamiento y proponer cuotas de captura por regionessostenible tomado en cuenta la

heterogenidad que se presento en la zona del Pacifico Mexicano.

Por otra parte, la falta de diferenciacién que presenté Hawai con las poblaciones

de territorio mexicano nos dice que este recurso esta siendo compartido por ambospaises,

porello se sugiere que se emitan acuerdosinternacionalespara establecer cuotas de captura

que beneficien de manera equitativa a los paises involucrados (Mahon y Oxenford, 1999) y
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que de esta manera la suma de estas cuotas, no excedan los niveles de explotacion

sustentable, no se podria manejar independientemente una de otra ya que la tasa de

aprovechamiento porlocalidad, repercutiria a nivel global.

VII. CONCLUSIONES

= En este estudio se presenta evidencia de heterogeneidad genética del dorado

pequefia pero significativa en escalas de cientos de kilometros.

. Indica ausencia de diferenciacién de la poblacién en escalas de miles de

kilometros y de un patron de aislamiento por distancia

a Este estudio es consistente con estudios realizados en el Pacifico mexicano

dondese utiliz6 ADN mitocondrial.

- Este estudio sienta las bases para investigar los mecanismos responsables de la

heterogeneidad del dorado encontrada en el Pacifico mexicano.

a De los resultados de esta investigacién pueden surgir nuevas hipotesis para

probarsi la heterogeneidad encontrada en este estudio responde a herramientas

bioldgicas-pesqueras.
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IX. APENDICEI

A continuacion se presenta una breve descripcion de algunos estudios de genética

poblacional de pelagicos mayores con alto potencial de migracién, los cuales utilizaron

marcadores moleculares de distintas resoluciones.

IxX.1. FAMILIA SCOMBRIDAE

IX.1.1. Barrilete listado (Katsuwonus pelamis)

Fujino e¢ al. (1981) hicieron una comparacién genética de Barrilete listado

(Katsuwonus pelamis) entre Océano Atlantico, India y Pacifico con electroforesis de

proteinas. Sus resultados indican que los organismos de la India son distintos a los del

Pacifico y Atlantico, sugieren que estos se originaron en la India y algunos individuos

migraron a otros océanos y después de aislamiento reproductivo se diversificaron

genéticamente dentro de poblaciones geograficas (Atlantico, India, oeste del Pacifico y

Este-central del pacifico). En 1997 este autor después de probar que las poblaciones de

Atlantico, India y Pacifico eran genéticamente distintas con datos de captura infirid rutas

migratorias y estaciones de apareamiento para definir esas subpoblaciones. Concluyen que

el archipiélago juega un papel importante para trazar rutas de migracion, pero que es

necesario entender caracteristicas ecolégicas y otros mecanismos relacionados pera poder

discutirlo.

Graves et al. (1984) con Polimorfismos de Longitud de Fragmentos de

Restriccién (RFLPs) de ADN mitocondrial (ADNmit) analizaron barrilete listado de

Océanos Atlantico y Pacifico. Sus resultados indican una sorprendente similitud genética
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entre las poblaciones de los dos océanos, lo cual confirmé estudios previos de morfologia y

electroforesis.

TX.1.2. Attn aleta azul surefio (Thunnus maccoyi)

Greweet al. (1997) no encontraron diferencias genéticas entre muestras de Atun

aleta azul, al sur de Africa y del oeste al sur de Australia, incluyendo Tasmania, ellos

comprobaron la homogeneidad de estas localidades usando 6 loci polimorficos de alozimas

y tres enzimasderestriccién en el analisis de ADNmit.

1X.1.3. Atdn Aleta Amarilla (Thunnusalbacares)

El Atin aleta amarilla (AAA) ha sido objeto de diversos estudios para reconocer

unidades de pesca, debido a que algunosautores lo consideran un solo stock de distribucion

continua (Graves, 1998) y otros sugieren la posible existencia de dos stocks, separados por

la convergencia de corrientes (Diaz-Jaimes y Uribe-Alcocer, 2002). Esta disyuntiva

complica si las poblaciones deban manejarse como un sdlo stock a nivel global o como dos

stock independientes.

Por su parte, Scoles y Graves (1993) utilizaron RFLPs para el andlisis de ADNmit de

muestras de (AAA) de 5 localidades del Océano Pacifico y una del Atlantico, ellos

mencionan que a pesar de los altos niveles de variacién, no es suficiente evidencia para la

diferenciacién genética entre las muestra de los 6 sitios, ya que presentaron genotipos

comunes con las mismas frecuencias en todas las localidades, exceptuando uno,por lo que
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concluyen que el flujo genético dentro del océano Pacifico asi como entre Océanos Pacifico

y Atlantico no es suficiente comopara evitar una diferenciacién genética significativa.

Vieira et al. (2000) realizaron un analisis genético a (AAA) del Suroeste de Océano

Atlantico con secuencias de ADNmit del gen citocromo b (citb) de 35 organismos, con el

cual sugieren que los atunes del suroeste del Atlantico (Brasil) deberian considerarse como

un stock unico.

Chowetal. (2000) realizaron un analisis preliminar del stock de Thunnus albacares (AAA)

del Océano de la India con ADNmit, con el fin de determinar la existencia de 2 0 mas

stock. Analizaron 996 individuos tomados de Este y Oeste de la India. Sus resultados

revelaron homogeneidad, sin embargo, sugieren que quiza el marcador de ADNmit no sea

adecuado para reveler heterogeneidad. Asi que un afio mas tarde estos mismos autores

(Nishida et al., 2001) en las mismas localidades snaltsaron con RFLPsloci nucleares para

ver si este marcador si revelaba heterogeneidad. Concluyen que tampoco este marcador

revelé diferencias genéticas significativas entre stocks del Este y el Oeste del Océano

Indico a pesar de que si observaron pocas diferencias morfométricas entre ellas lo cual

sugiere plasticidad fenotipica.

Appleyard e¢ al. (2001) examinaron 1391 individuos de (AAA) de 8 regiones del Océano

Pacifico, al Oeste (Mar Coral, este de Australia, Fiji, Indonesia, Filipinas e Islas Salomon)

y al Este de Océano Pacifico (California y México). Con cinco loci microsatelitales

encontraron homogeneidad en las poblaciones lo cual concuerda con estudios previos de

alozimas y ADNmit.
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Uribe-Alcocer (2003) analizé 4 loci con alozimas y RAPDs de AAA de 10 sitos del

Pacifico Este y Golfo de California representado por 20-30 individuos cada una. Concluye

que la relacion genética entre muestras no corresponde a un aislamiento por distancia para

cualquiera de los marcadores y que sus resultados son consistentes con la hipétesis de un

simple stock de AAA.

Farnham ef al. (2004) analizaron juveniles de AAA del Golfo de Guinea y adultos del

Golfo de México y en amboscasosutilizaron ADNmit y microsatélites. Determinaron que

con la regién control del ADNmit la diversidad nucleotidica y haplotipica fue

extremadamente alta en ambas muestras y no fueron significativamente diferentes. Sus

analisis estadisticos y el mismo esfuerzo de muestreo sugieren que estos juveniles

comparten los mismo haplotipos de la misma madre y mismo evento de desove. Los

microsatelitales revelaron que no hay diferencias significativas en niveles de

heterocigosidad o frecuencias alélicas entre muestras de adultos y juveniles. Estos

resultados soportan la panmixia de AAA en el Atlantico. Sin embargo, comparando con

estudios preliminares que usaron los mismos marcadores en el Pacifico, este puede ser la

primera evidencia de diferenciacién genética entre poblaciones de AAA del Atlantico y

Pacifico.

1X.1.4. Attn patudo (Thunnus obesus)

A diferencia de atin aleta amarilla, si se ha reportado estructura en poblaciones

del attin Patudo (Thunnus obesus). Alvarado-Bremer et al. (1998) encontraron evidencia

genética de subdivision inter-oceanica de poblaciones de patudo conel analisis de la region
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control del ADNmit a través de RFLPs con tres enzimas de restriccién. De un total de 248

individuos encontraron 13 haplotipos compuestos. El analisis filogenético demostré 2

clados monofiléticos y el analisis de frecuencias alélicas demostrd que las muestras de

patudo del Atléntico son genéticamente distintas de las del Pacifico e {ndico. Porlo cual

rechazaronla hipdtesis nula de una mismapoblacién global.

Chowef al. (2000) también encontraron estructura en poblaciones de Thunnus obesus, ellos

hicieron un extenso trabajo entre Océanos Atlantico, {ndico-Pacifico y al sur de Africa para

delimitar cémo se estructuran estas poblaciones. Utilizaron como marcadores dos

segmentos de ADNmity los analizaron con RFLPs, la variacién de los dos genes fue baja,

ya que sdlo 2 genotipos, a y § fueron detectados con la enzima de restriccién Rsa I, sin

embargo, si hubo una gran diferencia en la distribucién genotipica entre océanos, revelado

por el tipo q@ que predomino en 4 de las localidades del Atlantico. La variacién encontrada

en la region control del ADNmit fue muy alta, detectada por dos enzimas de restriccion

(Dpn Il y Rsa I) que descubrid 5 genotipos cada enzima y 15 genotipos compuestos. Lo

cual reflej6 una diferencia significativa de frecuencias genotipicas entre muestras del

Atlintico y muestras del [ndo-Pacifico, Ademas se observé homogeneidad dentro de cada

océano.Estos resultados sugieren que la migracién esta restringida entre Atlantico e fndo-

Pacifico y que los peces de estos stocks eventualmente convergen alrededor del sur de

Africa.
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TX.2. FAMILIA ISTHIPHORIDAE

TX.2.1.. Marlin azul (Makaira nigricans)

Finnerty y Block (1992) encontraron considerable variacion intraespecifica en el

Marlin azul (Makaira nigricans) reflejada por 7 genotipos del fragmento amplificado de

citb del ADNmit. Con un andlisis cladistico de las variantes de citocromo b revelaron dos

lineas evolutivas de Marlin azul, que se diferencian notoriamente entre las cuencas del

Océano Atlantico y Pacifico. Esto es relevante ya que el Marlin azul del Atlantico esta

considerado en peligro, por la pérdida de ciertos haplotipos debido a sobrepesca, sin

embargo, se piensa que la migracion de los Marlin del Pacifico puede ayudar a mantenerlas

poblaciones del Atlantico no obstante esta afluencia podria ser contraproducente para las

mismaspoblaciones del Pacifico.

Buonaccorsi et al. (1999) presentaron un andalisis de variacién genética en poblaciones de

Makaira nigricans aplicando jerarquicamente tres marcadores moleculares. Las muestras

fueron tomadas dentro y entre los Océanos Atlantico y Pacifico durante varios afios. Sus

resultados indican que ADNnuclear y alozimas revelaron niveles similares de variacion en

muestras del Atlantico y Pacifico, sin embargo comparando estos marcadores con el

ADNmit, el grado de divergencia y variacion interoceanica fue menor que el revelado por

el ADNmit.
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TX.2.2. Marlin rayado (Tetrapturus audax)

Graves y McDowell (1994) revelaron estructura genética en poblaciones de

Marlin rayado (Tetrapturus audax) de 4 localidades del Pacifico (México, Ecuador, Hawai

y Australia) con el analisis de ADNmit empleando 11 enzimasde restriccion el cual reveld

haplotipos compuestos provenientes de 40 organismos de cada localidad. Varios haplotipos

ocurrieron en elevadas frecuencias en colecciones simples o combinadas (Pacifico Este,

Pacifico Oeste y Central). Los altos niveles de diferenciacién dentro de las muestras,

demostraron diferenciacién genética significativa entre zonas geograficas, exceptuando

México y Ecuador asi como Hawai y Ecuador.

TX.2.3. Pez Vela Ustiophorus platypterus)

McDowell y Graves (2002) revelaron homogeneidad en poblaciones de

Istiophorus platypterus de 6 localidades del Atlantico, usando como marcador molecular la

region control del ADNmit y tres loci nucleares microsatelitales en 293 individuos. Su

hipétesis nula de que las muestras fueron tomadas de un mismoreservorio genético podria

no rechazarse sdlo cuando cada andlisis fuera de mediana escala para cada una delas zonas.

Con este estudio se corrobora reportes previos que sugieren homogeneidad, en la

distribucién de Pez vela a través del Atlantico.

Hoolihan ef al. (2004) en el Golfo de Arabia analizaron 7 poblaciones de Pez Vela

representado por tres localidades dentro y cuatro fuera del Golfo. El andlisis de estructura

lo determinaron empleando 8 endonucleasas en ADNmit de 147 individuos. E|. AMOVA

revelé diferencias significativas entre poblaciones dentro y fuera del Golfo y se corroboré
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la diferenciacién con el numero de migrantes entre ellas. Este estudio representa una clara

evidencia de aislamiento filogeografico del Pez Vela el cual es altamente migratorio.

Graves y McDowell (2001) para conocerla estructura genética de Marlin azul (Makaira

nigricans) y Marlin blanco (Tetrapturus albidus) dentro del Océano Atlantico usaron

ADNmit, copias simples nucleares (csn) y ADN microsatelital. Los niveles de variacién

fueron diferentes entre especies y entre marcadores. En general la variacién fue alta en

microsatélites y ADNmit y con csn fueron menos variables pero si suficientemente

variables para el andlisis de estructura poblacional. No se detecté heterogeneidad

significativa en distribucionesalélicas entre localidades de ambas especies con ninguno de

los marcadores. El AMOVAindicé que la variacién entre localidades fue insignificante

dentro del Atlantico y esencialmente toda la varianza fue entre muestras. No pudieron

rechazar la hipdtesis nula de homogeneidad para cualquiera de las dos especies ni para

ninguno de los marcadores. Los datos histéricos son consistentes con la historia natural de

la distribucion continua a través de los trépicos, los amplios tiempos de desoveen las areas

y las altas migraciones de los adultos soportan que Marlin azul y Marlin blanco

comprenden cada uno stocks homogéneosenel Atlantico.
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IX.3. FAMILIA XIPHITDAE

IX.3.1. Pez espada (Xiphias gladius)

Grijalva-Chon ef al. (1994) hicieron un analisis de estructura poblacional de Pez

espada (Xiphias gladius) en el Pacifico Norte, muestreando las zonas Este (n=59), Oeste

(n=47) y Central (n=42), El marcador que utilizaron fue ADNmit a través de RFLPs con 17

endonucleasas, de las que obtuvieron 27 haplotipos compuestos. Con este estudio

demostraron la homogeneidad genética poblacional de Xiphias gladius entre las zonas, al

observar que el 50% de los individuos de las tres localidades estaba caracterizado por solo

cuatro haplotipos comunes, ademas sdlo un porcentaje no significativo (4.6 % con p=

0.895) de la diversidad total se atribuyoa diferencias genéticas dentro de las poblaciones.

Alvarado-Bremer ef al. (1995a) en tres regiones del Atlantico, ocho del Mediterraneo y

siete del Pacifico secuenciaron la regién control de ADNmit de 35 Pez espada (Xiphias

gladius). Encontraron 33 haplotipos y refieren que de acuerdo al arbol filogenético podrian

asignarse en dos clados que en promedio divergieron hace 550 000 afios. Los haplotipos del

Clado I fueron ubicuos pero los del clado II predominaron en el Mediterraneo y estos

probablemente fueron originados durante el Pleistoceno.

Kotoulas et al. (1995) con ADNmit a través de RFLPs analizaron 204 individuos de Pez

espada (Xiphias gladius) entre muestras de tres sitios del Mediterraneo (Grecia, Italia y

Espafia) de lo cuales no encontraron diferencias significativas. Sin embargo, si hubo un

alto grado de diferenciacién entre las muestras del Mediterraneo y muestras del Golfo de

Guinea y una quinta muestra del Atlantico al lado del estrecho de Gibraltar. Concluyen que
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a pesar de la libre migracién del pez espada a través del estrecho de Gibraltar hay una

pequefia diferenciacion entre las poblaciones del Mar Mediterraneo y el Océano Atlantico.

Esta es una clara evidencia de diferenciacién genética de poblaciones que son altamente

migratorias.

Alvarado-Bremer eft al. (1996) revelaron la existencia de estructura global de Xiphias

gladius a través del analisis de la regidn control del ADNmit de las secuencias de 112

individuos colectados en Pacifico, Atlantico y Mediterraneo del cual obtuvieron 69

haplotipos. La diversidad haplotipica fue extremadamente alta en todas las areas y las

frecuencias de haplotipos individuales fueron bajas. El arbol filogenético del vecino mas

cercano, reveld que los genotipos podrian ser asignados en dos clados altamente

divergentes. Aunque El AMOVAnoreveldé heterogeneidad entre poblaciones, otros tres

analisis indicaron que la frecuencias haplotipicas fueron significativamente diferentes entre

muestras del Atlantico, Pacifico y Mediterraneo. La comparacién de frecuencias

haplotipicas entre muestras del Este y Oeste del Atlantico indica alto flujo genético entre

estas regiones, que coinciden conla hipdtesis de homogeneidad. Sin embargo,este analisis

estuvo limitado por un tamafio de muestra pequefio y es posible que la mezcla sea por

grupos de alimentacién. Por tanto este tipo de analisis genético no puede discriminar la

existencia de flujo genético histdrico o mezcla de poblacionespor dispersionesrecientes.

Rosel y Block (1996) determinaron la estructura global de poblaciones de Pez espada

(Xiphias gladius) con el analisis de la regién control de ADNmit. Utilizaron 159

organismosde tres cuencas oceanicas (Mediterraneo, Atlantico y Pacifico) de losafios 1988

a 1994. El analisis detectd alto nivel del polimorfismo a escala global ya que de la muestra
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total obtuvieron 121 haplotipos tnicos. A estos haplotipos tnicos realizaron un anilisis

filogenético, los cuales revelaron dos clados divergentes, concordantes a sus distribuciones

geograficas. La concordancia filogenética y biogeografica, asi como el andlisis de la

variacion molecular (AMOVA) sugirié la estructura. Las estimaciones de intercambio

genético entre poblaciones dentro de cuencas indicaron panmixia por lo que sugieren que

quiza, con tamafios de muestra mayor se podria detectar también la subdivision dentro de

los océanos.

Un afio mas tarde Chow et al.en 1997 comprobaron la estructura genética de (Xiphias

gladius) en estas mismas regiones, pero con muestras masrepresentativas. Seis localidades

del Océano Pacifico, tres del Atlantico, una del Mar Mediterraneo y dos muestras del

Océano Indico, dando untotal de trece localidades con 456 organismos. Sus resultados

indican que la poblacién mundial de los peces espadas esta estructurada genéticamente, no

sdlo entre, sino también dentro de océanos, lo cual sugiere que el flujo genético esta

restringido a pesar de la ausencia de barreras geograficas. Estos resultados los obtuvieron

conel analisis de la region control de ADNmit con 4 enzimas de restriccién de los cuales

resultaron 52 genotipos compuestos. La muestras mas diferentes fueron las del

Mediterraneo. La heterogeneidad entre las muestras del Atlantico del Norte y del Sur fue

significativa a diferencia de las del Pacifico. En contraste, las muestras del Océano Indico

no eran notoriamente diferentes de las muestras del sur del Atlantico y del Pacifico. a

diferenciacién genética entre las muestras del Pacifico fue baja.
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Reeb ef al. (2000) analizaron la regién control de ADNmit de 281 organismos Xiphias

gladius del Pacifico. La tasa de heterogeneidad a indicé variacién substancial en la tasa de

mutacion dentro de la regién del control de los peces espada. El analisis jerarquico de la

variacion molecular apoyd la estructura genética significativa entre poblaciones del

Pacifico. Las poblaciones del Norte y Meridiano en el Pacifico Occidental fueron

significativamente divergentes, mientras que las poblaciones del Este fueron genéticamente

continuas. El andlisis de la regresion apoy6 una correlacién de diferencia genética con

distancias geograficas. Estos resultados apoyan un patron geografico del pez espada en el

Pacifico y rechazan la hipdtesis nula de panmixia

Greig et al. (2000) sugieren evidencia de diferencia genética entre el Noroeste y Sur del

Atlantico. La variacion genética se observo en intrones de genes nucleares de aldolasa B

(aldB) y lactato deshidrogenasa A (LdhA) el cual mostré diferencias significativas entre

muestras. Estos resultados son consistentes con estudio previos con ADNmit que soportan

que estas poblaciones deban considerarse como unidades de manejo independientes.

Pujolar e¢ al. (2002) no encontraronestructura genética de Xiphias gladius en 9 muestras de

distintos sitios del Mediterraneo y una adyacente al estrecho de Gibraltar. Para examinarla

heterogeneidad temporal y especial usaron alozimas lo cual revelé muy poca variabilidad

genética comparada conotros pelagicos. Este estudio es consistente con la hipotesis nula de

homogeneidad del Pez espada dentro del Mar Mediterraneo y Estrecho de Gibraltar.

Reeb et al. (2003) compararon con 11 /Joci microsatélitales muestras de Xiphias gladius,

provenientes de dos areas geograficas distantes, observaron heterogeneidades muy
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variables desde 0.150 hasta 0.960. La mayoria de los loci estuvieron en equilibrio de HW

excepto el locus Xg-59 que tuvo un déficit de heterocigosidad el cual atribuyen a la

presencia de alelos nulos. Este estudio indica la estructura poblacional del pez espada ya

que nueve de los once /oci estudiados presentaron heterogeneidad espacial entre regiones

geograficas.

Nohara et al. (2003) determinaron por medio de la variacién genética de locus del gen

calmodulin (CaM) que el pez vela presenta 2 poblaciones en el Atlantico genéticamente

diferentes, aunque existe poco flujo genético entre ellas, una se encuentra esencialmente a

los 20 grados N y la otra a los 10 S.


