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Resumen de la tesis que presenta Luis Rodrigo Arce Valdés como requisito parcial para la obtencién del
grado de Maestro en Ciencias de la Vida con orientacion en Biologia Ambiental.

Estado de conservacion e historia demografica de Cynoscion othonopterus a través de la estimacion de
su tamafio efectivo poblacional

Resumen aprobado por:

Dra. Maria Clara Arteaga Uribe Dra. Alicia Abadia Cardoso
Codirectora de tesis Codirectora de tesis

La Curvina Golfina (Cynoscion othonopterus) representa la pesqueria de escama mas importante del Alto
Golfo de California. Existe una creciente preocupacidn respecto a la persistencia a largo plazo de este
recurso debido a que su extraccidn se realiza durante sus agregaciones reproductivas. Debido a la ausencia
de un conjunto de datos demograficos detallados, su estado de conservacion ha sido descrito mediante
estudios preliminares de su diversidad genética. Estos estudios sefialan una baja diversidad y evidencia de
un cuello de botella demografico. La estimacion del tamafio efectivo poblacional (Ne) es util para la
conservacién ya que describe la susceptibilidad de las poblaciones a la pérdida de diversidad por deriva
genética y puede emplearse para inferir procesos demograficos. Usando 15 marcadores moleculares tipo
microsatélite se analizé la diversidad genética, el Ne y se reconstruyeron procesos demograficos histéricos
de esta especie mediante el andlisis de 187 individuos pertenecientes a tres cohortes (2009, 2013 y 2017).
La poblacidn cuenta con una diversidad genética y un Ne contempordneo que sugieren que no hay factores
de riesgo genéticos inmediatos que comprometan su persistencia. Aparentemente, la poblaciéon no ha
presentado reducciones demograficas recientes drasticas, pero si hay evidencias de una reduccion
ancestral, posiblemente relacionada a la glaciacién del Pleistoceno y su transicion al Holoceno. Sin
embargo, los datos generados no apoyan un cambio de categoria de conservacion de la especie, que
actualmente aparece como Vulnerable por la IUCN, ya que se calculé una estimacion Bayesiana
coalescente de Ne solo ligeramente encima del limite que evita alta pérdida de diversidad genética por
deriva genética. Al comparar estos resultados con otro scidnido endémico del Alto Golfo de California,
Totoaba macdonaldi, se observa una diversidad genética y una historia demografica similar entre ambas
especies. Por lo tanto, la recomendacién para un mejor manejo de la pesqueria de la Curvina Golfina, para
evitar perdida de diversidad genética es de reducir las tasas de captura. Esto podria realizarse sin
comprometer econdmicamente a las poblaciones pesqueras de Sonora y Baja California, mediante la
legalizacion de un aprovechamiento regulado de la Totoaba o el fomento a la acuicultura de la Curvina
Golfina.

Palabras clave: Cynoscion othonopterus, tamafo efectivo poblacional, demografia histodrica,
microsatélites, diversidad genética.



Abstract of the thesis presented by Luis Rodrigo Arce Valdés as a partial requirement to obtain the Master
of Science degree in Life Sciences with orientation in Environmental Biology.

Conservation status and demographic history of Cynoscion othonopterus through the estimation of its
effective population size

Abstract approved by:

Dra. Maria Clara Arteaga Uribe Dra. Alicia Abadia Cardoso
Thesis Co-director Thesis Co-director

The Gulf Corvina (Cynoscion othonopterus) is the most important fin fishery species in the Upper Gulf of
California. There is growing concern about the long-term persistence of this species because it is harvested
during the spawning aggregations. The conservation status of this species has been described by genetic
diversity preliminary studies due to the lack of detailed demographic data. These studies show low genetic
diversity and evidence of a demographic bottleneck. The estimation of the effective population size (Ne)
is useful for conservation purposes because it describes the susceptibility of populations to the loss of
diversity due to genetic drift and can be used to infer demographic processes. Using 15 microsatellite
molecular markers, | described the genetic diversity, estimated Ne and reconstructed demographic
processes using 187 individuals from three different cohorts (2009, 2013 and 2017). The estimated genetic
diversity and contemporary Ne do not suggest immediate genetic factors that put the species persistence
atrisk. Apparently, the population has not presented recent and drastic demographic reductions, but there
is evidence of an ancestral reduction, possibly related to the Pleistocene glaciation and its transition to the
Holocene. However, the data generated do not support a change in the current Vulnerable conservation
status of the species by the IUCN, since | calculated a coalescent Bayesian estimate of Ne only slightly
above the limit to avoid risk of high genetic diversity loss due to genetic drift. When comparing these
results with another endemic sciaenid to the Upper Gulf of California, Totoaba macdonaldi, similar genetic
diversity and demographic history is observed between these species. Therefore, the recommendation for
a better management plan for Gulf Corvina to avoid loss of genetic diversity is the reduction of catch rates.
This could be done without economically compromising Sonora and Baja California fishing communities,
through the legislation of a regulated Totoaba fishery, together with the encouragement of a Gulf Corvina
aquaculture program.

Keywords: Cynoscion othonopterus, effective population size, historical demography, microsatellite loci,
genetic diversity.
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Capitulo 1. Introduccion

Frecuentemente ha sido resaltada la vulnerabilidad de las pesquerias a la sobreexplotacién. En su cldsico
articulo de 1968, Garret Hardin aborda el mal manejo de las pesquerias como el ejemplo tipico de la
tragedia de los comunes. En palabras de este autor, la ausencia de una regulacién pesquera estricta
ocasiona que, una tras otra, se coloquen cerca de la extincién a especies de peces y ballenas. Dada la
importancia alimenticia y econdmica de las pesquerias, en la actualidad es prioritario el monitoreo y la
busqueda de estrategias de manejo que permitan la sustentabilidad de la actividad pesquera (Pauly et al.,

2002; Costello et al., 2008).

Para el caso de México, casi el 62% de su produccion pesquera proviene del Golfo de California (WWF,
2016), ubicandose algunas de las pesquerias mas importantes en su regidon mas septentrional. Esto se debe
a que el Alto Golfo de California se caracteriza como un ecosistema diverso y altamente productivo (Brusca
et al., 2017; Mercado-Santana et al., 2017). Sin embargo, la presencia de especies amenazadas y el
aparente colapso de algunas de sus pesquerias, propiciaron que en 1993 el gobierno mexicano decretara
esta zona como Reserva de la Biésfera del Alto Golfo de California y Delta del Rio Colorado. Esta
denominacién cuenta con la caracteristica de tener un plan de administracion que contempla la
explotacién de sus recursos naturales (Ruelas-Pefia et al., 2013). En este contexto, la pesqueria de escama
mas importante en términos econdmicos del Alto Golfo de California corresponde a la de la Curvina Golfina
(Cynoscion othonopterus) (German-Cruz, 2007). Este recurso genera ingresos anuales de
aproximadamente tres millones de délares americanos repartidos entre las comunidades de San Felipe, el

Zanjén y el Golfo de Santa Clara (Erisman et al., 2012; CIRVA, 2016).

La pesca de la Curvina Golfina produce al afio alrededor de 4,000 toneladas de producto fresco sin
eviscerar, biomasa que se ha estimado que corresponde a la extraccidn de entre 1.5 y 1.8 millones de
individuos (Erisman et al., 2009; Erisman et al., 2012). Sin embargo, esta produccidn no ha sido constante
a lo largo de la historia de la pesqueria. A inicios de la década de los sesentas su poblacién experimentd
un aparente colapso demografico, el cual ocasioné que las capturas dejaran de ser econédmicamente
redituables con el consecuente cese de la explotacién (Erisman et al., 2012). Sin embargo, en la década de

los noventas el recurso volvid a ser abundante y se reanudé la pesqueria.

Con este antecedente histdrico, existe una creciente preocupacion por que el aprovechamiento actual de
la Curvina Golfina se lleve a cabo de forma sostenible, evitando con ello otro colapso en su poblacion

(Musick et al., 2000). Los factores de riesgo son diversos. En primer lugar, la especie es endémica al norte
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del Golfo de California (Roman-Rodriguez, 2000) y su pesqueria se realiza sobre sus agregaciones
reproductivas (Erisman et al., 2012). Son precisamente estos factores lo que la colocaron en la categoria
de “Vulnerable” en la que se encuentra actualmente en la Lista Roja de la Unidn Internacional para la
Conservacién de la Naturaleza (IUCN por sus siglas en inglés; Chao et al., 2010) y la Sociedad Americana

de Pesquerias (AFS por sus siglas en inglés; Musick et al., 2000).

Adicionalmente, existe una incertidumbre con respecto a los niveles de abundancia y la tendencia
demografica de la poblacidn. Son pocos y recientes los estudios con datos pesqueros confiables y los
estudios demograficos detallados de la especie. Los datos de capturas por unidad de esfuerzo pesquero,
empleados por el Instituto Nacional de Pesca (INAPESCA) para determinar las cuotas anuales de captura,
gue son publicados anualmente en el Diario Oficial de la Federacion (DOF) (Rowell et al., 2017; Erisman et
al., 2014), podrian estar sesgados por efecto del fendmeno de hiperestabilidad. Este término describe
cuando a pesar de que una poblacidn de peces presente una reduccién en su abundancia, la captura por
unidad de esfuerzo pesquero se mantiene alta o incluso aumenta (Rose y Kulka, 1999). Esto ocurre en
peces con distribuciones agregadas, en especial cuando adquieren esta distribucion durante su
reproduccion y la pesqueria se realiza en estos eventos. Debido a que estas capturas se realizan
aprovechando el aumento temporal en la densidad poblacional puede ocasionar la ilusion de una
abundancia superior a la real (Erisman et al., 2011). Esto ocasiona, en estas especies, que el monitoreo a
través de capturas por unidad de esfuerzo pesquero sea poco sensible a cambios en la abundancia y puede
llevar a sobreestimar el stock y a que se aprueben cuotas de captura superiores a las sostenibles (Rose y

Kulka, 1999; Erisman et al., 2011).

Finalmente, el cumplimiento de la normatividad que regula la pesqueria de la Curvina Golfina es muy laxo.
Se ha evidenciado que, con excepcidn de una sola temporada de pesca, las cuotas no han sido respetadas
y se extrae mas producto que el aprobado (Mendivil-Mendoza et al., 2018). Esto sin contar el producto
extraido de forma ilegal y que, por obvias razones, no es reportado. La situacidon de estas capturas no
reportadas es grave en México, y se estima que se extrae casi tanto producto como el reportado (Cisneros-

Montemayor et al., 2013).

Bajo este escenario, se han llevado a cabo dos aproximaciones para evaluar el estado de conservacién de
esta especie. La primera, realizada recientemente empleando los indicadores de sustentabilidad de
pesquerias de Froese (2004), ha concluido que la dindmica actual de la pesqueria de la Curvina Golfina no
es sostenible y que se corre el riesgo de un potencial colapso (Mendivil-Mendoza et al., 2018). La segunda,

basada en la evaluacion de los niveles de diversidad genética de la especie, sugiere baja diversidad
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genética y plantea que, la Curvina Golfina pudo haber experimentado un cuello de botella demografico
reciente (Rios-Medina, 2012; Pefiaranda-Gonzalez, 2013). Ambas aproximaciones coinciden en la
necesidad de monitorear la abundancia poblacional, asi como en la implementaciéon de un esquema mas

estricto de seguimiento a las regulaciones para asegurar la persistencia a largo plazo de esta especie.

La importancia del monitoreo de la abundancia poblacional para fines de conservacién y manejo, se debe
a que mientras este parametro disminuye, aumenta el riesgo de extincidon. Una baja abundancia puede
amplificar el efecto de eventos estocasticos como fluctuaciones ambientales, enfermedades y catastrofes
naturales, que afectan las tasas de natalidad y mortalidad, reduciendo auin mas la abundancia de la

poblacién y poniendo en riesgo su persistencia (O’Grady et al., 2004; Fagan y Holmes, 2006).

Para ayudar a la generacidon de estrategias de manejo con extracciones sustentables, es igualmente
relevante la estimacién del tamafio efectivo poblacional (Ne) (Waples, 2016), que la abundancia
poblacional. Este parametro fue descrito por Wright (1931) como el tamafio de una poblacidn idealizada
(poblacidon Fisher-Wright) que experimenta una tasa de pérdida de diversidad genética por deriva igual a
la de la poblacién evaluada. Es decir, Ne cuantifica el nimero de individuos reproductores que explican la

diversidad genética observada en la poblacidn total (Nc) (Futuyma, 2005).

El tamafio efectivo poblacional es un pardmetro importante ya que la intensidad de los procesos
estocasticos que rigen la deriva genética y, por lo tanto, la intensidad de los cambios en las frecuencias
genéticas de una poblacidn finita, dependen directamente de él. Estos cambios en las frecuencias alélicas
son mas lentos en poblaciones que presenten mayores tamafios efectivos (Wang, 2005), por lo que a
menor Ne, la deriva genética reducira la variacién genética, elevara la probabilidad de fijacién de alélelos
deletéreos y disminuird el potencial adaptativo de la especie (Hare et al., 2011). Por lo tanto, estimar Ne
es crucial para el desarrollo de planes de manejo y conservacién, y es particularmente relevante para

especies consideradas como Vulnerables o en Peligro de Extincidon (Waples, 2016).

Finalmente, Hare et al. (2011) resaltan la relevancia de la estimacién de Ne para el manejo de especies
marinas sujetas a aprovechamiento en los siguientes puntos: 1) es un dato importante para incluirse al
momento de estimar el stock pesquero, al realizar planes de manejo de areas marinas protegidas y para
la determinacién de las tasas de aprovechamiento; 2) permite romper el paradigma de que grandes
poblaciones pueden ser inmunes a los efectos perjudiciales de la deriva genética mediante la estimacién
de la proporcién Ne/Nc y 3) ayuda a predecir los efectos genéticos de programas de suplementacion

poblacional. A pesar de la importancia de este pardmetro, su estimacién de forma directa mediante datos
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tradicionales demograficos es complicada (Moreno-Letelier, 2007). Sin embargo, gracias a los avances y la
disponibilidad de marcadores moleculares, se ha incrementado notablemente la frecuencia de las

estimaciones de Ne a partir de datos genéticos (Moreno-Letelier, 2007).

El propdsito de este trabajo fue aproximar el estado de conservacion de la Curvina Golfina a partir de la
estimacion del tamafo efectivo de su poblacién y la evaluacién de su diversidad genética, utilizando
organismos colectados en los periodos de pesca de los afios 2009, 2013 y 2017, y 15 marcadores
moleculares tipo microsatélite. La estimacidon de Ne se realizd empleando diferentes modelos que
permitieron inferir la tendencia demografica de la poblacién y establecer con mayor certidumbre el estado

actual del recurso asi como plantear estrategias de manejo sustentadas en estos resultados.

1.1 Antecedentes

1.1.1 Historia y descripcién de la pesqueria de la Curvina Golfina

Las pesquerias de escama en el Alto Golfo de California han aprovechado histéricamente tres especies de
la familia Sciaenidae: la Totoaba, Totoaba macdonaldi; el Chano Nortefio, Micropogonias megalops; y la
Curvina Golfina, Cynoscion othonopterus (Roman-Rodriguez, 2000), siendo la primera y la ultima las mas
relevantes desde una perspectiva histérica y econdmica. Las pesquerias de la Totoaba y la Curvina Golfina
iniciaron aproximadamente en la década de 1920, siendo mds importante la de la Totoaba durante estas
épocas. El inicio de estas pesquerias promovié el establecimiento de los campos pesqueros que formarian
los pueblos de San Felipe y el Golfo de Santa Clara (Bahre et al., 2000). Son escasos los registros de pesca
de la Curvina Golfina durante este periodo, sin embargo, se estima que, hasta el afio 1947, hubo un

aprovechamiento anual aproximado de 27 toneladas en peso sin eviscerar (Roman-Rodriguez, 2000).

En los afos sesentas, la pesqueria colapsa y no es aprovechada nuevamente sino hasta 1993 (Erisman et
al.,, 2012). Durante esta década, las tasas de captura de la especie aumentaron de forma constante,
alcanzando su pico maximo de produccién de cerca de 6,000 toneladas en peso sin eviscerar durante 2002
(Erisman et al., 2009) y presentando amplias fluctuaciones desde entonces. Finalmente, en 2016 se
observa otro pico de produccién con 5,389 toneladas de peso eviscerado (Mendivil-Mendoza et al., 2018)

(Figura 1).
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Figura 1. Producciéon anual de la Curvina Golfina en el Golfo de California desde el regreso de su pesqueria, notese
las capturas maximas durante el 2002 y el 2016. Tomado de Mendivil-Mendoza et al. (2018).

Cabe mencionar que ninguna de las estimaciones de la produccién anual antes mencionadas considera la
pesca incidental de otras especies de scianidos, particularmente de otras curvinas (Rios-Medina, 2012), ni
la pesca ilegal. El primero de estos factores provoca que se sobreestime la captura de la Curvina Golfina al
incluirse la biomasa de otras especies dentro de la estimacién de esta, y el segundo factor ocasiona una

subestimacion al no considerar toda aquella biomasa que se extrae, pero no se reporta.

Por otro lado, la longitud promedio de los individuos capturados también ha variado a través de los afios
(Figura 2). Dicho valor ha fluctuado entre 627 y 703 mm con mayor variaciéon durante los primeros afios
de su aprovechamiento. La ausencia de regulaciones legales para los artes de pesca explica la amplia
varianza en la talla de los individuos capturados. A partir del 2008 se estandariza una luz de malla minima
de las redes de captura de la Curvina Golfina, lo que provoca una reduccidn en la varianza de las capturas
y se estabiliza la talla media de la produccién. Algunos autores sefialan la presencia de una tendencia

negativa en la composicion de tallas de las capturas en el periodo de 2008 a 2016 (Mendivil-Mendoza et

al., 2018).
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Figura 2. Longitud promedio por afo de los individuos capturados en la pesqueria de la Curvina Golfina. Nétese que
desde 2008 se implemento la luz de malla minima de las redes de 14.6 cm (DOF, 2007). Tomado de Mendivil-Mendoza
et al. (2018).

Actualmente la pesqueria comercial de la Curvina Golfina se realiza de forma sincronizada a su ciclo de
desove (Erisman et al., 2012), aprovechando las agregaciones reproductivas que ocurren en los estuarios
y canales del delta del Rio Colorado durante los meses de febrero a mayo. La Curvina Golfina realiza estas
agregaciones durante las mareas vivas, aumentando su densidad poblacional y concentrandose en el delta
del rio conforme transcurren los dias antes de la luna llena o nueva (Erisman et al., 2012) (Figura 3).
Mediante el uso de métodos bioacusticos, se ha estimado por marea el pico maximo en la abundancia

durante estas agregaciones de al menos 1.5 millones de individuos (Rowell et al., 2017).

El sector pesquero local aprovecha este comportamiento gregario, concentrando sus operaciones entre el
primero de marzo y el primero de mayo de cada afio (Erisman et al., 2009; Erisman et al., 2012), con los
volumenes de captura diaria, asi como los de captura por unidad de esfuerzo pesquero mas elevados
presentandose dos o tres dias antes de la luna llena o luna nueva. Durante estos dias, se alcanzan hasta
330 toneladas al dia con una captura por unidad de esfuerzo pesquero promedio de 600 kilogramos diarios
por embarcacion (Erisman et al., 2009). Anualmente la pesqueria suele aprovechar de cuatro a seis mareas

de pesca de esta especie (Paredes et al., 2010).

La pesca de Curvina se realiza desde pequefias embarcaciones de fibra de vidrio utilizando la técnica de

“encierre”. Los pescadores despliegan redes agalleras cerca de las agregaciones, para posteriormente
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conducir la embarcacidn alrededor mientras contindan desplegando la red. Finalmente, la red y los peces

son recuperados (Erisman, 2014).
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Figura 3. Distribucion espacial de las agregaciones de la Curvina Golfina. EI mapa muestra las posiciones de las
agregaciones de Curvina en relacidn al nimero de dias antes de la luna nueva o luna llena (dal) dentro de la Reserva
de la Biésfera Alto Golfo de California y Delta del Rio Colorado. Modificado de Erisman et al. (2012).

Desde el 2005, la pesqueria de la Curvina Golfina ha estado regulada de forma legal por la NOM-063-PESC-
2005, la cual especifica el uso de redes agalleras con una luz de malla minima de 14.6 cm (DOF, 2007). Esta
luz de malla minima se designd para realizar una captura dirigida a una talla minima de 65 cm con una
tolerancia de 35% del numero de ejemplares por debajo de dicha talla (Solana-Sansores et al., 2012). La
talla de 65 cm representa a los individuos con la fecundidad maxima en la poblaciéon (Erisman et al., 2013),
por lo que la selectividad del arte de pesca por estas tallas busca proteger a los ejemplares que no han
realizado al menos un primer desove. Aunque existe evidencia de un cumplimiento adecuado de dicha
reglamentacion (Solana-Sansores et al.,, 2012), recientemente se ha discutido sobre la posible

sobreestimacion de la talla de fecundidad maxima (Mendivil-Mendoza et al., 2018).

Si bien la pesca de esta especie esta restringida Unicamente a las horas con luz de dia y la Comisidn
Nacional de Acuacultura y Pesca (CONAPESCA) reconoce como area restringida la zona nucleo de la

Reserva de la Bidsfera (Erisman et al., 2014), ha sido complicado excluir de ahi la actividad pesquera;



8
durante 2009 y 2010, entre el 86% y el 90% de las capturas de la Curvina Golfina se obtuvieron de esta
zona de la reserva (Erisman et al., 2012). Finalmente, la pesca de la Curvina Golfina permanece en veda
total desde el primero de mayo hasta el 31 de agosto con el objetivo de proteger la reproduccién de una
porcién de la poblacién adulta y a los jévenes que permanecen en la reserva en este periodo (Erisman et

al., 2014).

1.1.2 La biologia de Cynoscion othonopterus

La Curvina Golfina, Cynoscion othonopterus (Jordan y Gilbert, 1882), es un pez teledsteo perteneciente a
la familia Sciaenidae. La distribucion de esta especie se encuentra restringida a la porcion norte del Golfo
de California, desde el delta del Rio Colorado hasta la region de las Grandes Islas (Figura 4), aunque existen
algunos registros aislados hasta La Paz, Baja California Sur y el sur de Sonora (Roman-Rodriguez, 2000). Es

por ello que se considera endémica del Golfo de California

Reino: Animalia

Phylum: Chordata

Clase: Actinopterygii

Orden: Perciformes

Suborden: Percoidei
Superfamilia: Percoidea

Familia: Sciaenidae

Género: Cynoscion

Especie: Cynoscion othonopterus

Figura 4. Anatomia externa, mapa de distribucién conocida y clasificacidon taxondmica de Cynoscion othonopterus.
Modificado de Chao (1995) y, Himaya y Kumada (1940).

Los individuos de esta especie pueden alcanzar 1013 cm de longitud total, 12 kg de masa corporal y una
edad de nueve afnos (Gherard et al., 2013). En su etapa adulta, las Curvinas Golfinas son carnivoras y se
alimentan principalmente de crustaceos, moluscos y peces pequefios, como anchoas y sardinas (Roman-
Rodriguez, 2000). Es un pez de crecimiento rapido que alcanza la madurez sexual a una talla relativamente
pequefia de 20 cm y edad de dos afios, a partir de la cual los individuos redirigen su gasto energético del

crecimiento a la reproduccidn (Figura 5) (Gherard et al., 2013).
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En cuanto a su biologia reproductiva, la Curvina Golfina no presenta evidencias de una proporcidn de sexos
diferente a 1:1 (Roman-Rodriguez, 2000). Las hembras presentan un desarrollo asincrénico de los oocitos
y, por lo tanto, se comporta como una desovadora multiple (Gherard et al., 2013). Sin embargo, aun es
necesario determinar cuantas veces las hembras regresan al Delta del Rio Colorado al afio y si en todas
estas ocasiones desovan. La especie tiene una fecundidad anual indeterminada, es decir, que no se
comporta como un valor fijo al inicio del afio, sino que los oocitos continuamente maduran y son liberados
a lo largo de toda la temporada reproductiva. La fecundidad media de las hembras se estima alrededor de

600 mil oocitos liberados por desove con un intervalo de confianza entre 250 mil y 1.2 millones (Gherard

et al., 2013).
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Figura 5. Modelo de crecimiento von Bertalanffy para la Curvina Golfina. Se sefiala en rojo la talla en que la especie
alcanza la madurez sexual y en azul la talla minima permitida de pesca. Modificado de Gherard et al. (2013).

1.1.3 Estudios genéticos en la Curvina Golfina

La genética de la conservacion es una ciencia que permite inferir procesos demograficos y determinar el
potencial evolutivo a largo plazo de las poblaciones. El uso de herramientas moleculares para el estudio
de especies en riesgo y el disefio de estrategias de manejo que favorezcan su recuperacion ha aumentado
debido a varios factores. El primero de estos se debe a que pueden inferirse procesos demograficos que
experimentan o han experimentado las poblaciones naturales en menor tiempo, con respecto a los

métodos tradicionales de ecologia poblacional (Moreno-Letelier, 2007). Esta caracteristica de las
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herramientas moleculares las vuelve idéneas para aplicarse en poblaciones en riesgo que requieran
medidas inmediatas de conservacién. Otro factor de peso asociado al uso de los marcadores genéticos es
un desarrollo importante de herramientas estadisticas y analiticas para el estudio de las frecuencias

alélicas y su dindmica en las poblaciones.

Reed y Frankham (2003) han resaltado la importancia de la variabilidad genética en poblaciones en riesgo,
ya que es necesaria para que las poblaciones evolucionen adaptativamente en respuesta a cambios
ambientales. Ademas, niveles bajos de heterocigosidad estdn relacionados directamente con una
reduccion en la adecuacién debido a depresion por endogamia. El desarrollo reciente de herramientas
bioinformaticas que incorporan analisis con aproximaciones Bayesianas, han permitido la reconstruccion
de los escenarios demografico experimentados por las poblaciones de interés, en escalas de tiempo desde
decenas hasta miles de generaciones en el pasado, con base en la evaluacién empirica de su diversidad

genética (Wang, 2005).

A la fecha, existen dos trabajos sobre genética de la conservacién de la Curvina Golfina que evidencian
cuestiones importantes respecto a la pesqueria y el estado de conservacién de esta especie. Uno de estos
estudios demuestra la presencia de otras especies de curvinas capturadas incidentalmente junto con
Cynoscion othonopterus. Esto significa que la pesca no se realiza de forma monoespecifica en todo el Alto
Golfo de California y que la abundancia de la poblacién mediante captura por unidad de esfuerzo pudiera
estarse sobreestimandose al incluirse biomasa perteneciente a individuos de otras especies (Rios-Medina,

2012; Pefiaranda-Gonzalez, 2013).

Por otro lado, los resultados de estos estudios genéticos no aportan evidencias de estructura poblacional,
lo que sugiere que la Curvina Golfina se comporta como una sola poblacién que comparte un mismo acervo
genético en la region del Alto Golfo de California. Finalmente, ambos trabajos coinciden al encontrar
evidencia de bajos niveles de diversidad genética en comparacion a los registrados en otros scidnidos y la
aparente ocurrencia de un evento demografico de cuello de botella reciente en la poblacién (Rios-Medina,

2012; Pefiaranda-Gonzalez, 2013).

No obstante, en ambos trabajos se reconoce la limitante del nUmero de muestras y el nimero de loci
analizados, por lo que deben considerarse como trabajos exploratorios con respecto a la diversidad

genética de la especie.
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1.1.4 Estimacion de Ne a través de marcadores genéticos y microsatélites

Para estimar el tamafio efectivo poblacional, se debe tomar en cuenta que existen diferentes variantes de
este parametro. Las dos variantes de Ne mas importantes son: el tamafio efectivo de endogamia (Ne)),
basado en la tasa de perdida de heterocigosis, y el tamafio efectivo de varianza (Ney), que evalla el cambio
en las frecuencias alélicas a través del tiempo (Luikart et al., 2010). Adicionalmente, existe el tamafio
efectivo coalescente (Nec), que engloba todos los aspectos de cambio genético por efecto de la deriva y
suele recomendarse su uso debido a que se ajusta de mejor forma a un espectro amplio de modelos,

incluyendo los de Fisher-Wright (Wakeley y Sargsyan, 2009; Luikart et al., 2010).

Desde una perspectiva temporal Ne puede hacer referencia a tres escalas de tiempo; el Ne contempordneo
incluye desde una a unas pocas generaciones anteriores, el Ne histdrico se refiere desde decenas a miles
de generaciones pasadas, mientras que el Ne ancestral se ubica en escalas de tiempo de miles a millones

de generaciones en el pasado (Wang, 2005).

La complejidad entre los distintos tipos de Ne y los principios que rigen la estimacion de cada uno, provoca
que exista una gran variedad de estimadores en la literatura cientifica. Estos estimadores pueden
clasificarse, inicialmente, como métodos basados en parametros demograficos tradicionales y aquellos
basados en datos genéticos (Moreno-Letelier, 2007). Los métodos demograficos se basan en la evaluacion
de diferencias en la proporcién de sexos, fluctuaciones en el tamafio poblacional, varianza en el tamafo
familiar y la estructura de tallas y edades, entre otros (Luikart et al., 2010). Todas estas variables no
cumplen con los supuestos de una poblacién idealizada tipo Fisher-Wright, haciendo mds propensa a una
poblaciéon natural a experimentar cambios en las frecuencias alélicas por deriva genética. Como
consecuencia, el nUmero efectivo de organismos que la componen (Ne) es menor a su tamafio censal (Nc).
Debido a que para muchas especies resulta laborioso y tardado evaluar en campo estas variables, se

prefieren las evaluaciones indirectas mediante marcadores moleculares (Moreno-Letelier, 2007).

Los métodos genéticos para estimar Ne pueden subdividirse de acuerdo al nimero de generaciones o
muestras que requieren realizarse en cada uno de ellos (Tabla 1). La légica detras de los principales
métodos de estimacién de Ne es la siguiente. Para los estimadores basados en desequilibrio de ligamiento
(linkage disequilibrium o LD por sus siglas en inglés) se hace el supuesto que cada locus se segrega de
forma independiente. Pero, conforme Ne disminuye la deriva genética provocada por un menor nimero
de parentales, generara asociaciones no aleatorias entre alelos en diferentes loci (Hill, 1981). Por lo tanto,

las sefiales de LD en una muestra pueden ser usadas para cuantificar Ne.
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Tabla 1. Algunos estimadores genéticos de Ne contempordneo.

Una sola muestra Dos muestras (Métodos temporales)
Estimador de Ne Programa y Referencia Estimador de Ne Programa y Referencia
Desequilibrio de Mdxima verosimilitud

LD-Ne; Waples y Do (2008) MLNE; Wang (2001)

Ligamiento (LD) (ML)

ML incorporando

Aproximaciones bayesianas ONeSAMP; Tallmon et al. cadenas Markov-Monte

MCLEEPS; Anderson

usando LD (2004) Carlo (MCMC) (2005)
Exceso de heterocigotos Nb_HetEx; Zhdanova y Bavesiano coalescente TM3; Berthier et al.
(HE) Pudovkin (2008) ¥ (2002)

e . DIYABC; C tetal.
Identificacion de hermanos  Colony2; Wang (2009) Bayesiano coalescente (2014) ornueteta
Cambios en frecuencias Ne-estimator; Peel et al.
alélicas (2004)

MsVarl.3; Storzy

Bayesiano coalescente
¥ Beaumont (2002)

Modificado de Luikart et al. (2010).

En el caso de los métodos basados en exceso de heterocigotos (HE), se espera que cuando el Ne sea
pequefio, se presenten diferencias en la proporcién de machos a hembras en la poblacién por procesos
meramente estocdsticos. Esto provoca diferencias en las frecuencias alélicas entre machos y hembras, y
consecuentemente un exceso de heterocigosis en la progenie con respecto a lo que se esperaria en una
poblacion ideal (Robertson, 1965; Wang, 2005). Este excedente de heterocigotos es inversamente

proporcional a Ne.

Finalmente, los métodos temporales se basan en el principio de que un menor Ne genera cambios de
mayor magnitud en las frecuencias alélicas entre dos generaciones a causa de la deriva genética. La
magnitud de estos cambios entre dos o mds generaciones, representadas por dos o mas muestras,

incrementa de forma inversa al Ne siguiendo una relacidn curvilineal (Luikart et al., 2010).

La estimacion del Ne histdrico se basa en la teoria coalescente y el principio de equilibrio mutacién-deriva,
gue permite inferir el Ne de la poblacidon en el tiempo en el que existié el ancestro comun mas reciente de

los individuos representados por la muestra actual (Hare et al., 2011). Una poblacién se encuentra en
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equilibrio dindmico mutacidn-deriva cuando su diversidad genética (©), se mantiene constante a través
del tiempo; la mutacidn aporta nuevas variantes alélicas, mientras que la deriva genética las elimina a una
tasa igual (Schneider et al., 2016). En estas poblaciones, © sera explicada en funcidn del Ne histdérico que
determina la tasa en que estas han perdido diversidad a través de deriva genética y de la tasa de mutacion

(n). Larelaciéon entre estas variables se expresa de acuerdo a la siguiente ecuacion para genomas diploides:

6 = 4Nep (1)

Mediante una estimacién de la diversidad genética actual y de la tasa de mutacidn del marcador empleado,

puede entonces calcularse el Ne histérico (Hare et al., 2011).

Al comparar un Ne histdrico con respecto a un Ne contempordneo, es posible cuantificar el cambio en la
abundancia de las poblaciones (Hare et al., 2011). El soporte estadistico para evaluar la magnitud vy la
certidumbre de estos cambios puede obtenerse mediante maxima verosimilitud con base en cadenas
Markov-Monte Carlo, como en el caso del programa MsVar 1.3 (Storz y Beaumont, 2002), o bien a través
de métodos Bayesianos como en el programa DIYABC (Cornuet et al, 2014). El objetivo de estas
estimaciones es conocer el Ne que presentaba una poblacién antes de influencias contemporaneas de

factores como la extraccion intensiva o el cambio climatico (Hare et al., 2011).

El Ne es un parametro que se emplea como un medio indirecto para describir y analizar cambios en la
abundancia de una poblacion. Es decir, se emplea como un proxy de Nc, con la ventaja adicional de
describir la susceptibilidad de una poblacion a experimentar deriva genética. De forma directa o indirecta
a través de Ne, se realizan estudios de la abundancia de las poblaciones en riesgo debido a la relacion

negativa entre este parametro y el riesgo de extincion (O'Grady et al., 2004; Fagan y Holmes, 2006).

La importancia del tamafio poblacional para el monitoreo de las poblaciones naturales y la conservacién
de especies en riesgo ha propiciado el desarrollo tedrico del tamafio poblacional minimo viable (o MVP
por sus siglas en inglés). Este parametro se define como la abundancia mas pequefia que requiere una
poblacién o especie para tener una probabilidad baja de extincidn en una escala de tiempo relevante para
la conservacidn. Su estimacion produce una abundancia minima para garantizar la supervivencia de la
poblacion ante factores de estocasticidad demografica, ecoldgica, ambiental (catastrofes naturales) y

genética (Shaffer, 1981).
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En este contexto, las estimaciones que se han realizado de MVP de vertebrados rondan alrededor de los
5,000 individuos adultos (Traill et al., 2007; Traill et al., 2010). Al medir el MVP en términos del tamano
efectivo poblacional surge el concepto de MVPNe, el cual ha sido estimado alrededor de 500 y que es
equivalente a 4,500 adultos aproximadamente (Frankham, 1995). Ademas, la relacién del Ne con la deriva
genética ha permitido establecer la regla “50/500” para su uso en decisiones de manejo (Frankham et al.,
2002). Esta regla establece que el Ne de una poblacidon debe ser superior a 50 para evitar los efectos
inmediatos de la depresidn por endogamia y superior a 500 para evitar la pérdida drastica de diversidad

genética por deriva genética.

Finalmente, para la estimacion de Ne (concepto asociado a teoria neutral) los microsatélites o secuencias
simples repetidas (SSRs) son buenos candidatos moleculares ya que su ausencia de transcripcién los vuelve
selectivamente neutros (Renteria-Alcantara, 2007). Estos marcadores son regiones del ADN formadas por
repeticiones de entre uno y seis nucledtidos (mononucledtidas, dinucledtidas, trinucledtidas,
tetranucledtidas, etc.), localizadas en el genoma nuclear (Renteria-Alcantara, 2007). Los microsatélites son
buenas herramientas para la evaluacion de la diversidad genética debido a las ventajas que presentan
sobre otros marcadores entre las que destacan sus tener altos niveles de polimorfismo, segregacion
mendeliana, codominancia, y la conservacién de sitios homadlogos entre especies emparentadas (Renteria-

Alcantara, 2007).

Gracias a que se han desarrollado una gran cantidad de cebadores para marcadores microsatélites en la
familia Sciaenidae (Farias et al., 2006; Garcia de Ledn et al., 2010; Karlsson et al., 2008; O’Malley et al.,
2003; Piller y Cordes, 2011; Portnoy et al., 2011) orientados a la evaluacion de la diversidad genética y la
estructura poblacional (Haffray et al., 2012; Henriques et al., 2014), asi como para la estimacién del
tamafio efectivo poblacional en varias especies (Turner et al., 2002; Chapman et al., 2002; Valenzuela-
Quifionez et al., 2014), se tiene a disposicidn un conjunto suficientemente grande de marcadores

homdlogos de especies filogenéticamente cercanas a la Curvina Golfina.

1.2 Justificacion

Social y econémicamente, la Curvina Golfina representa la pesqueria de escama mads importante para las
comunidades pesqueras del Alto Golfo de California. A pesar del trabajo realizado en el monitoreo

pesquero de esta especie, este enfoque no permite inferir cambios demograficos histéricos de la poblacion
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ni evalla su potencial evolutivo. En este sentido las herramientas moleculares resultan un buen
complemento a los datos con los que se cuenta actualmente para evaluar el estado de conservacién de
esta especie. La evaluacidn de la diversidad genética, asi como de los cambios demograficos que ha
presentado, medidos a través del tamafio efectivo contempordneo e histdrico, contribuirdn con datos
importantes para conocer el estado actual de la poblacién y plantear estrategias de monitoreo y manejo

que lleven a un aprovechamiento sustentable del recurso.

1.3 Hipoétesis

Asumiendo que el colapso de la pesqueria, a inicios de la década de los sesentas, se haya debido a un
cuello de botella demografico, se espera que la poblacién de Cynoscion othonopterus presente niveles
bajos de diversidad genética, un tamafio efectivo reducido y una razén Ne/Nc muy baja. Ademas, se espera

evidenciar una reduccidn significativa del Ne contempordneo en comparacion al Ne historico.

1.4 Objetivos

1.4.1 Objetivo general

Inferir la tendencia demografica en la Curvina Golfina (Cynoscion othonopterus) con base en marcadores

moleculares tipo microsatélites.

1.4.2. Objetivos especificos

— Estimar y contrastar los niveles de diversidad genética para tres periodos de muestreo de la
poblacion de la Curvina Golfina (2009, 2013 y 2017).

— Comparar la estimacién del tamafio efectivo contemporaneo poblacional entre las diferentes
cohortes muestreadas y calcular la proporcion Ne/Nc.

— Inferir eventos demograficos experimentados por la poblacion de la Curvina Golfina con base en

pruebas de cuellos de botella demograficos y la estimacion del tamafio efectivo histdrico.
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Capitulo 2. Metodologia

2.1 Obtencion de las muestras

Como parte de un estudio prospectivo de los niveles de diversidad genética de la Curvina Golfina,
Cynoscion othonopterus, se recolectaron durante los afios 2009, 2010, 2011, 2012, 2013 y 2017 un total
de 722 muestras en el Alto Golfo de California. La mayor parte de las muestras se obtuvieron de la
pesqueria artesanal que se realizd en cada uno de esos afios en los poblados de Santa Clara, en Sonora,
asi como en San Felipe, en Baja California (Tabla 2). Sin embargo, las muestras de 2013, se obtuvieron de
un aseguramiento de productos pesqueros de la Procuraduria Federal de Proteccidn al Ambiente

(PROFEPA).

Tabla 2. Nimero de scianidos muestreados por afio en los dos sitios de muestreo.

Afio Santa Clara San Felipe Total
2009 30 28 58
2010 29 31 60
2011 32 29 61
2012 52 11 63
2013 398 0 398
2017 82 0 82

Para todos los periodos de muestreo se consideraron Unicamente individuos que tuvieran una longitud
total entre 60 y 70 cm o aproximadamente cuatro aflos de edad segln el modelo de crecimiento de la
especie (Figura 5). Se recolectd, de forma oportunistica, tejido muscular, epitelio interespinal de la aleta
dorsal o tejido de la vejiga natatoria, almacenandolo en microtubos de pldstico de 2 mL y preservando las
muestras a -80 °C. La identificacién de la especie se baso en la informacidn provista por los pescadores y
las cooperativas pesqueras, y fue confirmada genéticamente mediante la secuenciacidon de la regién
control mitocondrial, el gen citocromo oxidasa | o el gen citocromo b siguiendo los protocolos descritos
por Rios-Medina (2012). Adicionalmente, siempre que fue posible, los individuos se revisaron e
identificaron con base en sus caracteristicas morfolégicas empleando la guia FAO para la identificacién de

especies para los fines de pesca de la Organizacién de las Naciones Unidas para la Agricultura y la
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Alimentacidn (Chao, 1995; Rios-Medina, 2012). Los analisis descritos en el presente trabajo se realizaron

exclusivamente con individuos para los cuales se confirmo la especie.

Posteriormente, se procedid a seleccionar aquellos individuos que correspondieran a diferentes
generaciones. Asumiendo una edad en la que las hembras alcanzan una madurez sexual de dos afios
(Gherard et al., 2013), se puede emplear como tiempo generacional un aproximado de cuatro afos, que
representa aproximadamente la edad promedio de las hembras reproductivamente activas (Erisman et
al., 2013). De esta forma, se incluyeron en los andlisis aquellos individuos muestreados en 2009, 2013 y
2017. Este tiempo generacional de cuatro afios, corresponde tanto al intervalo de tiempo entre los

periodos de muestreo seleccionados, como a la edad promedio de los individuos analizados.

Por ende, el tamafo efectivo estimado correspondera al del grupo de reproductores que tenian en
promedio 4 afios. Lo anterior permitid suponer que los andlisis se efectuaron en cohortes o grupos
generacionales independientes y sucesivos. Lo cual es importante para considerar al Ne estimado en cada
cohorte como el nimero efectivo de reproductores (Nb) que explican la diversidad genética de cada uno

de ellos (Schwartz et al., 1998).

2.2 Extraccion de ADN

La extraccion de ADN gendmico total de las muestras se llevé a cabo mediante el protocolo rapido de sales
propuesto por Aljanabiy Martinez (1997), a partir de entre 20 y 30 mg de tejido. El pellet de ADN gendmico
fue resuspendido en 30 pl de solucién amortiguadora de almacenamiento (Tris-HCI 5.0 mM pH 7.9, EDTA
0.1 mM pH 8.0) durante ocho horas y finalmente evaluado tanto cualitativa, como semi-cuantitativamente

a través de una electroforesis en geles de agarosa al 1.5% con Bromuro de Etidio (0.5 pug/mL).

2.3 Amplificacion, seleccion y optimizacidon de microsatélites

Se evaluaron un total de 29 marcadores microsatélites heterdlogos disefiados en otras especies de
scianidos (Anexo A). Todos los cebadores fueron probados con base en las condiciones de amplificacidn
usadas por Rios-Medina (2012) y Pefiaranda-Gonzélez (2013). Los microsatélites se amplificaron en un

volumen de reaccién de PCR de 12.5 L, que contenia 22 mM de Tris-HCl pH 8.4, 55 mM de KCI, 200 uM
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de dNTPs, 1.2 U/uL de Taq polimerasa, 0.32 uM de cebador forward, 0.32 uM de cebador reverse, entre 5

a 50 ng de ADN gendmico y se probaron dos concentraciones de MgCl; (1.5 mMy 3 mM).

Los 29 microsatélites se probaron en reacciones de PCR que se componen de un periodo de
desnaturalizacidén inicial de 3 minutos a 94°C, seguido de 25 ciclos conformados de 20 segundos a 96°C
para desnaturalizar, 40 segundos con distintas temperaturas de alineamiento para identificar la dptima
para cada par de cebadores, y 40 segundos a una temperatura de extensién de 72°C. Las temperaturas de
alineamiento probadas fueron de 54, 56, 58, 59, 60, 65 y 66°C. Finalmente, se concluyeron las reacciones
de PCR con una temperatura de extensidon final a 70°C por 90 segundos y enfriamiento hasta alcanzar

15°C.

Los productos de las reacciones de PCR fueron evaluados cualitativamente mediante electroforesis en
geles de agarosa al 2% con 0.5 pg de Bromuro de Etidio por mililitro de gel. Se cargaron 6 pL de muestra
en cada uno de los posos y se corrieron a 90 volts por 45 minutos. Los productos de PCR fueron evaluados

en un transiluminador de luz UV.

Una vez seleccionados los microsatélites que efectivamente presentaban amplificaciones en Cynoscion
othonopterus, los amplicones se genotipificaron mediante un andlisis automatizado de fragmentos en un
secuenciador automatico de ADN ABI PRISM® 3130x| Genetic Analyzer de la compaiiia privada SegXcel Inc.
en San Diego, California. Dado que algunas alicuotas de cebadores se encontraban marcadas con
fluorocromos mediante el uso de etiquetado universal (Schuelke, 2000; Shimizu et al., 2002) y otras con
marcaje covalente directo (Ziegle et al., 1992) las reacciones de PCR se realizaron en su totalidad en un
programa que incluia la adicidon de un segundo conjunto de ciclos para la amplificacién de producto de
PCR utilizando el tercer cebador forward empleado en el etiquetado universal. Este segundo conjunto de
ciclos se realizé inmediatamente después del descrito anteriormente y antes de la extensidn final y se
compone de ocho ciclos con una temperatura de desnaturalizacién de 95°C por 20 segundos, alineamiento
a 53°C por 40 segundos y extension a 72°C por 40 segundos. Finalmente, en el caso de los cebadores
marcados con etiqueta universal se presentaba en la reaccién la modificacién de incluir 0.16 puM de

cebador forward con etiqueta universal y 0.16 uM de cebador forward marcado con flourocromo.

Para reducir el error asociado tanto a diferencias en la movilidad de los amplicones en el andlisis de
fragmentos, como debido al cambio de uso de cebadores marcados de una forma a otra, se incluyeron

controles positivos en cada conjunto de muestras para la correccion y estandarizacion del tamafio de los
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alelos. Asi mismo, se analizaron en todo momento controles negativos para evaluar contaminaciones y

artificios del PCR.

La seleccion de los microsatélites se realizé en varias etapas. Primero, se descartaron aquellos que no
presentaron ninguna amplificacion exitosa en la especie. Posteriormente, se eliminaron aquellos que no
presentaban amplificaciones consistentes en ninguna de las condiciones evaluadas. Finalmente, se
eliminaron del andlisis aquellos que tras el genotipificado de 40 muestras resultaran monomérficos. Lo
anterior asumiendo baja probabilidad de encontrar otros alelos tras este nimero de muestras. Una vez
seleccionados los loci a incluirse en el analisis, se optimizaron combinaciones de cebadores en un PCR

multiplex con ayuda del software Multiplex Manager (Holleley y Geerts, 2009).

2.4 Genotipificacion de las muestras

La lectura de los electroferogramas y el genotipificado de las muestras se realizaron con el programa
GeneMarker V1.71 (SoftGenetics E.U.A). En todo momento se realizé un estricto control de calidad basado
en las recomendaciones de Morin et al. (2009) para la lectura de los genotipos y la asignacion de alelos.
Este control de calidad incluyd dos lecturas independientes de cada muestra y una tercera lectura cuando
se presentaron discrepancias. Cuando, a pesar de lo anterior, no se llegd a un consenso en la asignacion

de alelos se repitié el PCR de dicha muestra.

La asignacién de alelos o binning se realizd6 mediante el uso simultaneo de dos macros para Excel, Autobin
(Guichoux et al., 2011) y Flexibin (Amos et al., 2007). Posteriormente se analizaron los genotipos usando
el programa MICRO-CHECKER 2.2.3 (Van Oosterhout et al., 2004) y el macro para Excel MStools v3.1.1
(Park, 2001). El primero de estos software analiza las frecuencias alélicas y genotipicas en los individuos
para identificar por loci errores de genotipificado tales como tartamudeo de la polimerasa (o stuttering
que se refiere a cambios pequefios en el tamafio de los alelos durante el PCR), alelos nulos (o null alleles
cuando uno o mas alelos fallan en su amplificacién), alelos marginados (o allelic dropout que ocurre cuando
alelos grandes no amplifican tan eficientemente como los pequefos) y errores tipograficos. Este analisis
se realizd con un intervalo de confianza al 95% tanto con el total de muestras como agrupandolas por afio

de muestreo.
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Usando MStools v3.1.1 se determinaron los alelos invalidos al realizar una busqueda de alelos que salgan
de un intervalo esperado o que presenten saltos poco frecuentes. MStools se utilizé para identificar alelos
que estuvieran fuera del intervalo entre los 50 y 350 pares de bases y que tuvieran saltos de mas de 10
pares de bases con respecto al alelo anterior. Las muestras que tuvieran alelos sospechosos fueron

amplificadas y analizadas nuevamente.

Finalmente, se realizaron dos pruebas de evaluacidn de estructura genética empleando los diferentes afios
evaluados. Esto se realizd para identificar estructura poblacional oculta en las muestras y garantizar que
los analisis se realizaran con un solo acervo genético. Esto brindé validez a las pruebas posteriores evitando
un posible efecto Wahlund (reduccién en la heterocigosidad causada por el andlisis de muestras

provenientes de subpoblaciones con estructura no identificada).

La primera prueba se realizé mediante la estimacion del indice de fijaciéon Fsr pareadas entre afios
mediante el programa Arlequin 3.5.2.2 (Excoffier y Lischer, 2010) empleando 1,000 permutaciones. Por
otro lado, se realizdé un andlisis de agrupamiento bayesiano implementado en el software STRUCTURE
2.3.4 (Pritchard et al., 2000). Este método emplea cadenas Markov-Monte Carlo (MCMC) para asignar
individuos en K poblaciones con base en sus genotipos sin informacion previa del sitio de muestreo. Se
realizaron analisis para los valores de K entre unay cinco poblaciones con 20 corridas de 10,000 iteraciones
después de un periodo de calentamiento de 10,000 pasos. Se empled el modelo de ancestria Admixture y
el modelo de frecuencias alélicas correlacionadas. Los resultados generados se analizaron en la plataforma
en linea Structure Harvester (Earl y vonHoldt, 2012) para identificar el valor de K con mayor probabilidad
de explicar la posible estructura de la poblacidon mediante verosimilitud y la prueba de Evanno et al. (2005)

de estimacién de AK.

2.5 Analisis de diversidad genética

La estimacién de los parametros descriptivos de la diversidad genética se realizé utilizando el macro para
Excel GenAlEx 6.503 (Peakall y Smouse, 2006). Se estimd el nimero de alelos (k), la heterocigosidad
observada (H,), la heterocigosidad esperada (H.), el indice de endogamia (Fis) y el nimero efectivo de alelos
(ne) que calcula el numero de alelos que, en mismas proporciones, permitirian obtener la heterocigosidad
observada. Posteriormente, se estimé la riqueza alélica (Ar) utilizando el programa Fstat 2.9.3.2 (Goudet,

2001); este parametro describe el nimero de alelos que se observarian en cada uno de los loci en cada
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afio si se muestrearan el mismo numero de individuos. Para realizar una comparacién con menor sesgo
entre los afios, la riqueza alélica se estimé con base en el afio con menor nimero de muestras. Finalmente,
se realizd la prueba de desviacion del equilibrio de Hardy-Weinberg (H-W) con aproximaciones de cadenas
Markov-Monte Carlo (MCMC) implementadas en el programa GenePop 4.7.0 (Rousset, 2008). Los
pardmetros de las MCMC se mantuvieron en los valores predeterminados (valor de desmemorizacién =
10,000, numero de muestreos “batches” = 20, iteraciones por muestreo = 5,000). La estimacion de todos

estos parametros se realizé tanto por afio muestreado como con el total de muestras.

2.6 Evaluacion de cuellos de botella demograficos recientes

Las pruebas de cambios demograficos evalian los datos genéticos de la poblacidn para identificar
evidencias de que esta haya experimentado cuellos de botella demograficos recientes. Dado los
fundamentos de cada uno de estos métodos, se evaltan senales de cuellos de botella en escalas de tiempo
diferentes. La razén M (Garza y Williamson, 2001) y el valor critico Mc fue estimado para cada una de las

cohortes mediante las aplicaciones M_P_Val y Critical_M respectivamente (Garza y Williamson, 2001).

“", n

Al dividir el nimero de alelos observado “k” entre el recorrido alélico de cada locus “r”, cuantifica variantes
alélicas perdidas en los cuellos de botella, que se esperarian debido a las mutaciones en saltos de los
microsatélites, pero que no se encuentran en la poblacién. Este programa asume que el esfuerzo de
muestreo fue el suficiente para registrar las variantes alélicas que en ella se encuentran. La razon M
mantiene la sefial de un cuello de botella demografico por mayor tiempo que otros métodos debido a que
requiere que la mayoria de las mutaciones aumenten el nimero de alelos observado sin aumentar el
recorrido alélico. Lo anterior aumentaria el valor de M, y solo asi se perderia la sefial de dicho colapso
poblacional. Algo que no siempre ocurre (Garza y Williamson, 2001). El valor critico Mc describe el valor
limite inferior del intervalo de confianza al 95% de la razén M que uno esperaria en condiciones de
equilibrio mutacidn-deriva. Esto permite identificar si la M calculada refleja condiciones de equilibrio o, si

esta debajo de Mc, hay evidencia de cuello de botella.

El calculo de M y Mc mediante las aplicaciones de Garza y Williamson (2001) requiere del valor de
diversidad genética esperada en equilibrio mutacidn-deriva (6). Este valor se estimé empleando la

ecuacion 1, usando como Ne el Ne histdrico de Nei (ver abajo) y una tasa de mutacion (i) de 0.0005. Se
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ajusto el andlisis mediante un modelo de mutacién de dos fases (TPM) con un porcentaje de mutaciones

de mas de un solo paso de 10% y un tamafio promedio de estas mutaciones de 3.5 nucledtidos.

Se requieren otras investigaciones para estimar el modelo de mutacidn estricto seguido por un conjunto
de loci microsatélites; sin embargo, son pocos los microsatélites que presentan mutaciones exactas en un
solo paso de ganancia de repeticién (modelo de mutacién por pasos; SMM). Esto provoca que el TPM sea
el recomendado para estudios demogréficos, ya a que es un modelo intermedio entre el SMM y el modelo

mutacional de alelos infinitos (IAM) (Cornuet y Luikart, 1996).

También se estimd para cada cohorte la prueba de exceso de heterocigosis desarrollada por Cornuet y
Luikart (1996) con célculo de significancia estadistica usando la prueba de Wilcoxon y el método de
cambios en la distribucion de las frecuencias alélicas de Luikart et al. (1998), ambas pruebas
implementadas en el programa Bottleneck 1.2.02 (Piry et al., 1999). El primero de estos métodos se basa
en que los alelos raros en una poblacion tienen poca contribucién a su heterocigosis observada, y que la
rareza de estos alelos provoca que tengan baja frecuencia en la poblacién en forma de homocigotos. Un
evento de cuello de botella el azar ocasiona que sea mds probable que se pierdan estos homocigotos de
alelos raros. La desaparicion de homocigotos provoca que la heterocigosis observada sea mayor a la
esperada, sefial que al cuantificarla sirve para evidenciar el cuello de botella que la provocé. Este método
tiene una capacidad para detectar cuellos de botella en un intervalo de tiempo menor que la razén M;
esto se debe a que tras unas cuantas generaciones de panmixia las frecuencias genotipicas de la poblacion
regresan a las esperadas bajo equilibrio de Hardy-Weinberg. Por lo tanto, la sefial de este método solo es
detectable en una escala de tiempo de dos a cuatro Ne generaciones desde el cuello de botella (Cornuet

y Luikart, 1996).

Para detectar la sefial de exceso de heterocigotos, la prueba de Wilcoxon se basa en que cerca del
equilibrio mutacion-deriva la heterocigosidad esperada (Heq) es igual a la heterocigosidad esperada
medida bajo equilibrio Hardy-Weinberg (He). En una poblacion sujeta a un cuello de botella reciente se
rompe el equilibrio mutacién-deriva y H. sera significativamente mayor que Heq calculada por el nimero
de alelos muestreados (Luikart y Cornuet, 1998). Con esta comparacion la prueba de Wilcoxon estima la

probabilidad de un exceso de heterocigotos no significativo (Maltagliati, 2002).

El método de cambios en las frecuencias alélicas se basa en que, al graficar el nimero de alelos para un
locus en funcién de sus frecuencias relativas, una poblacién en equilibrio mutacion-deriva presentara una

distribucion de alelos en forma de “L”. En esta distribucidén se observara un alto nimero de alelos con
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frecuencias relativas bajas (alelos raros). Tras un evento de cuello de botella, sin embargo, éstos son los
gue tienen mayor probabilidad de perderse vy, por lo tanto, disminuirdn en proporcién a los demas. Son
los alelos con frecuencias intermedias los que ahora representaran la mayor proporcidn de alelos (cambio
modal). Esta sefial de cuello de botella solamente se mantiene en la poblacién unas cuantas docenas de

generaciones antes de que retornen las frecuencias a la forma de “L” (Luikart et al. 1998).

Las dos pruebas implementadas en Bottleneck 1.2.02 fueron realizadas con 1,000 iteraciones y utilizando
el modelo de mutacién de dos fases (TPM). El programa se corrié con una proporcidon de mutaciones de

un solo paso del 90% y con una varianza del modelo de 30.

2.7 Estimaciones de Ne contemporaneo

Se estimd el Ne contempordneo para cada cohorte utilizando dos métodos, uno basado en un solo
muestreo y uno temporal de dos muestreos usando el programa NeEstimator 2.1 (Do et al., 2014). Los
métodos de un solo muestreo incluyeron el de desequilibrio de ligamiento (LD) (Waples y Do, 2010) y el
método de exceso de heterocigotos (HE) (Zhdanova y Pudovkin, 2008), mientras que el método temporal

correspondio al de la varianza estandarizada de cambios en las frecuencias alélicas (F) (Waples, 1989).

Para estimar F, NeEstimator incluye tres diferentes algoritmos: Fc (Nei y Tajima, 1981), Fk (Pollak, 1983) y
Fs (Jorde y Ryman, 2007). Las diferencias entre estas tres aproximaciones son meramente matematicas,
sin embargo, Fs es especialmente atil para loci microsatélites (Jorde y Ryman, 2007) y, por lo tanto, la

que se empled para calcular Ne, usando este método temporal.

Se recomienda realizar la estimacion de Ne con varios valores criticos para observar tendencias en su
estimacion (Do et al.,, 2014). Por lo tanto, el programa se corrié con el modelo de desequilibrio de
ligamiento asociado a un sistema de reproduccidn aleatoria y empleando valores criticos de 0.05, 0.04,
0.03,0.02 y 0.01. La funcién de estos valores es establecer un limite para excluir en los calculos alelos raros
que presenten frecuencias menores al valor critico seleccionado. Esto se debe a la evidencia de sesgos en

la estimacion de Ne mediante LD y HE al incluirse dichos alelos (Do et al., 2014).

Estas estimaciones se realizaron para cada una de las cohortes, y no se realizaron mezclando todas las
muestras para evitar el error en Ne asociado al muestro de generaciones traslapadas (Schwartz et al.,

1998). Finalmente, cuando alguin estimador no detecta la sefial genética asociada a su algoritmo el



24
resultado lo expresa como un valor infinito o negativo. Este caso puede presentarse solamente en algunos
de los valores criticos empleados por lo tanto, se procedié a reportar la media del estimado del Ne en
funcién de los valores criticos que si generaron un valor puntual. En el caso de los intervalos de confianza
al 95% se reportan calculados con el método de Jackknife, excepto en HE, que solo lo calcula de forma
paramétrica. De acuerdo a una filosofia conservadora se optd por reportar los valores mas extremos de

los intervalos de confianza estimados con cualquiera de los valores criticos.

Para estimar la proporcién Ne/Nc se comparé la media en la estimacion de Ne mediante desequilibrio de
ligamiento y el método de cambios en las frecuencias alélicas con la abundancia pico de la especie en cada
evento reproductivo estimada por Rowell et al (2017). Este valor corresponde a 1.54 millones de individuos
y hace referencia a una marea en uno de los canales del delta del Rio Colorado. Este valor se obtuvo
mediante la deteccidn y cuantificacidn bioacustica de los sonidos producidos por los machos de la Curvina
Golfina durante las agregaciones reproductivas. Cabe mencionar, que la Curvina Golfina presenta
agregaciones simultdneas en los dos canales principales del delta, ademas de que se desconoce el nimero

de agregaciones en los que participa cada individuo (Rowell et al., 2017).

2.8 Estimaciones de Ne historico

La primera aproximacion para calcular Ne histdrico se realizé de acuerdo a Nei (1987) para cada una de las
cohortes. Esta estimacién calcula un Ne de largo plazo; esto quiere decir que describe la media armodnica
del Ne que ha tenido la poblacion a lo largo del tiempo desde la coalescencia al ancestro comin mas
reciente de los individuos que actualmente la componen. El Ne calculado de esta forma es un Ne

coalescente aplicable en microsatélites y que es expresado de acuerdo a la siguiente ecuacion:

1
_G-mr ! (2)

N
e 81

Esta férmula se basa en el supuesto de que la poblacién se encuentra en equilibrio mutacién-deriva para
estimar el Ne histdrico que explica la diversidad genética de la poblacidn medida como heterocigosis
esperada (H.) conociendo la tasa de mutacién (u) de los loci microsatélites empleados. El valor empleado

de pn=0.0005 corresponde al estimado por Valenzuela-Quifionez et al. (2014) mediante literatura cientifica
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(Ellegren, 2000; Garza y Williamson, 2001; Selkoe y Toonen, 2006). Este parametro se estimé mediante la

H. de cada cohorte analizada, asi como empleando el total de muestras.

Posteriormente, se dividieron las medias de las estimaciones de Ne contempordneo mediante
desequilibrio de ligamiento (LD-Ne) y cambios en frecuencias alélicas (F-Ne) entre la media del Ne de Nei

para obtener una tasa de cambio en la abundancia (r).

La segunda estimacion de Ne histdrico se realizd a través del método desarrollado por Beaumont (1999),
mejorado por Storz y Beaumont (2002) e implementado en MsVar 1.3. Este método supone una poblaciéon
cerrada y panmictica evaluada mediante microsatélites con un modelo de mutacién por pasos (SMM). El
modelo implementado en este método considera cuatro parametros: NO, N1, Ty u. NO se refiere al tamafio
actual de dicha poblacién (Ne contempordneo), N1 representa el tamafio de la poblacion antes del cambio
demografico (Ne histérico), T cuantifica el tiempo entre ambas condiciones poblacionales y u se refiere a
la tasa de mutacién. MsVar 1.3 relaciona la longitud de las ramas terminales de una genealogia de genes
hasta su punto de coalescencia, con los cambios demograficos que la poblacién ha experimentado. Se
espera que una poblacion que ha presentado un crecimiento demografico reciente presente ramas

terminales mas cortas y lo opuesto en el caso de una reduccion poblacional (Hein et al., 2004).

MsVar 1.3 opera en un entorno Bayesiano y se alimenta de distribuciones de probabilidad previas
lognormal para la media y la deviacién estandar de los cuatro pardmetros mencionados, asi como de la
verosimilitud de los datos observados dado ese modelo. Mediante muestreos de MCMC con un algoritmo
Metropolis-Hastings se infiere el producto de ambos elementos para describir las distribuciones de
probabilidad posteriores de los parametros. Finalmente, este método incorpora un modelo jerarquico en
el cual las distribuciones posteriores de cada parametro en cada locus provienen de hiperparametros que
describen su comportamiento total. Debido a que cada locus genera una seiial de la historia demografica
de la poblacién, las distribuciones de probabilidad lognormal de las hipermedias e hiperdesviaciones
estandar de los cuatro parametros rednen la evidencia total de la historia demografica de la poblacion

(Storz y Beaumont, 2002).

Los datos obtenidos para cada cohorte y con el total de muestras en conjunto se analizaron con MsVar
1.3, considerando cuatro afilos como tiempo generacional para la especie (Gherard et al., 2013) y con la
opcion de evaluacidon de un cambio demografico exponencial. Para cada analisis se realizaron cinco
corridas independientes del programa. Mediante un ajuste de la distribucion de probabilidad previa de N1

se evaluaron escenarios de estabilidad, reduccidn y expansién demografica; las otras dos corridas se
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realizaron con una distribucién de probabilidad para N1 con una media aleatoria. Esta media fue

muestreada aleatoriamente de un intervalo de entre 0 y 100,000 (Tabla 3).

La media (X) y la desviacién estandar (s) del Ne contempordneo, calculados con los resultados por cohortes
de los métodos de desequilibrio de ligamiento y cambio en las frecuencias alélicas, fueron usados para
construir la distribucion previa lognormal de NO (logNO [X,s] = 3.31, 3.27). Para W se continud usando el
valor de 0.0005 como media (logu [X,s] = -3.30, 1) y para el tiempo de cambio se empleé una media de
50,000 aiios (logT [X,s] = 4.70, 4.4). En el caso de los hiperparametros se empled la misma media y
desviacion estandar para la hipermedia que la establecida para las previas individuales por locus. Las
hiperdesviaciones estdndar se establecieron con una media de 0 y una desviacion estandar de 0.5. En
todos los casos se implementaron desviaciones amplias para las previas, con el fin de no sesgar las
distribuciones posteriores y favorecer un solapamiento entre sus dreas para permitir la convergencia de

las corridas.

Tabla 3. Distribucion probabilistica previa lognormal de N1 en los diferentes escenarios demograficos evaluados
por muestra empleando MsVar 1.3.

Muestreo Estabilidad Expansion Reduccion Aleatorio 1 Aleatorio 2
2009 3.31[3.27] 2.70 [3.40] 4.4 4] 3.34 [3.04] 4.33 [4.03]
2013 3.31[3.27] 2.70 [3.40] 4.4 4] 4.64 [4.33] 4.82 [4.52]
2017 3.31[3.27] 2.70 [3.40] 4.4 (4] 4.95 [4.65] 4.58 [4.28]
Total 3.31[3.27] 2.70 [3.40] 4.4 (4] 3.88[3.58] 4.94 [4.64]

Se muestra la log media y entre corchetes la log desviacion estdndar de las diferentes distribuciones
probabilisticas. Comparese con la distribucién previa de NO: 3.31, 3.27. La desviacidn estandar de las condiciones
aleatorias es la mitad de su media.

Cada corrida independiente se realizd ademds con diferentes valores iniciales para las MCMC
(muestreados aleatoriamente de la distribucion probabilistica de la previa de cada parametro) y diferentes
semillas generadas de forma aleatoria. Cada corrida involucré un muestreo de 20,000 iteraciones de las
MCMCy entre cada una se realizé un cribado de 100,000 iteraciones. La construccion de las distribuciones
previas, asi como el muestreo de valores iniciales para las MCMC y las semillas aleatorias se realizaron a

través de la paqueteria estadistica R (R Core Team, 2018). En el Anexo B se muestra como ejemplo de la
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parametrizacion descrita anteriormente para MsVar 1.3 el archivo empleado para el escenario de

reduccion poblacional de la cohorte del 2009.

Se elimind el 10 % de los valores iniciales de las MCMC como periodo de calentamiento. Posteriormente,
para evaluar la convergencia de las MCMC en cada una de los aflos muestreados, se aplicaron un conjunto
de pruebas implementadas en R. En primer lugar, se graficé el comportamiento de las cadenas por
pardmetro en cada muestreo, la ausencia de una tendencia en esta prueba visual permite identificar
estabilizacidn de las cadenas y confirma que las iteraciones aplicadas fueron suficientes. Posteriormente
se utilizd la funcidn densityplot, implementada en la paqueteria lattice (Sarkar, 2008) como prueba grafica
para evaluar la convergencia entre las cadenas generadas para cada afio de muestreo. Al graficar las curvas
de distribucidon probabilistica posterior de cada cadena se espera ver un alto solapamiento en la
distribucidn posterior de las cadenas cuando existe convergencia. Finalmente, mediante la funcién
gelman.diag, implementada en la paqueteria coda (Plummer et al., 2006), se estimo el factor de reduccién
de escala (R) del diagndstico de Gelman y Rubin (1992). Mientras mas cercano sea este factor a unoy que,
como regla general, no sea mayor a 1.1 se concluye que existe una muy pequefia varianza entre las cadenas
y dentro de ellas y se asume convergencia. Cuando no se logrd una convergencia de los cinco escenarios
propuestos se eliminaron aquellos que no mostraron convergencia significativa. Se consideré como un

grado suficiente de convergencia cuando al incluir el mayor nimero de escenarios por muestreo, R para

cada parametro era igual o menor que 1.1.

Se juntaron todos los valores de las cadenas convergentes y con el conjunto completo de datos se calculd
por muestreo la mediana de la hipermedia estimada para NO, N1, y T junto con sus intervalos de
credibilidad al 90%. Posteriormente, se obtuvo por muestreo el factor de Bayes (BF) para cuantificar el
soporte de una reduccién poblacional (Beaumont, 1999; Storz y Beaumont, 2002). El BF se obtiene a partir

de las iteraciones del escenario de estabilidad mediante la siguiente férmula:

1
BFgeduccion = —1 (3)

En donde, el numerador representa el nimero de estados de la cadena en la que se ha simulado una
reduccion poblacional; mientras que el denominador representa el nimero de estados que representan
una expansion demografica (Storz y Beaumont, 2002). Esta prueba se realiza empleando las iteraciones
del escenario de estabilidad ya que en esta cadena las distribuciones previas de NO y N1 son las mismas

(Girod et al., 2011). Existe evidencia fuerte de una reduccion demografica cuando BF > 10, evidencia
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moderada cuando 3 < BF < 10, sin evidencia cuando 0.33 < BF < 3 y es una prueba no significativa cuando

BF < 0.33 (Girod et al., 2011).

Finalmente, como segunda prueba para evidenciar reduccion demografica se calculé en cada una de las
18,000 iteraciones de las 20 cadenas realizadas el cambio en Ne. Simplemente, en cada iteracidn se aplico

la siguiente férmula:

ANe = N1 — NO (4)

Una vez calculado el pardmetro ANe se combinaron las 20 cadenas y se estimd la mediana, los intervalos
de credibilidad al 90% y sus limites inferior y superior. Por ultimo, se graficd la curva de distribucién

probabilistica de Log(ANe).

El ultimo andlisis se realizd en el programa DIYABC v2.0. DIYABC es un software basado en teoria
coalescente que permite evaluar distintas historias demograficas complejas y cuantificar su soporte
relativo (Cornuet et al., 2010). Al realizar aproximaciones Bayesianas (ABC por sus siglas en inglés), las
probabilidades posteriores de diferentes modelos y/o parametros demograficos son determinadas al
medir la semejanza entre los datos observados y un gran nimero de datos simulados a partir de

estadisticos de resumen como k (numero de alelos), la razén M, Fsr, entre otros (Cornuet et al., 2014).

Con el antecedente de un cuello de botella demografico (evidenciado en los resultados de MsVar 1.3), se
empleé DIYABC para estimar el soporte probabilistico de seis diferentes escenarios que presentan
variacion en la intensidad y el tiempo de dicha reduccion (Figura 6). La distribucién previa del Ne
contempordneo se especificé con una distribucién probabilistica uniforme con un limite inferior de 500 y
uno superior de 5,000. Se empled el modelo mutacional para microsatélites predeterminado del programa
y se emplearon todos los estadisticos de resumen. En total se generaron 30 millones de juegos de datos

simulados.

Finalmente, para evaluar el soporte de los seis escenarios simulados, se realizé el analisis de comparacion
de sus probabilidades posteriores mediante el algoritmo logistico (Cornuet et al., 2008). Posteriormente,
se estimd la confianza al elegir el escenario con la mayor probabilidad. Esto se realizé6 tomando 1% de los
juegos de datos simulados con este escenario, que representaron aquellos mas cercanos a los valores
observadosy generando una regresidn lineal entre estos datos, los otros cinco escenarios y consigo mismo.

De esta forma, nuevamente con el algoritmo logistico, se estiman las probabilidades posteriores de los



seis escenarios y se cuantifica el nUmero de veces que cada escenario tiene la probabilidad posterior mas

alta.
Reduccion =~ 60% Reduccion =~ 85% Reduccion =~ 90%
Ne histdrico ~ Ne historico ~ Ne historico ~
Unif (5,000; 10,000) Unif (10,000; 25,000) Unif (25,000; 50,000)
Tiempo < 5,000 gens. . . .
T ~ Unif (500; 5,000) Escenario 1 Escenario 2 Escenario 3
Tiempo > 5,000 gens. Escenario 4 Escenario 5 Escenario 6

T ~ Unif (5,000; 10,000)

Figura 6. Variacién en tiempo e intensidad de cambio poblacional de los escenarios demograficos de cuello de botella
evaluados en DIYABC. Compadrese las distribuciones a priori del Ne historico con respecto al de Ne contempordneo =
Unif (500; 5000). N6tese que la escala del tiempo en este software esta dada en generaciones.
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Capitulo 3. Resultados

3.1 Seleccidon de muestras y microsatélites

Se obtuvieron los genotipos multilocus de microsatélites para 187 individuos de Curvina Golfina. Un total

de 58 individuos correspondieron al muestreo del afio 2009, 59 al 2013 y 70 al 2017.

Se logré una buena amplificacién para 25 de los 29 loci microsatélites que fueron probados. Sin embargo,
solamente 17 de ellos tuvieron amplificaciones reproducibles y con cantidad suficiente de amplicén en un
grupo de muestras control. Los loci que cumplieron estas caracteristicas fueron: Cyne02, Cac03, Tmac03,
Tmac06, Cynel2, Cacl3, Cacl4, Cacl8, Cyne20, Tmac56, Tmac74, Soc418, Soc423, Soc554, Soc609, Soc800
y Soc904. Todos estos microsatélites presentaron buenas cantidades de amplicon empleando una
concentracién de MgCl; 1.5 mM y con una temperatura de alineamiento de 56°C, excepto Tmac56 cuya
temperatura de alineamiento éptimo fue de 58°C. Esto permitid generar un panel de loci que se

amplificaron simultaneamente en reacciones de PCR multiplex.

Tras genotipificar las primeras 40 muestras, se identificaron como monomérficos los loci Tmac56 y
Tmac74, con un tamano de sus Unicos alelos de 175 y 106 pares de bases, respectivamente. Estos dos
marcadores se excluyeron de los andlisis posteriores. En el Anexo C se muestran los alelos totales

identificados en cada uno de los 15 microsatélites polimérficos restantes.

Usando MICRO-CHECKER, no se identifico evidencia de errores de lectura provocados por tartamudeo de
la polimerasa ni de errores de amplificacidn por alelos marginados. Dicho analisis, sin embargo, si registré
sefiales de alelos nulos en algunos de los loci empleados (Tabla 4). Este programa evalla la sefial de alelos
nulos a partir de la comparacidon del nimero de homocigotos esperados bajo equilibrio de Hardy-
Weinberg, con el intervalo de confianza especificado, contra el nUmero de homocigotos observados en la

muestra. Un exceso significativo de homocigosis se asocia con la presencia de alelos nulos.

Usando estos 15 marcadores, no se identificd estructura poblacional oculta (Anexo D), por lo que cada
temporada de muestreo se manejo efectivamente como una muestra de la misma poblacidn. Aunque se
evidencioé la presencia de alelos nulos solo para algunos loci y en algunas temporadas, se procedié a
realizar las estimaciones de diversidad genética y tamafio efectivo empleando los 15 microsatélites. No
obstante, para evaluar el efecto de la inclusién o remocidn de estos marcadores, los andlisis se realizaron

también sin los seis loci que presentaron esta sefal de desequilibrio de H-W (Anexo E).
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Tabla 4. Presencia de sefiales de alelos nulos por locus por afo y en total.

Locus 2009 2013 2017 Total
Cyne02 X X X
Cac03
Tmac03 X X
Tmac06

Cynel2 X X
Cac13 X X
Cacl4

Cacl8

Cyne20

Soc418

Soc423

Soc554 X X X
Soc609

Soc800 X X X
Soc904

Total 1 3 5 6

3.2 Estadisticos descriptivos de la diversidad genética

La media de alelos por locus observada fue de 16.41, con un recorrido que va de un solo alelo en los loci

Tmac56 y Tmac74 a 36 alelos en Cac13 (Tabla 5).



Tabla 5. Diversidad genética por locus en Cynoscion othonopterus.
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Locus N k ne Ho He Fis H-w
Cyne02 187 34 18.63 0.850 0.946 0.101 0.000*
Cac03 187 20 7.14 0.872 0.860 -0.014 0.578
Tmac03 187 23 11.33 0.866 0.912 0.050 0.024
Tmac06 187 7 1.81 0.471 0.446 -0.055 0.950
Cynel2 187 24 12.14 0.738 0.918 0.196 0.000*
Cacl3 187 36 11.80 0.850 0.915 0.071 0.060
Cacl4 187 22 6.39 0.807 0.844 0.043 0.751
Cacl8 187 14 6.09 0.850 0.836 -0.017 0.973
Cyne20 187 10 1.47 0.326 0.321 -0.016 0.431
Tmac56 40 1 1.00 0.000 0.000 0.000 1.000
Tmac74 40 1 1.00 0.000 0.000 0.000 1.000
Soc418 187 6 2.86 0.658 0.650 -0.012 0.964
Soc423 187 2 1.52 0.342 0.342 0.000 1.000
Soc554 187 26 6.36 0.765 0.843 0.093 0.013
Soc609 187 13 4.36 0.765 0.770 0.007 0.580
Soc800 187 7 2.32 0.433 0.569 0.239 0.000*
Soc904 187 33 18.28 0.930 0.945 0.016 0.000*
Media 16.41 6.74 0.619 0.654 0.041 NS

N = Tamafio de muestra; k = numero de alelos; ne = nimero efectivo de alelos; Ho = heterocigosis observada; He
= heterocigosis esperada; Fis = indice de endogamia; H-W = p de los datos observados asumiendo equilibrio de
Hardy-Weinberg, negrita = desviaciones significativas del equilibrio H-W con p < 0.05, * = desviaciones
significativas tras correccion de Bonferroni. 0.05/17 = 0.00294, p < 0.00294, NS = no significativa. La p del total de
microsatélites no se calculé como una media sino que es la del total del muestreo calculado en GenePop, mediante
el método de Fisher (Raymond y Rousset, 1995).
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La frecuencia relativa de los alelos por locus presenta alta varianza. Esto es evidenciado a través del
numero efectivo de alelos ya que, en la mayoria de los loci, este valor es menor a la mitad del nimero de
alelos observado. La poblacion presenta una media en los valores de H, = 0.619 y de H. = 0.654, aunque

estos parametros también cuentan con una varianza amplia entre loci.

Los resultados observados indican que la poblacién se encuentra en equilibrio Hardy-Weinberg, indicado
por un coeficiente de endogamia medio (Fis) cercano a 0 y un valor de p no significativo para desviaciones
del equilibrio. A pesar de lo anterior, seis de los 17 loci presentan desviaciones significativas entre
heterocigosis observada y esperada (p < 0.05): Cyne02, Tmac03, Cynel2, Soc554, Soc800 y Soc904 (Tabla
5), producto de un déficit de heterocigotos. De estos loci, solamente Soc904 no presentd evidencias de
alelos nulos (Tabla 4) y, con excepcién de Soc800, estos loci cuentan con la mayor riqueza alélica. Por
ejemplo, solamente entre Cyne02, Tmac03, Cynel2, Cac13, Soc554 y Soc904 aportan 176 de los 279 alelos

totales, es decir, el 63.08%.

Tabla 6. Diversidad genética por cohorte en Cynoscion othonopterus.

Parametro 2009 2013 2017 Media

N 58 59 70 62.33

k 15.00+9.18 14.47 +8.51 14.60 +9.17 14.69
ne 7.22+£5.17 7.20 £5.36 7.17 £5.48 7.20

Ar 15.00 +9.18 14.40 + 8.47 14.51 + 8.68 14.47

Ho 0.731+0.218 0.688 £0.235 0.689 £ 0.191 0.703

He 0.734 £0.233 0.734 £0.224 0.742 +0.206 0.737

Fis -0.012 £ 0.106 0.074 £0.091 0.059 £0.132 0.040
H-w 0.067 0.007* 0.008* NS

Se reporta la media por afio de cada pardmetro y su desviacion estandar. N = Tamafio de muestra; k = nimero de
alelos; ne = numero efectivo de alelos; Ar = riqueza alélica basada en una muestra de 58 individuos; Ho =
heterocigosis observada; He = heterocigosis esperada; Fis = indice de fijacion; H-W = p de los datos observados
asumiendo equilibrio de Hardy-Weinberg, negrita = desviaciones significativas del equilibrio H-W con p < 0.05, *
= desviaciones significativas tras correccién de Bonferroni. 0.05/3 = 0.0167, p < 0.0167. NS = no significativa. La p
para equilibrio H-W del total de las cohortes no se calculé como una media, sino que es la calculada en GenePop
usando todos los loci en todas las cohortes mediante el método de Fisher (Raymond y Rousset, 1995).
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La diversidad genética por cohorte (2009, 2013 y 2017) mostrdé una tendencia de reduccién temporal en
el numero de alelos por locus observado, de 15 en 2009 a 14.6 en 2017 (Tabla 6). Esta reduccién temporal
se observa también en la riqueza alélica y la heterocigosis. La riqueza alélica presenta una reduccion de
0.49 alelos (o0 3.37%) de 2009 a 2017, mientras que la heterocigosis pasé de ser Ho = 0.731 a 0.689 (o
4.2%). En los tres casos los valores tienen una desviacidn que se solapa sin embargo, al ser 2017 el afio con
mayor esfuerzo de muestreo y el de menor valor para la heterocigosidad no se debe descartar esta

tendencia de reduccion.

Las cohortes del 2013 y 2017 presentaron un déficit significativo de heterocigotos (p < 0.05) evidenciado
por un valor de Fjs superior a 0. Mientras que en 2009 la poblacién se encontré en equilibrio de Hardy-
Weinberg (p > 0.05). Al excluir los loci con alta diversidad (aquellos que presentaron sefiales de alelos

nulos) se encontrd que las tres cohortes se encuentran en equilibrio (Anexo E).

3.3 Evaluacion de cuellos de botella demograficos recientes

Con el conjunto total de muestras, la prueba de cuellos de botellas recientes del exceso de heterocigotos
evidencié que cinco (Tmac06, Cacl3, Cacl4, Cyne20 y Soc554) de los 15 microsatélites presentan
diferencias significativas (p < 0.05) entre su heterocigosis esperada en equilibrio Hardy-Weinberg y la
heterocigosis esperada bajo equilibrio mutacién-deriva. La contribucion de dichos loci a la media total
provoca diferencias significativas entre H.y Heq. Estas diferencias se deben, en todos los casos, a un valor
de Hemenor al de He,. Por otro lado, mediante la prueba de la razén M, se observa un valor medio de Mggtio

de 0.777 mayor al valor de M. de 0.758 (Tabla 7).



Tabla 7. Estimaciones por locus de evidencias de cuellos de botella recientes en Cynoscion othonopterus.
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Locus He Heq p MRatio
Cyne02 0.949 0.945 0.445 0.680
Cac03 0.862 0.899 0.060 0.833
Tmac03 0.914 0.913 0.459 1
Tmac06 0.447 0.697 0.026 1
Cynel2 0.920 0.917 0.531 0.686
Cacl3 0.918 0.948 0.012 0.857
Cacl4 0.846 0.909 0.011 0.786
Cac18 0.838 0.850 0.296 0.933
Cyne20 0.322 0.789 0* 0.476
Soc418 0.651 0.653 0.414 0.857
Soc423 0.343 0.182 0.244 1
Soc554 0.845 0.924 0.002* 0.591
Soc609 0.722 0.838 0.078 0.813
Soc800 0.570 0.701 0.085 0.292
Soc904 0.948 0.943 0.429 0.846
Media 0.740 0.807 0.035 0.777

Estimaciones realizadas empleando el conjunto completo de 187 individuos. He = Heterocigosis esperada bajo
equilibrio Hardy-Weinberg; Heq = Heterocigosis esperada bajo equilibrio dindmico mutacién-deriva; p =
probabilidad de generar los valores observados asumiendo como verdadera la igualdad entre Hey Heq, negrita =
diferencias significativas entre Hey Heq con p < 0.05, * = diferencias significativas tras correcciéon de Bonferroni.

0.05/15 = 0.00333, p < 0.00333; MRgatio = Razén M; M= 0.758. Estimada usando © = 6.954.

La prueba del exceso de heterocigotos identificd un nimero menor de loci con exceso de heterocigosis en

cada cohorte y con el conjunto total de muestras a lo que se esperaria para sefalar un cuello de botella.

Mientras tanto, los valores de p para la prueba de Wilcoxon no fueron significativos (p > 0.05) para un

exceso de heterocigosis en la poblacion. Todas las estimaciones de Mgatio por cohorte presentan valores

superiores a Mc, por lo que se encuentran dentro del intervalo de confianza del 95% que representan
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condiciones de equilibrio mutacién-deriva (Tabla 8). Finalmente, la prueba de cambios en la distribucidon
de las frecuencias alélicas permite evidenciar una alta proporcidn de alelos con baja frecuencia y una
distribucidn normal en forma de “L” (Anexo F). Los resultados del conjunto de pruebas no indican que la

Curvina Golfina haya experimentado un cuello de botella demografico reciente.

Tabla 8. Estimaciones por cohorte y con todas las muestras de evidencias de cuellos de botella recientes en C.
othonopterus.

Muestra # Loci obs ExHe # Loci esp ExH. HetEx Distrib MRatio Mc
2009 5 8.84 0.972 L 0.748 0.732
2013 5 8.64 0.958 L 0.787 0.734
2017 7 8.71 0.953 L 0.759 0.738
Total 5 8.61 0.985 L 0.777 0.758

# Loci obs ExHe = NUmero de loci observado con exceso de heterocigosis; # Loci esp ExHe = NUmero de loci que se
esperan con exceso de heterocigosis bajo equilibrio mutacidn-deriva. HetEx = p de una cola para exceso no
significativo de heterocigotos mediante prueba de Wilcoxon; Distrib = Prueba de cambios en las frecuencias
alélicas o cambio modal, L = Distribucién normal en forma de L; MRgatio = Razén M; Mc= M critica.

3.4 Estimaciones de Ne contemporadaneo

El resumen de las estimaciones de Ne contempordneo con cada umbral de alelos de baja frecuencia o valor
critico por cohorte (Anexo G) muestra una media de Ne mediante desequilibrio de ligamiento de 2618.
Ademas, empleando este método se observa una tendencia respecto a un aumento de LD-Ne con el paso

de las generaciones (Tabla 9).

En el caso del método temporal (F-Ne), la comparacion de las cohortes del 2009 y 2013 mostré solamente
el intervalo inferior de confianza. Esto describe poco cambio en las frecuencias alélicas entre estas
cohortes. En el caso de las otras dos comparaciones los cambios en las frecuencias son suficientes para
poder estimar Ne. Al comparar 2013 con 2017, el F-Ne estimado es de 2,144 individuos, mientras que la
comparacién entre 2009 y 2017 estimé un menor F-Ne de 213. La media de F-Ne empleando estos valores
fue de 1,179 individuos (Tabla 9). Finalmente, la ausencia de exceso de heterocigotos en las generaciones

imposibilitd estimar Ne a partir del método de exceso de heterocigosis (HE-Ne) (Anexo G).
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Tabla 9. Estimaciones de Ne contempordneo por cohorte en C. othonopterus.

Estimador 2009 2013 2017 Media

Desequilibrio de 1,232.9 1,467.3 5,154.3 2,618.2
Ligamiento (LD-Ne) IC[127.1 - o] IC[137.8 - o] IC [298.9 - o=] IC[127.1 - o=]

IC [109.0 - 0]

Cambios en frecuencias 2,144.2 1,178.5

alélicas (F-Ne) IC [85.5 - =°] IC [72.5 - oo]
212.7
IC[72.5 - o]

Media = Reporta los valores medios de la estimacion de cada cohorte, sin embargo, los intervalos de confianza
representan los valores mas amplios estimados, siguiendo asi el principio conservador de los intervalos de
confianza en cada valor critico (Anexo G). Nétese que en el caso de F-Ne sus estimaciones se realizaron al comparar
los cambios en las frecuencias alélicas entre pares de afios muestreados. La tercera estimacion compara 2009 y
2017.

Empleando la abundancia pico en eventos reproductivos de 1.54 millones de individuos (Rowell et al.,
2017) la proporcién Ne/Nc calculada fue de 0.0017 usando la media del método de desequilibrio de
ligamiento (LD-Ne) y de 0.000765 usando la media del método de cambios en las frecuencias alélicas (F-

Ne).

3.4 Estimaciones de Ne historico

La estimacion del Ne de Nei mediante la ecuacién 2 generd un valor medio por cohorte de 3,358 individuos
con un leve aumento de este valor en cada generacién. Empleando la H. media total de 0.741 sin los dos

loci monomarficos (Anexo E) se obtuvo un valor total de Ne de Nei de 3,477 (Tabla 10).

Tabla 10. Ne de Nei estimada por cohorte y global en C. othonopterus.

Cohorte 2009 2013 2017 Media Total

Ne 3,283.3 3,283.3 3,505.8 3,357.5 3,476.8
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Finalmente, al calcular la tasa de cambio intrinseco entre estas estimaciones como r = Ne
contempordneo/Ne de Nei, se obtienen valores de 0.78 y 0.35 mediante LD-Ne y F-Ne respectivamente
empleando el valor medio. Estos valores describen una reduccién del 22% al 65% de la poblacion desde su

coalescencia.

Con respecto a los analisis realizados en MsVarl.3, no todas las cadenas de cada muestreo tuvieron una
convergencia suficiente para estimar un valor del factor de reduccién de escala (R) menor o igual que 1.1
en todos los parametros. En el caso de la cohorte del 2009 se observaron dos grupos de dos escenarios
gue presentaron alta convergencia; por un lado, el escenario de “Estabilidad” junto con el de “Reduccién”
y por otro, el escenario de “Expansiéon” junto con el escenario “Aleatorio 2” (Anexo H). Para evitar una
pérdida drastica de informacidn, se elimind la cadena del escenario “Aleatorio 1” de la estimacion de los

parametros. Esto implicé que el parametro T fue calculado con un valor de R de 1.14.

Para la cohorte del 2013, la Unica cadena no convergente correspondio al escenario “Aleatorio 2” (Anexo
H). Al eliminar este escenario, los valores puntuales de R de cada pardmetro se encontraron igual o
menores a 1.1. En el caso de la cohorte del 2017 y del muestreo total, no fue necesario eliminar ninguna

cadena, pues se estimé un valor de R para cada parametro menor a 1.1 con las cinco cadenas de cada uno.

En general, las estimaciones de Ne histérico (N1) y Ne contempordneo (NO) fueron similares entre los tres
afios muestreados y con respecto a la estimacion total. En estas diferentes condiciones, el resultado del
analisis describid siempre un escenario en el que Ne histdrico es mayor que Ne contempordneo; es decir,
de reduccion demografica. Ademas, el factor de Bayes para este cambio demografico adquirié, en todas

las condiciones, un valor infinito (Tabla 11).

A pesar de la congruencia descrita en las estimaciones entre muestras, los pardmetros calculados tuvieron
curvas de probabilidad posterior sumamente amplias que recorren érdenes de magnitud (en el caso de Ne
contempordneo desde las decenas de individuos hasta las decenas de miles y en el caso de Ne histdrico
desde los miles de individuos hasta los millones). Independientemente del muestreo, la mediana de la
abundancia histdrica estimada se encuentra alrededor de los 50,000 individuos y la actual alrededor de
los 500. Este Ne contempordneo resulta menor al estimado mediante los métodos anteriores. Las
medianas de estos parametros describen un escenario de reduccién en la poblacidn de la Curvina Golfina

del 99% de su tamario historico.



Tabla 11. Distribucidn posterior de los pardmetros estimados en MsVarl.3.
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Cohorte MCMC N1 NO BFReducién T

2009 4 59,030 582 - 1,503
[1,748-1,965,562] [12-25,165] [23-82,116]

2013 4 49,068 737 - 1,777
[1,391-1,688,977] [20-27,751] [39-80,091]

2017 5 48,278 332 - 612

[1,461-1,615,556] [7-14,482] [11-32,724]

Media 52,125 550 oo 1,297

66,168 560 1,737

Total 5 oo

[2,090-2,186,088] [14-20,610] [39- 70,869]

Estimaciones para los parametros N1, NOy T empleando Unicamente las cadenas con una convergencia adecuada
(R<1.1); MCMC = nimero de cadenas (escenarios) convergentes. N1= mediana e intervalos de credibilidad al 90%
de Ne historico; NO = mediana e intervalos de credibilidad al 90% de Ne contempordneo; BFgreducion = Factor de
Bayes para reduccién poblacional; T = mediana e intervalos de credibilidad al 90% para el intervalo de tiempo en

anos entre tamafios efectivos.

Al igual que los otros parametros, el tiempo desde el cambio demografico también presenta una amplia

varianza e intervalos de credibilidad al 90% que van desde unas cuantas décadas en el pasado hasta

decenas de miles de afos. La mediana de este parametro, sin embargo, indica que el cambio demograéfico

se presento hace alrededor de unos miles de afos (Tabla 11).

Finalmente, la presencia de un cuello de botella demografico también fue evidenciada con la estimacion

de ANe (Figura 7). El limite inferior de este parametro es superior a 0, indicando que en ninguna de las

360,000 iteraciones con diferentes muestreos y valores a priori el tamafio histdrico de la Curvina Golfina

resultd ser menor o igual al de su abundancia contemporanea.

Censidad
00 01 02 03 04

Log(ANe)

Figura 7. Distribucion probabilistica posterior de ANe. Se emplearon en su estimacidn las 360,000 iteraciones de las
20 MCMC realizadas en MsVar 1.3. Mediana = 54,988 IC 90% [1,624-1,858,644]; Valor minimo = 4; Valor maximo =

1,093,500,162.
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Para aumentar la precisién en la descripcion del cuello de botella demogréfico evidenciado por MsVar 1.3
se evalud la probabilidad de seis escenarios demograficos con distintas intensidades de reduccion
poblacional en DIYABC. Se observé una mayor probabilidad para el escenario 4 planteado como una
reduccion demografica de alrededor de la mitad de la poblacidn en un periodo de tiempo mayor a las
5,000 generaciones. Esto sugiere que el cuello de botella identificado por MsVar 1.3 ocurrid

aproximadamente hace mds de 20,000 afios y que no fue un cambio demografico tan drastico (Tabla 12).

Tabla 12. Probabilidad y confianza por escenario de reducciéon demografica evaluada en DIYABC.

Escenario Probabilidad Posterior Confianza en el escenario 4
1.- Reduccidn = 60% < 5,000 gens. 0.2042 169
2.- Reducciéon = 85% < 5,000 gens. 0.0325 61
3.- Reducciéon = 90% < 5,000 gens. 0.0083 15
4.- Reduccion = 60% > 5,000 gens. 0.5507 629
5.- Reducciéon = 85% > 5,000 gens. 0.1574 74
6.- Reducciéon = 90% > 5,000 gens. 0.0469 52

Con base en una mayor probabilidad posterior del escenario 4, su confianza se estima al escoger dicho escenario
para tomar el 1% de los datos de este escenario mas cercanos a los datos reales y estimando la probabilidad de
cada escenario para generar esos datos. Se cuantifica entonces el nimero de veces que cada escenario tuvo la
probabilidad mas alta.
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Capitulo 4. Discusion

4.1 Diversidad genética y pruebas de cambios demograficos recientes

La diversidad genética de la Curvina Golfina se encuentra en los intervalos esperados para un pez marino
(DeWoody y Avise, 2000), presentando un numero promedio de alelos (k) de 14.69 y una heterocigosidad
observada promedio (H,) de 0.703. La Curvina Golfina presenté una diversidad genética sin diferencias
estadisticas entre los tres periodos de muestreo (Tabla 6), evidenciado por la ausencia de estructura
genética temporal entre ellas (Anexo D). A pesar de esto, se observa una tendencia de reduccién de la
diversidad genética medida en riqueza alélica (Ar) del 3.37% vy de H,del 4.2% a lo largo de los tres periodos
de muestreo. Estas estimaciones son congruentes con las reportadas por Rios-Medina (2012), quien
describe valores similares de k=13.8 y H, = 0.737, a pesar de que ese estudio fue exploratorio utilizandose

Unicamente cinco microsatélites y 35 muestras.

Por otro lado, se observaron diferencias con respecto a los resultados obtenidos previamente por
Pefiaranda-Gonzélez (2013), quien reporta k = 19.3 y H, = 0.55. Ademas, se detectaron diferencias en el
numero de alelos por locus. Por ejemplo, el locus Tmac74 fue identificado como monomérfico en esta

investigacion, en cambio, se reportaron siete alelos en el estudio de Pefiaranda-Gonzalez (2013).

Estas diferencias muy probablemente podrian deberse a la incorrecta identificacion de algunos individuos
empleados en el estudio de Pefiaranda-Gonzdalez (2013). Al secuenciar haplotipos mitocondriales del
muestreo realizado por de Pefiaranda-Gonzalez (2013) se identificd la presencia de otros scidanidos del Alto

Golfo: 14 individuos de la especie Cynoscion reticulatus y 15 de Micropogonias megalops.

Para comparar la diversidad genética de la Curvina Golfina se realizé una busqueda de estimaciones de
estos parametros en otras especies de scianidos (Anexo 1). Tipicamente estos estudios reportan la
diversidad genética excluyendo loci monomaérficos. Por lo tanto, se emplearon los valores de k = 18.47, H,
=0.702y H.=0.741 (Anexo E), que corresponden a las estimaciones con el conjunto completo de muestras
pero excluyendo los dos loci monomorficos, para tener un punto de referencia mas comprable. Esta
comparacién mostré que la Curvina Golfina tiene una heterocigosis observada dentro de las estimaciones
mas altas, al igual que la riqueza alélica. De un total de 29 estudios, solamente dos (6.9%) reportan un
valor superior: Atractoscion aequidens (k = 23.08) (Henriques et al., 2014) y Micropogonias furnieri (k =
19.71) (D’Anatro et al., 2011). Es importante mencionar que las estimaciones de diversidad genética en la

mayoria de los estudios publicados de la familia Sciaenidae son reportes del disefio de cebadores y no
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estudios poblacionales estrictos. Esto explica el nimero reducido de muestras empleadas en la mayoria

de estos estudios y tiene como consecuencia la subestimacién del nimero promedio de alelos.

Al comparar especificamente la diversidad genética reportada en este estudio para la Curvina Golfina con
respecto a la estimada en Totoaba macdonaldi por Valenzuela-Quifionez y colaboradores (2014), se
observan valores superiores en los tres parametros (k, Hoy He) para la Curvina Golfina. Es relevante la
comparacién entre estas dos especies debido a sus similitudes bioldgicas, a que el tamafio de muestra y
los analisis fueron muy similares y a la importancia local de ambas especies en el Alto Golfo de California.
Tomando en cuenta que, de acuerdo dicho estudio, los valores de diversidad genética obtenidos para la
poblacién de la Totoaba no comprometen la persistencia de esta especie Criticamente Amenazada (IUCN,
2018), mis resultados sugieren que tampoco deberia haber una preocupacién inmediata por la diversidad

genética de la Curvina Golfina.

Con respecto a las pruebas de cuellos de botella demogréficos recientes, ninguna de las tres pruebas
implementadas indicé que la poblacién haya experimentado un evento de este tipo. Desde el
resurgimiento de la pesqueria de la especie tras el colapso de esta en la década de los sesentas (Erisman
et al., 2012) hasta que se realizaron los muestreos analizados en este estudio, han pasado
aproximadamente cinco generaciones. Esta escala de tiempo es lo suficientemente reciente para que, de
haber habido un cuello de botella genético en la poblacidn, cualquiera de las tres pruebas podria
detectarlo. Por lo tanto, los resultados obtenidos no sustentan que la poblacidon haya presentado una
reduccion tan drastica en su abundancia durante este evento para que haya afectado a la diversidad
genética. Esto no descarta la posibilidad de que haya presentado una reduccién en su tamafno censal
durante este periodo, pero si que si la presentd, el cambio no fue el suficiente para dejar una sefial en la

genética de la poblacidn.

Finalmente, para comprobar que no ha existido una reduccién considerable en la diversidad genética de
especies aprovechadas en pesquerias, algunas investigaciones han optado por realizar estudios
comparativos entre muestras actuales de la poblacidn y muestras histéricas obteniendo ADN a partir de
otolitos (Hutchinson et al., 2003; Poulsen et al., 2006; Ruzzante et al., 2001). Un estudio similar podria
realizarse en la Curvina Golfina, gracias al amplio registro de otolitos en los sedimentos de Baja California
(Celis-Hernandez, 2015) y al uso de técnicas moleculares, para comparar directamente la diversidad
genética pasada de la especie con la actual. Esto funcionaria como un estudio complementario para

evaluar si la poblacién perdié alelos durante el colapso pesquero.



43

4.2 Ne contempordneo y el estado de conservacion de la Curvina Golfina

Las estimaciones de Ne contempordneo realizadas con desequilibrio de ligamiento (LD-Ne = 2,618) y
cambios en frecuencias alélicas (F-Ne = 1,179) se ubican en el mismo orden de magnitud (en la escala de
miles de individuos). Sin embargo, el LD-Ne presenté un incremento temporal en su estimacion, mientras
qgue F-Ne presentd una reduccion. La cohorte del 2017 presentd un valor de LD-Ne casi cinco veces superior
que las estimaciones para las dos generaciones anteriores, mientras que empleando F-Ne, pasé de adquirir
un valor infinito al comparar las frecuencias del 2009 y 2013, a uno de 213 con las de 2009 y 2017 (Tabla
9).

La ausencia un cambio significativo en la diversidad genética entre las cohortes rechaza la posibilidad de
gue el aumento de LD-Ne en 2017 se deba a un cambio de los alelos que componen el acervo genético de
la poblacién. En cambio, sugiere que posiblemente la combinacidn de alelos se encuentra organizada de
forma mds azarosa en el muestreo del 2017. Este arreglo mas aleatorio de los alelos en esta cohorte evita
gue los estimadores detecten la seial de deriva genética que emplean para estimar Ne y, por lo tanto, el

valor y la varianza de Ne se vuelven mas elevados (Hare et al., 2011; Palstra y Ruzzante, 2008).

En caso opuesto, la estimacién temporal de Ne contempordneo fue menor cuando las parejas que se
comparan incluyen la cohorte del 2017. Las generaciones del 2009 y 2013 tuvieron frecuencias alélicas
relativamente constantes, ocasionando asi que el método temporal no pudiera detectar deriva genética 'y
no generard un valor puntual de Ne. Sin embargo, la reduccién de F-Ne al incluir la generacion del 2017
implica que, a pesar de que la poblacidon ha mantenido los alelos que componen su acervo genético, si ha
habido fluctuaciones en las frecuencias relativas. Estos cambios en las frecuencias alélicas pueden
explicarse debido a un muestreo insuficiente, a la alta varianza en el éxito reproductivo de la especie

(Hedrick, 2005) o una combinacion de ambas.

La Curvina Golfina es una especie que presenta una tipica curva de supervivencia tipo Ill. Cada hembra de
la especie puede liberar mas de un millén de oocitos maduros en un Unico evento de desove (Gherard et
al., 2013). Usando un valor de 1.54 millones de individuos adultos como tamafio censal minimo vy
asumiendo igualdad en la proporcidn de sexos (Roman-Rodriguez, 2000), potencialmente, una sola
cohorte de adultos podria producir hasta 770 mil millones de huevos fecundados. Estas enormes tasas de
fecundidad en peces son balanceadas por altas tasas de mortalidad en las etapas de huevo y larva (Bailey
y Houde, 1989; Dahlberg, 1979). Por lo tanto, solamente una fraccion de la descendencia sobrevive a etapa

adulta provocando una alta varianza en el éxito reproductivo individual. Es decir, el azar puede ocasionar
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que la descendencia que sobrevive para reemplazar a la poblacidn adulta provenga del total de organismos

parentales o solamente de una fraccion.

Como consecuencia de esta alta varianza en el éxito reproductivo, se esperan bajos tamafios efectivos y
bajas razones Ne/Nc debido a que el azar puede ocasionar que la descendencia no represente totalmente
el acervo genético de la poblacién reproductiva (Hedrick, 2005). Este fendmeno ha sido demostrado
empirica y experimentalmente en otras especies con estrategias r, tales como la ostra japonesa
(Crassostrea gigas; Hedgecock, 1994; Boudry et al., 2002) y la Trucha Arcoiris (Oncorhynchus mykiss; Araki
et al., 2007). Sin embargo, una alta varianza en el éxito reproductivo también implica que por azar en
algunas ocasiones la contribucidn de cada parental a la progenie se produzca de forma mas homogénea.
Esto ocasiona una distribucién mds aleatoria de los alelos, disminuye las sefiales de deriva genética y
aumenta el Ne de dicha cohorte. Este fendmeno explicaria el aumento de LD-Ne en la cohorte del 2017.
Asi mismo, si la poblacién pasa de una generacién en la que la descendencia no representa de forma
homogénea el acervo genético de los reproductores a una generacién en la que si lo hace, se producirian
cambios en las frecuencias alélicas de una generacion a otra. Finalmente, estos cambios ocasionarian un

F-Ne reducido al comparar las frecuencias alélicas de ambas generaciones.

Una poblacion que experimenta generaciones sucesivas con baja representacion parental debido a la alta
varianza del éxito reproductivo puede experimentar una drastica reduccion en su Ne. La Curvina Golfina
tiene la ventaja de presentar generaciones traslapadas y ser desovadora multiple (Gherard et al., 2013),
factores que amortiguan lo anterior y ayudan a aumentar su Ne (Turner et al.,, 2002) y mantener su
diversidad genética. Pero que también implican que las estimaciones de Ne pueden estar subestimadas al

romper el supuesto de generaciones discretas.

El desequilibrio de ligamiento es un método que evaluia el Ne de endogamia (Ne;), mientras que el cambio
en las frecuencias alélicas considera el Ne de varianza (Ney). Tipicamente, el calculo de estos parametros
genera el mismo valor y suelen emplearse de forma indistinta (Frankham et al., 2002); sin embargo, los

resultados de este estudio indican que la poblacién de la Curvina Golfina presenté una relacidn negativa

entre los valores de estos (simultdneamente aumento de Ne, y descenso de Ney). Se desconoce si la alta
varianza en el éxito reproductivo, por si sola, puede explicar dicho comportamiento. No obstante, estos
resultados sugieren que no es correcto emplear de forma indistinta las diferentes estimaciones de Ne, al
menos en poblaciones con estrategias reproductivas r. Ademads, se recomienda que al realizar estudios
demograficos que se basen en Ne, se realice una estimacion de ambos tipos de Ne. Lo anterior con el fin

de describir la dindmica evolutiva de la poblacién de forma mas completa.
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La primera evidencia de que la Curvina Golfina presenta un Ne contempordneo elevado es la ausencia del
limite superior del intervalo de confianza con los diferentes métodos empleados. Este patrdon se observa
en otras estimaciones altas de Ne (Hauser et al., 2002; Poulsen et al., 2006; Ruggeri et al., 2012; Turner et
al., 2002; Valenzuela-Quifionez et al., 2014). La alta varianza asociada a la estimacidn de Ne indica pocas
sefiales de deriva genética en la poblacién (Hare et al., 2011; Palstra y Ruzzante, 2008). Por otro lado, las
estimaciones puntuales de Ne mediante desequilibrio de ligamiento y cambios en las frecuencias alélicas
describen un Ne superior a los 1,000 individuos en ambos casos. Este valor duplica el tamafo efectivo
poblacional minimo viable (MVPNe) de 500 sugerido por Frankham (1995) y empleado como regla de
decisidn en varias estimaciones de Ne en pesquerias (Haffray et al., 2012; Heath et al., 2002; Riccioni et
al., 2010; Ruggeri et al., 2012). Esto indica que la Curvina Golfina es poco susceptible a la pérdida de
diversidad por deriva genética y muy poco susceptible a una reduccién en su adecuacién debido a

depresién por endogamia.

Al comparar el Ne contempordneo de la Curvina Golfina con especies similares (Anexo J), se observa que
estd dentro de los valores mas altos. De forma general, las referencias consultadas indican que deben
tomarse medidas precautorias cuando las estimaciones se encuentran en los cientos (Alo y Turner, 2005;
Heath et al., 2002), mientras que al encontrarse en escalas de miles, en general, se coincide con riesgos
bajos para la persistencia de la poblacién debido a baja diversidad genética (Hoarau et al., 2005; Ruggeri
et al., 2012). Este hecho, es congruente con lo discutido previamente respecto a la diversidad genética de

la especie y no sugiere elevar a una categoria de conservacion de mayor riesgo a esta especie.

De forma particular, el del Ne de la Totoaba calculado por desequilibrio de ligamiento es muy cercano al
observado en la Curvina Golfina (Valenzuela-Quifionez et al., 2014). Para ambas se estimé un Ne de 2,600
individuos aproximadamente, el cual no sugiere alerta sobre la persistencia a largo plazo de ambas

poblaciones.

El método de MsVarl.3 también se usd para generar una estimacion de Ne contempordneo. En este caso,
el valor observado es menor que el estimado con los otros métodos antes descritos. Usando este método,
la media de Ne fue de 550 en la Curvina Golfina (Tabla 11) y, por lo tanto, es solamente un poco mas alto
que el MVPNe. Este resultado sigue siendo superior a MVPNe, pero sugiere que, sin un manejo adecuado,
la estocasticidad genética podria volverse un factor de riesgo en el estado de conservacion de la especie.
En comparacidn, el Ne observado en la Totoaba con este método es de 2,669 (Valenzuela-Quifionez et al.,

2014). Esta estimacion tan cercana a MVPNe podria ser una sefial mas de advertencia, por lo que se debe
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de continuar el monitoreo y las regulaciones implementadas en la pesqueria para evitar una disminucion

en la diversidad genética.

Finalmente, al interpretar las estimaciones de Ne/Nc en la Curvina Golfina (0.0017 empleando LD-Ne y
0.000765 con F-Ne) se debe de considerar que el valor de 1.54 millones de individuos empleado como Nc
no representa la abundancia total de la especie, sino Unicamente la abundancia pico durante un evento
de agregacion. A pesar de que se desconoce la abundancia total de la especie, es muy probable que sea
muy superior a 1.54 millones de individuos. Esto se debe a que se extraen entre 1.5 y 1.8 millones de
individuos anualmente (Erisman et al., 2012). Conociendo esto, se deduce que el valor real de Ne/Nc debe
ser menor a los aqui estimados y que éstos deben considerarse como valores maximos. Una mayor
certidumbre se podria alcanzar con un estudio de captura-recaptura en la poblacién, tal y como lo
recomiendan Rowell y colaboradores (2017), el cual determinaria el nimero de veces que los peces

desovan por marea y si estos mismos regresan o no en las mareas siguientes.

La proporcidon Ne/Nc es un parametro reconocidamente Util en especies estrategias reproductivas k en el
cual dicho valor se mantiene temporalmente relativamente constante por especie (Luikart et al., 2010).
Esto permite inferir Ne al estimar Nc o viceversa (Luikart et al., 2010; Miller y Waits, 2003). Ademas, cuando
estas poblaciones experimentan cambios en su éxito reproductivo, el monitoreo de este pardmetro
permite identificar reducciones en Ne sin que se presenten cambios en Nc. Este fendmeno es conocido

como cuellos de botella cripticos (Luikart et al., 2010).

Debido a la relacién negativa entre Ne/Nc y Nc (Palstra y Fraser, 2008), la primera produce estimaciones
muy pequefias y con altas varianzas cuando se realiza en poblaciones grandes como las de pesquerias
(Hutchinson et al., 2003; Alo y Turner, 2005; Gomez-Uchida y Banks, 2006). Por ejemplo, en el scianido

Sciaenops ocellatus en el norte del Golfo de México se encuentra cerca de 0.001 (Turner et al., 2002).

Las interpretaciones para el manejo de pesquerias de la razén Ne/Nc son contrastantes. Mientras algunas
referencias no muestran preocupacion basandose Unicamente en un alto valor de Ne (Horaeu et al., 2005;
Poulsen et al., 2006; Riccioni et al., 2010), otras consideran que las poblaciones son susceptibles a perdida
de diversidad por deriva genética debido a un valor bajo de Ne/Nc independientemente de que tan grande
sea el valor de Ne (Gomez-Uchida y Banks, 2006; Saillant y Gold, 2006; Turner et al., 2002). La Curvina
Golfina presentd estimaciones de esta razén que coinciden con lo esperado en un pez con una estrategia
reproductiva r. Por lo tanto, es claro que en esta especie Ne representa solamente una pequefia fraccion

de la abundancia total.
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Una curva de supervivencia tipo Ill y tamafios poblacionales en escala de millones explica porque en las
pesquerias de escama, los valores de Ne suelen ser varias drdenes de magnitud menores a Nc. Lo anterior
genera varias preguntas con respecto a estos parametros en estas especies. ¢{Qué tan frecuente es
encontrar valores tan bajos de Ne/Nc en ellas? ¢Si el Ne de una poblacidn es alto, pero presenta una razon
Ne/Nc baja, dicha poblacion presenta riesgo de experimentar perdida de diversidad genética por deriva?
éQué valor de Ne/Nc esperariamos obtener en una poblacion semejante a las de las pesquerias pero que
nunca ha experimentado un aprovechamiento? Responder estas preguntas ayudard a disefiar estrategias

de manejo para estos recursos con este parametro tan util en especies con estrategias k.

4.3 Eventos demograficos histodricos en la Curvina Golfina

Los valores identificados con el Ne de largo plazo de Nei se encuentran en el mismo orden de magnitud
gue las estimaciones de Ne contempordneo, pero estas Ultimas son mas elevadas. Las diferencias entre
ambos estimadores sugieren que la poblacidon de la Curvina Golfina ha presentado una reduccién
aproximada del 50% de su abundancia desde su punto de coalescencia o hace 4Ne generaciones (Hare et

al., 2011).

Esta reduccidn histérica en la abundancia de la Curvina Golfina fue confirmada mediante el método de
MsVar 1.3. A pesar de que los intervalos de credibilidad al 90% de Ne contempordneo y Ne histdrico se
solapan, el factor de Bayes apoya fuertemente esta reduccion (Tabla 11). Este BFreduccisn de un valor infinito
indica que en ninguna de las 18,000 iteraciones del escenario de equilibrio demografico se presentd un
resultado en que el Ne contempordneo fuera mayor o igual que el Ne histérico. Ademas, la curva de
probabilidad posterior de ANe no presentd ningun valor en cero, indicando que ninguna de las 360,000
iteraciones totales describe un escenario de equilibrio o de crecimiento poblacional (Figura 7). Esto indica
una fuerte evidencia de una reduccidn poblacional, sin embargo, las estimaciones presentaron mucha
incertidumbre sobre la magnitud y el tiempo de dicho evento. Lo anterior es evidente debido a la varianza

tan amplia de dichos parametros (Tabla 11).

El evento mas probable de reduccidn demografica descrito por MsVar se encuentra alrededor de 50,000
organismos efectivos (Figura 7). Una reduccidn de este tipo representa un cambio muy drastico en la
abundancia de la poblacién. Sin embargo, los valores de diversidad genética y el Ne contempordneo de la

Curvina Golfina no son bajos. Por lo tanto, pese a la alta diversidad genética de la Curvina Golfina, es
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probable que histéricamente la poblacidn tuviera valores mas altos junto con una abundancia mas elevada

que la actual.

Por otro lado, los resultados generados con DIYABC sugieren una mayor probabilidad de un escenario de
reduccion del 60% aproximadamente en una escala de tiempo superior a las 5,000 generaciones; es decir,
en una escala de tiempo alrededor de las decenas de miles de afos. Este resultado es congruente con lo
descrito por el Ne de Nei y con la evidencia de un cuello de botella histérico seguido de crecimiento
poblacional reciente descrito por los haplotipos mitocondriales de la poblacién (Rios-Medina, 2012;

Sunnucks, 2000).

En este contexto, el cuello de botella demogréfico observado por Rios-Medina (2012) podria situarse
temporalmente en una escala de tiempo que no es observada por las pruebas de cuellos de botella
recientes, pero si por estos modelos coalescentes. Escalas de tiempo que son mayores al marco temporal

de las presiones de antropogénicas sobre la poblacion.

Este escenario es congruente con las evidencias arqueoldgicas descritas por Mitchell et al. (2015). Estos
autores realizaron un analisis en sitios arqueolégicos de restos bioldgicos dejados por los concheros de
Puerto Pefiasco, Sonora entre 4,500 y 500 afios AC. Se reporta la presencia de otolitos de scidnidos del
Alto Golfo de California como Totoaba macdonaldi, Cynoscion xanthulus, Cynoscion parvipinnis y
Micropogonias megalops, pero a pesar de su actual abundancia, no se identificd ningun otolito de la

Curvina Golfina.

Diferentes hipdtesis se pueden plantear para explicar el cambio demografico que experimentd la Curvina
Golfina. En primer lugar, la poblaciéon pudo responder a cambios climaticos bruscos experimentados en
los ultimos 20,000 anos. Esta escala de tiempo coincide con el cuello de botella histérico detectado en
Totoaba macdonaldi (Valenzuela-Quifionez et al., 2014), el cual posiblemente se relaciona con la presencia

de eventos climaticos a gran escala como el maximo de la ultima glaciacion.

Al final de la glaciacidn, el nivel del mar presentd un rapido aumento durante la transicién Pleistoceno-
Holoceno (hace 12,000 a 6,000 afios) debido al derretimiento de los glaciares (Smith et al., 2011), seguido
de un escenario dindmico en el Alto Golfo de California, con tormentas frecuentes en respuesta a cambios
océano-atmosféricos (como eventos El Nifio-Oscilacion del Sur) durante el Holoceno medio al tardio

(Redmond et al., 2002).
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Finalmente, es posible que la Curvina Golfina sea una especie cuya dindamica demogréfica natural se
encuentre sujeta a episodios periddicos de extincién y recolonizacién. Esta dindmica, evidenciada en otras
especies de importancia pesquera (Grant y Bowen, 1998), ocasionaria de forma constante una baja
proporcién Ne/Nc como la cuantificada en la Curvina Golfina y explicaria varios de los fendmenos
demograficos observados. Por ejemplo, la ausencia de otolitos en los registros de los concheros, el colapso
de la pesqueria entre las décadas de los sesentas y los noventas, la abundancia censal tan alta que
actualmente presenta la especie y las ramas de coalescencia de haplotipos mitocondriales cortas que

describen el escenario demografico identificado por Rios-Medina (2012).

Las hipdtesis planteadas no son mutuamente excluyentes ni deben considerarse como las Unicas para
explicar este aparente colapso poblacional histdrico de la poblacién. Pero con evidencia de que la Curvina
Golfina ha experimentado, al menos en una ocasidn, una drdstica reduccién en su abundancia se refuerza
la categoria de Vulnerabilidad de esta pesqueria. Con este antecedente, una sobreexplotacién podria
amplificar el efecto de una reducciéon y comprometer la capacidad de adaptacién a largo plazo de la
poblacién, ya que, que una vez reducida la diversidad genética, las tasas de mutacidén bajas dificultan

recuperar su estado anterior de novo.

4.4 Sugerencia para el manejo pesquero de la Curvina Golfina

Recientemente, mediante el uso de los indicadores de sustentabilidad pesqueros de Froese (2004), se
determind que la dinamica de la pesqueria de la Curvina Golfina describe un escenario susceptible al
colapso (Mendivil-Mendoza et al., 2018). A pesar de esto, la evidencia generada en este trabajo no sugiere
que los factores genéticos de la poblacién de la Curvina Golfina sean un motivo de preocupacion inmediata
para su conservacion o que éstos hayan sido drasticamente afectados por la pesqueria. Por otro lado, la
observacién de un Ne coalescente (MsVar 1.3) ligeramente por encima de MVPNe sugiere que tampoco
es recomendable aumentar las tasas de captura de la Curvina Golfina, o se podria comprometer la

diversidad genética de este recurso.

La pesqueria de la Curvina Golfina es la mds importante de la region debido a que es la Unica con un
permiso de explotacién a nivel federal (Mendivil-Mendoza et al., 2018). Esto provoca que se cubran las

necesidades econdmicas de las comunidades pesqueras del Alto Golfo de California, principalmente con
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base en este Unico recurso. Una forma de reducir la susceptibilidad al colapso de esta pesqueria es

mediante la reduccion de sus tasas de captura y una diversificacion del mercado.

Ademas de la Curvina Golfina y el Chano Nortefio, la Totoaba comparte la importancia histdrica de las
pesquerias de escama en esta zona incluso, fue el valor econdmico de la pesqueria de |la Totoaba lo que
permitio el surgimiento de los campos pesqueros (Bahre et al., 2000). Esta especie presenta una diversidad
genética, un tamafio efectivo poblacional y una demografia histérica similares a los de la Curvina Golfina
(Valenzuela-Quinonez et al., 2014). La diferencia mas importante observada en la diversidad genética
entre estas especies fue la estimacion de Ne empleando el modelo Bayesiano de MsVar 1.3. En esta prueba
la Curvina Golfina obtuvo un valor de Ne de tan solo una quinta parte del observado en la Totoaba
(Valenzuela-Quifionez et al., 2014), por lo que incluso la diversidad genética puede ser mas baja en la

especie que se estd explotando que aquella que se estd protegiendo.

A diferencia de la susceptibilidad al colapso pesquero de la Curvina Golfina (Mendivil-Mendoza et al.,
2018). Valenzuela-Quifionez y colaboradores (2015) concluyen que las caracteristicas generales de historia
de vida de la Totoaba no han cambiado desde los afios sesentas y ademas, que muestra sefiales positivas
de recuperacién. Por lo tanto la vulnerabilidad de la Curvina Golfina podria reducirse mediante el
aprovechamiento econdmico legal y regulado de la Totoaba. El alto valor econémico de las vejigas
natatorias de la Totoaba, de hasta 5,000 ddlares americanos por kilogramo (Valenzuela-Quinonez et al.,
2015), permitiria sustituir econdmicamente una parte de la produccién pesquera de la Curvina Golfina. La
evidencia genética de ambas especies no sugiere algin impedimento para el aprovechamiento regulado y

monitoreado de ambas, ocasionando asi que la presién de extraccidn se repartiera entre ambas especies.

Finalmente, otra propuesta que podria reducir la vulnerabilidad de la Curvina Golfina seria el fomento a la
acuicultura o maricultura de esta especie, tanto con fines de produccién de alimentos, como para
suplementar a la poblacidn silvestre. Esta estrategia ha sido implementada de forma eficiente en otros

scidnidos (Arnold, 1988; Hervas et al., 2010; True et al., 1997).

4.5 Consideraciones metodologicas

En el presente estudio se encontrd que seis de los 15 microsatélites empleados presentaron sefiales de

alelos nulos. Sin embargo, no se eliminé del andlisis ninguno de ellos por las siguientes razones. En primer
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lugar, entendiendo cada una de las cohortes como un muestreo independiente de la poblacién. No se
esperaria que un alelo nulo, es decir, una mutacién en alguna regién reconocida por los cebadores,
apareciera o desapareciera en diferentes muestreos del acervo genético de la poblacidn. No se observd

en ninguno de los 15 loci dicha sefial simultdneamente en las tres muestras.

En segundo lugar, se tendria mas evidencia de una sefal de alelos nulos al observarse individuos que hayan
sido genotipificados para todos los loci excepto aquel se sospeche existan estas mutaciones. Se esperarian
estos individuos al haber alelos nulos debido a que corresponderian aquellos a organismos que coincidirian
en heredar esta mutacién en ambos cromosomas. Los 187 individuos con los que se realizaron estos
analisis fueron exitosamente genotipificados para los 15 microsatélites, por lo que la base de datos carece

de datos faltantes y, por lo tanto, de homocigotos para esta mutacién.

La sefial de alelos nulos atribuida a un déficit de heterocigotos pareciera ser causada por el tamafio de
muestra. La alta riqueza alélica que presentaron algunos loci provoca que, aunque se realice un muestreo
gue incluya la mayoria de los alelos, dificilmente podrdn registrarse todas las combinaciones que estos
pueden formar al asociarse en genotipos. Dado que las frecuencias esperadas de Hardy-Weinberg
consideran la frecuencia de cada uno de estos genotipos resulta légico que las muestras presenten déficit
de heterocigotos. Un mayor tamafio de muestra ayudaria a representar de forma mas precisa las
frecuencias relativas reales de los alelos y registrar una mayor proporcion de genotipos multilocus. Sin
embargo, el esfuerzo de muestreo no fue tan reducido para describir la diversidad genética, debido a que
los resultados de estos parametros fueron muy similares en los tres periodos de muestreo (2009, 2013 y

2017). Esto lo sustenta la ausencia de estructura temporal entre cohortes (Anexo D).

En cuanto a las estimaciones de Ne contempordneo, pareciera que el esfuerzo de muestro también limitd
la precisidn de dichos resultados. Esto lo evidencia, la ausencia del intervalo superior de confianza en las
estimaciones. Todos los métodos genéticos que evalian Ne miden una sefal que se vuelve mds débil en
poblaciones grandes (por ejemplo: desequilibrio de ligamiento o varianza en las frecuencias alélicas) y esto
provoca una mayor varianza en los estimadores mientras aumenta el valor de Ne (Hill, 1981; Hare et al.,
2011; Palstra y Ruzzante, 2008). En consecuencia, para poder detectar esta pequefia sefial en poblaciones

grandes se debe de ampliar el esfuerzo de muestro.

Las estimaciones de Ne mediante MsVar 1.3 también presentaron altas varianzas. Al menos dos razones
pudieron haber provocado lo anterior (Girod et al. 2011). En primer lugar, la precision en las estimaciones

realizadas por este método depende, en gran medida, de la varianza asociada a las distribuciones a priori,
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ya que no se cuentan con datos respecto a la abundancia histdrica de la especie, se emplearon
distribuciones previas poco informativas. En segundo lugar, el modelo jerarquico de MsVar 1.3 también
puede disminuir la precisién en las estimaciones. La jerarquizacidn con la que se estiman los
hiperparametros (NO, N1, uy T) implica que se suma la incertidumbre asociada a cada locus individual. Por
lo tanto, es posible que las altas varianzas registradas se deban a las diferencias en la diversidad genética

evaluada por los 15 loci.

Para aumentar la precisién en las estimaciones de Ne, Palstra y Ruzzante (2008) recomiendan un muestreo
gue sea de al menos del 10% del Ne de la poblacién. Estos autores explican que un muestreo de este tipo
seria el suficiente para maximizar la varianza producida por deriva genética experimentada por la
poblacién y reducir aquella asociada al muestreo. Con una media de 2,618 individuos efectivos mediante
desequilibrio de ligamiento por cohorte, se recomienda aproximadamente de un muestreo de 250

individuos por cohorte.

Con este tamafio de muestra, y para el caso de futuros monitoreos de la pesqueria de la Curvina Golfina
se recomienda realizar una transiciéon a los analisis mediante tecnologias de secuenciacién masiva. La
inversién en un mayor nimero de muestras redunda en una mayor precision asociada a la estimacion de
pardmetros como Ne. Ademds, al trabajar un alto nUmero de muestras se vuelve eficiente el uso de las
tecnologias de secuenciacién masiva y a la larga el costo por individuo se ve reducido en comparacién a

las técnicas tradicionales (Campbell et al., 2014).

En especifico, se recomienda el uso de la técnica de secuenciacidn asociada a sitios de restriccién o RADseq
(Davey y Blaxter, 2011) o el de genotipificacién por miles por secuenciacion o GT-seq (Campbell et al.,
2014). Estas técnicas permiten genotipificar simultdneamente un alto nimero de individuos y con
diferentes marcadores moleculares a la vez. Lo Ultimo permitiria no solo dar seguimiento a los analisis de
microsatélites, sino incorporar otros marcadores como haplotipos mitocondriales o polimorfismos de un

solo nucledtido (SNPs).
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Capitulo 5. Conclusiones

e La diversidad genética y el Ne contempordneo de la poblacién indican que la estocasticidad
genética no compromete de forma inmediata la conservacion de este recurso.

e No se evidenciaron sefiales de un cuello de botella reciente experimentados por la poblacidon
contrario al colapso de su pesqueria en los afios sesentas. Lo anterior, sugiere que este fendmeno
no fue provocado por una reduccidn tan drastica en la abundancia de la poblacién que afectara su
diversidad genética.

e Se observé un estimado Bayesiano de Ne contempordneo solo ligeramente por arriba del limite
recomendado para evitar perdida de diversidad genética por deriva. Por lo tanto, baja una filosofia
precautoria se recomienda mantener la categoria de conservacién de Vulnerabilidad de la especie.

e El Ne contempordneo presenté drasticas diferencias entre las cohortes muestreadas posiblemente
atribuido a la alta varianza en el éxito reproductivo de la especie. Se observd, ademads, que la
poblacién presentd simultdneamente un incremento en el Ne de endogamia (Nei) y una reduccion
en el Ne de varianza (Ne,)

e La estimacidon de Ne/Nc presentada es congruente con estudios en otras especies con curvas de
supervivencia tipo lll en el que Ne fue érdenes de magnitud menor que Nc. Se recomienda realizar
estudios que determinen la interpretacién de Ne/Nc con fines de manejo, y la forma en que se
relaciona con la deriva genética.

e Lostres métodos para evaluar Ne histdrico sugieren un cuello de botella fuera del marco temporal
de la pesqueria. El escenario mas probable de este cambio demografico es de una reduccion de
alrededor del 50% del Ne y en un tiempo estimado superior a las 5,000 generaciones. Esta escala
temporal coincide con eventos climaticos a gran escala del Pleistoceno y su transicion al Holoceno,
ademads de que la Curvina Golfina podria experimentar episodios peridédicos de colonizacion y

extincion.
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Anexo A

Tabla 13. Loci microsatélites heterdlogos cuya amplificacién fue evaluada en C. othonopterus.

Locus Especie Cebadores Repeticion GenBank Referencia
Cyne02 Cynoscion F: 5’-AGCTGCAGAGAGACGCATTA-3' (GT) HQ54063 Pillery Cordes,
12
nebulosus R: 5'-GCGTGAGGAGCTAGGAATCA-3’ 5.1 2011
Cac03 Cynoscion F: 5'-GGTGAGTCTGAGCAGGAAGC-3’ (GT) DQ28502 Farias et al.,
15
acoupa R: 5’-GAGTGACGTCCTCCCTTCTG-3’ 6 2006
Totoaba F: 5-ATGGCTACCAAGTAGGAAGA-3’ HM1300 Garcia de Ledn
Tmac03 . (CA)s
macdonaldi  R: 5. GAGTTTGAGGACTGAATCACTA-3’ 451 etal, 2010
Totoaba F: 5’-ACTGAGCGGAAATGAAAA-3’ HM1300 Garcia de Ledn
Tmac04 . (CA)1s
macdonaldi R: 5'-CTGTGTTGGCTTCTGTCA-3’ 46 etal, 2010
Totoaba F: 5'-TCCATGCTGTAGAAATATGG-3' HM1300 Garcia de Ledn
Tmac05 . (GA)14
macdonaldi R: 5-ATTTCTCTGCTGGTGGTG-3’ 47.1 etal., 2010
Totoaba F:5-TGTGTCTTTTGATGTGTTTGT-3' HM1300 Garcia de Ledn
Tmac06 . (GT)17
macdonaldi R: 5-ATTTCTCTGCTGGTGGTG-3’ 48.1 et aI., 2010
Cynel12 Cynoscion F:5'-TTACTGTCACCTCCCGTTGG-3' (GT) HQ54063 Piller y Cordes,
21
nebulosus R: 5-GACTCACACTTCATACGGCT-3’ 91 2011
Cynoscion F: 5"-TACAGGGTTGTGCTCAGTGG-3' DQ28503 Farias et al.,
Cacl3 (GA)13
acoupa R: 5’-AGGATGGGATGGAGGAAGAG-3’ 3.1 2006
Cacla Cynoscion F: 5’-CTGTGTTGTTAAGGCGCATC-3’ (cT) DQ28503 Farias et al.,
12
acoupa R: 5’-ATCTTCTCCCCTCCGTCACT-3’ 4.1 2006
Cacl8 Cynoscion F: 5'-CCTGTGAAACAGCCCATGTA-3' (GT) DQ28503 Farias et al.,
11
acoupa R: 5’-GCTCGCCTCTCGTGTGTAAT-3’ 8.1 2006
Cynoscion F: 5'-TACACAACAGCACTCAGCCC-3’ HQ54064 Piller y Cordes,
Cyne20 (ACAG)7
nebulosus R: 5-GTGAAGCCCTCATCTTGCAC-3’ 31 20
Totoaba F: 5-CACCAGTAATTTATGGTTAGAACA-3’ HM1342 Garcia de Ledn
Tmac25 , (GT)22
macdonaldi R: 5'-GGGACTGCTGTTTCTGAT-3’ 18.1 et al., 2010
Totoaba F: 5’-ACAGAATGAGGGGCAGAGG-3’ EU78469 Garcia de Ledn
Tmac44 (CA)16

macdonaldi  R: 5.GCCACAAAGACACAATGCAG-3’ 3 etal,, 2010
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Locus Especie Cebadores Repeticion GenBank Referencia
Tmacs1 Totoaba F: 5’-TTCTGCCAAGATGACAGCAC-3’ Agg EU78469 Garcia de Ledn
. 12
macdonaldi R: 5-GTTTTGCCTCTGCACACCTC-3’ TT(TG) 41 etal,2010
Totoaba F:5'-TGAGCCCGTTTTGATGATCT-3' (GAT)2 EU78469 Garcia de Ledn
Tmac55 .
macdonaldi R 5 TGCAAAGCAGAAGAGAGGTG-3' (6T 5 etal., 2010
Totoaba F: 5’-CCTCCCACCTCCACCTTTAT-3’ EU78469 Garcia de Ledn
Tmac56 . (CA)12
macdonaldi  R: 5'.GCGTGTTTCGCTCTTTGTAAC-3’ 61  etal, 2010
Totoaba F: 5'-ATCGATTTTCATCAACAGGT-3' (AG)18GG HM1342 Garcia de Ledn
Tmac74 .
macdonaldi R: 5°-GTCTTTCTCTCTGCGTTTCT-3’ (AG)17 19 et aI., 2010
Socals Sciaenops F:5'-GTTTTTCTGGCATTTATGGATG-3' (T6) AY16102 O’Malley et al.,
24
ocellatus  R: 5"-TGAGGTTATCAAACACCTGCCCACT-3’ 11 2003
SOC423 Sciaenops F: 5'—GTCACCGCACCATGATGGAGAT—S' (AC) AY16102 O'Ma”ey et al.,
21
ocellatus R: 5-TACCACTTACACTCAGCAGGTG-3' 51 2003
socaq3  Sciaenops F:5'-ATGTTTCGGTTTTCGTTTGCTC-3' 76) AY16103 O’'Malley et al.,
23
ocellatus R: 5'-CACAGGAGGAGTTTGTCCAAT-3' 9.1 2003
Sciaenops F: 5-ATGGCACTGGTATCAAGAAT-3' EF60901 Karlsson et al.,
Soc505 (GATA)14
ocellatus R: 5'-GGAAATGGGAGCAAAAACA-3’ 9.1 2008
Sciaenops F: 5'-CAGAGAGCCCAATGAAGGTC-3' EF60902 Karlsson et al.,
Soc507 (GATA)24
ocellatus  R. 5.GCTGAGCAGAAAAGATGAGATAG-3’ 1 2008
S0c554 Sciaenops F: 5’-AAATGCCAGTTTTCTCAGG-3’ (CA) EF60905 Karlsson et al.,
40
ocellatus R: 5’-GAAAGTAGTCCAACATCCAAGT-3’ 4 2008
S0c573 Sciaenops F: 5’-AGAGCAGGAGGATGTGACTTC-3’ (CA) EF60907 Karlsson et al.,
23
ocellatus R: 5’-CTTTCTGGGAGGTTCAGCACA-3’ 2 2008
S0c609 Sciaenops F: 5'-ATGGGTATGTGTGGCTTACAG-3’ (CA) EF60909 Karlsson et al.,
23
ocellatus R: 5'-CCCGCATTAGACAGAAAAC-3’ 9 2008
: F: 5-AGTTGGTGTGGCTGTTCTGA-3’
S0c800 Sciaenops (TG)ss JE509125 Portnoy et al.,
ocellatus R: 5'-TGCACCACTGACAGACAAAAG-3’ 2011
: F: 5'-ACACACTCCTGTGTGCAACC-3’
Socg26  Sclaenops (GTGAJ:  JF500133 ortnoyetal,
ocellatus 2011

R: 5'-GGCAGGATTTAGGCAATTCA-3’
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Locus Especie Cebadores Repeticion  GenBank Referencia
i F: 5’-CAACAGCTGATAAGACCTGAATG-3’
Socooq  “claenops (ACh  JQ235304 ortnovet
ocellatus R: 5-GACAGACGTGGACCATGAAC-3’ al.,, 2011
i F:5'-CAGACAAAACTGGAAAATACAGAGG-3’
Socg73  Sclaenops (CA)s  JQ23s3sg ortnovet
ocellatus al.,, 2011

R: 5’-TCTTCATCCTGCTGTGAGTCC-3’
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Ejemplo del archivo init_v_file de MsVar 1.3 que incluye los pardmetros de las MCMC para el escenario de

reduccion poblacional de la cohorte del 2009.
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Tabla 14. Lista de alelos identificados en cada uno de los 15 loci microsatélites polimérficos empleados para los
analisis de C. othonopterus.

MmO

S © £ £ g © 0o oo g 8 8 & 8 &8 S8
250 168 133 130 152 158 130 237 242 242 166 178 241 132 100
252 172 135 132 154 160 138 239 262 246 168 180 247 142 104
254 174 137 134 156 164 144 241 264 250 182 249 162 106
256 176 141 136 158 166 146 243 266 251 184 251 164 108
258 178 143 138 160 168 150 245 268 252 186 253 166 110
260 180 145 140 162 170 152 247 270 254 188 255 174 112
262 182 147 142 165 172 154 249 272 190 257 178 114
264 184 149 167 174 156 251 274 192 259 116
266 186 151 169 176 158 253 278 194 261 118
268 188 153 171 178 160 255 282 196 263 120
270 190 155 173 180 162 259 198 265 122
272 192 156 175 182 164 261 200 267 124
274 194 158 177 184 166 263 202 271 126
276 196 160 179 186 168 265 205 128
278 198 162 181 188 170 207 130
280 200 164 183 190 172 209 132
282 204 166 185 192 174 211 134
285 206 168 189 194 176 213 136
287 212 170 193 196 178 215 138
289 214 172 195 198 180 217 140
291 174 199 200 182 221 142
293 176 201 202 184 223 144
295 178 207 204 225 146
297 221 206 227 148
299 208 251 150
301 210 265 152
303 212 154
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Tabla 14. Continuacion.
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Anexo D
Pruebas para identificacién de posible estructura poblacional oculta en Cynoscion othonopterus.

Tabla 15. indice de fijacién Fsr entre pares de cohortes en C. othonopterus.

2009 2013 2017
2009 - 0.742 0.761
2013 0 - 0.075
2017 0 0.002 -

Debajo de la diagonal se muestra el valor de Fsr, arriba de la diagonal el valor de significancia estadistica p.
Notese que ningun valor de p es estadisticamente significativo para rechazar la hipdtesis de igualdad en las
frecuencias alélicas entre cohortes (p > 0.05).

1.00
0.80
0.60
0.40
0.20
0.00

1.00
0.80
0.60
0.40
0.20
0.00

1.00
0.80
0.60
0.40

020

0.00

Ut

2

Figura 8. Proporcién de asignacion individual por cohorte a cada grupo genético con Kde 2 a 5. El patrén en “arcoiris”
observado indica que todos los individuos tienen aproximadamente la misma probabilidad de pertenecer a los grupos
genéticos evaluados (colores), denotando ausencia de estructura poblacional. 1 =individuos del 2009; 2 = individuos
del 2013, 3 = individuos del 2017.
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Figura 9. Media y desviacién estandar de la verosimilitud por niumero de grupos genéticos evaluados en C
othonopterus. La prueba estricta de estimacion de AK de Evanno et al. (2005) excluye la estimacion de este parametro
para los dos valores extremos de K. Debido a la evidencia grafica de un solo grupo genético en la Curvina Golfina se
representd el sustento a cada valor de K evaluado en forma de verosimilitud. Nétese el valor mas alto de verosimilitud
para K=1.
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Tabla 16. Comparacidn de las estimaciones de diversidad genética, pruebas demograficas y Ne contempordneo entre el set
completo de 15 microsatélites polimdrficos y sin los seis loci con sefiales de alelos nulos: Cyne02, Tmac03, Cynel2, Cacl3,
Soc554 y Soc800.

Set completo de 15 microsatélites Sin microsatélites con sefiales de alelos nulos
indice 2009 2013 2017 Media Total 2009 2013 2017 Media Total
N 58 59 70 62.33 187 58 59 70 62.33 187
k 15.00 14.47 14.60 14.69 18.47 11.44 11.00 11.11 11.18 14.11
Ne 7.22 7.20 7.17 7.20 7.50 5.33 5.24 5.47 5.35 5.55
Ar 15.00 14.40 14.51 14.47 - 11.44 10.95 10.73 11.04 -
H, 0.731 0.688 0.689 0.703 0.702 0.678 0.642 0.684 0.668 0.669
H. 0.734 0.734 0.742 0.737 0.741 0.653 0.659 0.679 0.664 0.668
Fis -0.012 0.074 0.059 0.040 0.047 -0.060 0.047 -0.017 -0.010 -0.005

H-w 0.067 0.007* 0.008* 0.298 0.655 0.349 0.337 0.700 0.471 0.566

HetEx 0.972 0.958 0.953 = 0.985 0.986 0.986 0.917 - 0.986
Distrib L L L - L L L L - L
MRatio 0.748 0.787 0.759 0.765 0.777 0.810 0.867 0.777 0.818 0.838
Mc 0.732 0.734 0.738 0.735 0.758 0.725 0.723 0.723 0.724 0.737
LD-Ne 1232.9 1467.3 5154.3 2618.2 = 506.5 3937.2 2266.8  2236.8 -
HE-Ne oo oo oo oo = 80.9 oo oo 80.9 -

Se reporta la media de la estimacién de cada parametro. Los valores aqui presentados excluyen a los dos microsatélites
monomorficos: Tmac56 y Tmac74. Media = Reporta el promedio de los tres afios muestreados; Total = Valores generados
empleando el total de 187 muestras; N = tamafio de muestra; k = niUmero de alelos; n. = nimero efectivo de alelos; Ar =riqueza
alélica basada en una muestra de 58 individuos; H, = heterocigosis observada, He = heterocigosis esperada; F;s = indice de
endogamia; H-W = p de los datos observados asumiendo equilibrio de Hardy-Weinberg, negrita = desviaciones significativas
del equilibrio H-W con p < 0.05, * = desviaciones significativas tras correccion de Bonferroni. 0.05/4 =0.0125, p < 0.0125, Lap
para equilibrio H-W del total de las cohortes no se calculé como una media sino que es la calculada en GenePop usando todos
los loci en todas las cohortes; HetEx = p de una cola para exceso no significativo de heterocigotos mediante prueba de Wilcoxon;
Distrib = Prueba de cambios en las frecuencias alélicas o “Mode-Shift”, L = Distribucidon normal en forma de L;; Mgatio = Razén
M; M. = M critica; LD-Ne = Ne por desequilibrio de ligamiento, representa la media de los valores criticos que no estimaron
infinito; HE-Ne = Ne por exceso de heterocigosis, representa la media de los valores criticos que no estimaron infinito.
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Anexo F

Distribuciones de las frecuencias alélicas por cohorte y total.
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Figura 10. Distribucidén de las frecuencias alélicas para cada afio muestreado y con el total de muestras en C.
othonopterus. El método grafico de cambios en las frecuencias alélicas o “Mode-Shift”, indica que una poblacion que
ha experimentado un cuello de botella reciente mostrara un menor nimero de alelos en la categoria de menor
frecuencia (0 a 0.1) que alguna de las categorias de frecuencia intermedia (Luikart et al., 1998).
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Tabla 17. Estimaciones de Ne contempordneo mediante desequilibrio de ligamiento, exceso de heterocigotos y
cambios en frecuencias alélicas usando diferentes valores criticos por cohorte en C. othonopterus.

Cohorte Estimador 0.050 0.040 0.030 0.020 0.010 Final
LD-Ne 833.1 939.1 2310.2 1053.5 1028.5 1232.9
95% IC 127.1-00  156.0- oo 228.0- o0 166.0 - oo 184.7 - 00 127.1-00
2009
HE-Ne oo oo oo oo oo oo
95% IC 31.8 - oo 45.6-00 63.3-00 742.6 - oo 00 - oo 31.8- o0
LD-Ne 637.5 2619.5 1144.8 oo oo 1467.3
95% IC 137.8-c0  179.2-oco 269.8 - oo 416.7 - oo 484.5 - oo 137.8 - o0
2013
HE-Ne =) =) =) oo oo =)
95% IC co - oo oo - oo oo - oo oo - oo ©o - oo o - oo
LD-Ne oo oo 5819.7 4488.8 oo 5154.3
95% IC 590.7-00  475.5-00 298.9 - oo 436.1 - oo 727.8 - o0 298.9 - oo
2017
HE-Ne oo oo oo oo oo oo
95% IC co - oo co - oo co - oo oo - oo co - co co - oo
2009 F-Ne =) =) =) oo oo oo
2013 95% IC 151.9 - oo 130.2 143.3 117.5- 00 109.0 - oo 109.0
2013 F-Ne 2250.5 3246.0 936.2 oo oo 2144.2
2017 95% IC 91.2 - o0 85.9 - oo 85.5 - oo 110.3 - oo 140.3 - oo 85.5 - oo
2009 F-Ne 263.7 276.5 158.7 167.3 197.5 212.7
2017 95% IC 89.3 - oo 91.8 - 00 72.5 - oo 74.8 - oo 86.3 - oo 72.5 - 0o

Se reporta el estimado de cada pardmetro junto con sus intervalos de confianza al 95%. Estas estimaciones se
realizaron con los 15 loci polimérficos. Para la estimacion mediante el método temporal de cambios en las
frecuencias alélicas (F) se indica el par de cohortes en el que se realizé la comparacion. Final = En el caso del Ne
estimado se reporta su media excluyendo estimaciones infinitas, para el intervalo de confianza inferior se reporta
el menor valor sefialado en negrita. LD-Ne = Ne mediante desequilibrio de ligamiento; HE-Ne = Ne por exceso de
heterocigosis; F-Ne = Ne mediante cambios en las frecuencias alélicas.
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Anexo H
Evaluacion de convergencia entre las cinco MCMC de cada muestreo.
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Figura 11. Curvas de distribucién probabilistica posterior por cadena por muestreo para cada pardmetro estimado
en MsVarl.3. Se indica para cada pardmetro el valor de R calculado al emplear las cinco cadenas realizadas. Un valor
de R superior a 1.1 indica poca convergencia entre MCMC. Azul = Escenario de estabilidad; Rosa = Escenario de
expansion; Verde = Escenario de Reduccion; Rojo = Escenario Aleatorio 1; Naranja = Escenario aleatorio 2.
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Tabla 18. Estimaciones de diversidad genética para peces de la familia Sciaenidae.

77

Especie cc N nL k H, H. Referencia
Argyrosomus japonicus o evaluado 20 14 9.312.3 0814023 082:0.10 ~rehanagietal,
(Kob) 2009
Argyrosomus japonicus Archangi et al.,

No evaluado 29 15 9.4+4.5 0.7940.26  0.75+0.16
(Mulloway) 2009
Argyrosomus japonicus o aliado 30 24 9.48+2.80  0.16+0.07 0.83+0.07 liangy Zhu, 2014
(Mulloway)
Argyrosomus regius Precr;C:r?j:'m 361 11 13.249.7 0.58+0.23  0.59+0.21 Haffray et al., 2012
Atractoscion aequidens ~ Vulnerable 41 12 177482 0.76:0.26  0.82+0.26 ;'g;;'q”es etal,
Henri I
Atractoscion aequidens  Vulnerable 558 8  23.08:10.95 087:0.10 0.89:0.09 gﬂ'q“es etal,
Collichthys lucidus No evaluado 30 14 3.93+1.69 0.3410.20 0.4740.20 Sunetal., 2011
Cynoscion acoupa Precr’:ssg:'on ; 17 5884235  0.57+0.19 0.69+0.15 Farias et al., 2006
P i6 Al Karel
Cynoscion nebulosus reocupacion - gog g 15.17411.9 - 0.50+0.20 Andersony Karel,
menor 2010
. Preocupacién Blandon et al.,
Cynoscion nebulosus 25 29 9.5246.36 0.64+0.19 0.7040.20
menor 2011
Cynoscion othonopterus Vulnerable 35 5 13.8 0.737 0.783 Rios-Medina, 2012
. Pefiaranda-
+ +
Cynoscion othonopterus Vulnerable 74 10 19.3 0.55+0.30 0.72%0.30 Gonzalez, 2013
Cynoscion regalis No evaluado ~50 4 7.9+8.91 - 0.52+0.38 gg(r)ies y Graves,
p L.
Cynoscion reticulatus re;c::s:mn 35 5 11.4 0.765 0.764 Rios-Medina, 2012
Johnius belangerii No evaluado 31 24 10.54+2.50 0.16+0.08 0.83+0.08 Jiangy Zhu, 2014
Larimichthys crocea No evaluado 30 27 6.74+1.53 0.58+0.16  0.83+0.05 Jiangy Zhu, 2014
Larimichthys crocea No evaluado 25 33 12.55+6.42 0.66+0.26  0.78+0.21 Cheny Cheng, 2013
Larimichtys polyactis No evaluado 30 13 5.69+2.69 0.68+0.21 0.67+0.18 Maetal, 2011
Larimichtys polyactis No evaluado 32 12 14.25+6.84 0.79+0.19 0.80+0.14 Lietal., 2006
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Especie cc N nL k H, H. Referencia
Larimichtys polyactis No evaluado 30 35 14.8345.89 0.73#0.20 0.85%#0.13 Cheny Cheng, 2013
. . L Preocupacion D’Anatro et al.,
Micropogonias furnieri 144 7 19.71+11.2 0.67+0.20 0.75%0.18
menor 2011
Miichthys miiuy No evaluado 30 12 5.67+2.35 0.45+0.22  0.604+0.22 Wangetal., 2010
Nibea albiflora No evaluado a4 13 6.2312.83 0.59+0.27 0.61%0.24 Xing et al., 2009
Nibea albiflora No evaluado - 23 9.57+2.41 0.1740.07 0.82%#0.06 Jiangy Zhu, 2014
Pseudotolithus Vulnerable 17 9 22411 ; ; Haffray et al., 2012
senegallus
Sciaenops ocellatus Precr’:ssj:'on 24 100 12458 0.78+0.21 0.80£0.20 Karlsson et al., 2008
P i6 'Mall I
Sciaenops ocellatus reocupacion o 39 6.352.3 0712022 08+031 O Malleyetal,
menor 2003
Criticamente Valenzuela-
Totoaba macdonaldi 180 19 11.6317.81 0.62+0.23  0.67+0.20 Quifionez et al.,
amenazada
2014
Umbrina cirrosa Vulnerable 31 8 4.1+2.4 - - Haffray et al., 2012
Media - 92.6 18.9 10.73 0.61 0.73 -

Se muestran los valores promedio y la desviacion estandar media para todos los loci microsatélites para todas las poblaciones.
Todas las categorias de conservacién mostradas provienen de la lista roja de especies amenazadas de la Unién Internacional
para la Conservacién de la Naturaleza (IUCN, 2018). Todos los valores mostrados se calcularon excluyendo loci monomérficos.
CC = Categoria de conservacién; N = tamafio de muestra; nL = nimero de loci; k = nimero de alelos; H, = heterocigosis
observada; H = heterocigosis esperada.
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Tabla 19. Estimaciones de Ne contempordneo en actinopterigios.
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Especie nL Localidad Ne Ic Discusion Referencia
Argyrosomus regius 11 Francia oo 281.3-00 Ne,. Debido a que los valores son Haffray et
(Sciaenidae) menores a 500 los autores al., 2012

Portugal oo 136.0-00 . S
mencionan que esto implica riesgo
Sur Ibérico oo 99.3-00 en la supervivencia a largo plazo de
las poblaciones.
Mauritania 111.0 61.6-330.3
Egipto 531.5 151.6-00
Turquia 17.4 10.3-33.6
Gadus morhua 3 Inglaterra 121 51-426 Ney. Con una razén Ne/Nc de 3.9x10°  Hutchinson
(Gadidae) hablan de una posible varianza en el et al., 2003
éxito reproductivo individual.
Gadus morhua 9 Mar Baltico 844 428-2353 Ney. Las poblaciones no enfrentan Poulsen et
(Gadidae) . amenazas severas de pérdida del al., 2006
Fiordo Moray 1068 423-00 . . .
potencial evolutivo por deriva
genética.
Hybognathus 7 Rio Grande 78 62-102 Ney, Valores bajos de Ne y Ne/Nc Aloy
amarus (0.001) atribuidos a fragmentacion Turner,
(Cyprinidae) del habitat. 2005
Lutjanus 19 Texas 1098 652-2706 Ney, A pesar de considerarse una Saillant y
campechanus esqueria sobreexplotada los autores  Gold, 2006
pec Alabama 1235 7772515 Pecdus plotada’
(Lutjanidae) no indican que las estimaciones de
Luisiana >75000  3275->75000 Ne sean bajas aunque si una baja
proporciéon Ne/Nc.
Oncorhynchus 7 Babine river 287 143-850 Ney. Bajos valores (menores a 500) Heath et al,,
mykiss . aungue comparables con otras 2002
. Kispiox river 252 135-591 . . . .
(Salmonidae) estimaciones mediante cambios en
Zymoetz river 270 149-566 frecuencias alélicas.
Pagrus auratus 6 Bahia Tasman 176 80-720 Ney. Explicaciéon mas probable de Hauser et
(Sparidae) Golfo Hauraki 1164 157-00 pérc{lida de diversidad genétisa en al., 2002
Bahia Tasman a causa de deriva
genética y bajo Ne.
Pleuronectes 8 Islandia 1733 1063-3598 Ney, Tamanios efectivos muy grandes Hoarau et
latessa r haya preocupacion por l., 2005
patessa Mar del Norte ~ 19535  3435-70000 horo due€ hayapreocupacion p @
(Pleuronectidae) deriva genética y endogamia.
Sardina pilchardus 6 Chioggia 2031 955-8861 Ney. Aumentos recientes en el Ne de  Ruggeri et
(Clupeidae) Viest 8309 1194 las poblaciones excluye la amenaza al., 2012
leste ) de perdida de adaptabilidad de
acuerdo a la regla 50/500 de
Frankham et al. (2002).
Sciaenops ocellatus 8 Golfo de 2365 833-00 Ney. Baja proporcién de Ne/Nc = Turner et
(Sciaenidae) México 0.001 y 0.0007. al., 2002
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Tabla 19. Continuacion.

Especie nL Localidad Ne Ic Discusion Referencia
Sciaenops ocellatus 5 Carolina del 560 395-748 Ney. Argumentan que el Ne estimado  Chapman et
(Sciaenidae) Sur implica la adopcién de medidas al., 2011

estrictas de conservacion para la
especie.
Sebastes crameri 7 Oregon 9157 6495-12215 Ney, La especie presenté una baja Gomez-
(Sebastidae) proporcién Ne/Nc (entre 0.001 y Uchida 'y
0.0001), los autores recomiendan Banks, 2006

ampliar el significado de este
parametro en estas especies para
determinar riesgos de conservacion.

Thunnus thynnus 8 Mediterraneo 752 429-1853 Ney El Ne estimado se encuentra Riccioni et
(Scombridae) sobre el valor umbral de 500 para al., 2010
mantener la diversidad genética.

Totoaba 16 Golfo de 2759 697-00 Ne; No hay evidencia aparente de Valenzuela-
macdonaldi California consecuencias genéticas la reducciéon  Quifionez et
(Sciaenidae) en la abundancia de la poblacién. La al., 2014

estocasticidad genética no es un
problema para su conservacion.

Cuando los autores estimaron Ne con diferentes métodos se reporta aquel estimado con alguno de los métodos empleados en
el presente trabajo. nL = nimero de loci; IC = Intervalos de confianza al 95%; Discusién = Tipo de Ne estimada e interpretacion
de los autores, Ne,= Ne de endogamia (por ejemplo: desequilibrio de ligamiento), Ney = Ne de varianza (cambios en las
frecuencias alélicas).



