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RESUMEN 
 

 

Las ballenas jorobadas que se reproducen cada invierno en el Pacífico 
mexicano se congregan en dos zonas: la costa continental y el Archipiélago de 
Revillagigedo. Los rorcuales jorobados de estas zonas parecen tener patrones de 
arribo migratorio específicos por clases de sexo y de línea materna. Puesto que el 
grado y patrones de dispersión de machos y hembras de esta especie son 
diferentes, para determinar la estructura genética poblacional global de estos 
cetáceos, se analizó la distribución en tiempo y espacio de cuatro microsatélites en 
las ballenas jorobadas en tres localidades del Pacífico mexicano (Los Cabos,  BCS, 
Bahía de Banderas, Jal-Nay y la Isla Socorro, Archipiélago de Revillagigedo). Se 
analizaron los loci GATA 28, GATA 53, GATA 417 y TAA 31 en 285 muestras de piel 
de ballena obtenidas de 1990 a 1996. Se hallaron 80 alelos para los cuatro loci lo 
que representa una alta riqueza en tanto que el Pacífico mexicano es un área en la 
que confluyen ballenas jorobadas de diferentes zonas de alimentación en el Pacífico 
norte. Se registraron 19 alelos únicos para el Pacífico mexicano de los cuales siete 
se hallaron en la Isla Socorro y éstos podrían utilizarse para identificar las zonas de 
alimentación de los rorcuales que se reproducen en esta zona. Las ballenas 
jorobadas de Los Cabos presentan los mayores índices de polimorfismo por ser una 
zona tanto de tránsito como de destino migratorio. En el conjunto de todos los 
individuos examinados se observa que el grado de polimorfismo para los loci 
tetrámeros GATA es proporcional al tamaño molecular. Los microsatélites de las 
ballenas jorobadas que se reproducen en el Pacífico mexicano de manera general 
están en equilibrio de Hardy-Weinberg, con ligeros alejamientos por efecto Wahlund 
o exogamia. Las ballenas en aguas adyacentes a la Isla Socorro se distinguen como 
un grupo distinto de los rorcuales de las zonas continentales. En la región 
continental asimismo se observa una considerable diferenciación de las ballenas 
jorobadas del invierno temprano. Las ballenas jorobadas de todas las zonas en el 
invierno medio y tardío muestran mayor polimorfismo y menos diferenciación. Esto 
sugiere un recambio de ballenas jorobadas en las zonas continentales luego del 
invierno temprano seguido de dispersión de ballenas provenientes de diferentes 
zonas de alimentación en todo el Pacífico mexicano. Las ballenas jorobadas del 
Pacífico mexicano mostraron un polimorfismo mayor al reportado para poblaciones 
de estos rorcuales en otras partes del mundo (con excepción de GATA 28) y 
además son las que presentan los mayores polimorfismos para esos loci de entre 
todos los cetáceos hasta hoy analizados. 
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ABSTRACT 

 

 

Humpback whales wintering in the Mexican Pacific breed in two main areas: 
the mainland coast and the surroundings of the Revillagigedo Islands. These whales 
seem to have arrival patterns specific by sex and mitochondrial DNA lineages. Thus, 
the distribution in time and space of four microsatellite loci was analysed in order to 
know the population nuclear genetic structure of humpback whales in the Mexican 
Pacific. The loci GATA 28, GATA 53, GATA 417 and TAA 31 were analysed in 293 
samples collected between 1990 and 1996 in Los Cabos,  Baja California Sur, Bahia 
de Banderas, Jalisco-Nayarit and Isla Socorro, Revillagigedo Archipelago. A total of 
80 alleles were found. This is a high richness as whales from different feeding areas 
from the North Pacific congregate in Mexican waters. Nineteen exclusive alleles 
were recorded for the Mexican Pacific being seven from Isla Socorro, which can be 
used to identify the feeding grounds of humpback whales from this breeding area. A 
higher polymorphism was found in Los Cabos since this is a ground for passage and 
arrival of humpback whales. Polymorphism in the GATA tetramers is proportional to 
molecular size. The Mexican humpback whale microsatellites appear to be near to 
Hardy-Weinberg equilibrium with small deviations caused by Wahlund effect and 
exogamy. The humpback whales in Isla Socorro appear as a different group from the 
one of the mainland grounds. In the mainland coast, the humpback whales show 
differentiation during the early winter. In all the Mexican breeding grounds and 
throughout the middle and late winter, humpback whales show a higher 
polymorphism and lower differentiation. All this suggests that there is an exchange of 
whales in the mainland coast grounds by the early winter followed by dispersion 
across the Mexican Pacific of whales arriving from different feeding areas. The 
Mexican humpback whales showed a polimorphism bigger than the reported in other 
world-wide humpback whales populations (except for GATA 28) and another 
cetaceans. 
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INTRODUCCIÓN 

 

 

 Desde tiempos ancestrales el hombre ha capturado cetáceos para obtener 

alimento y aceite. Es probable que el hombre de las cavernas haya cazado delfines 

y otros odontocetos pequeños como lo muestran los dibujos en las rocas de Rφddφy 

en Noruega y que datan aproximadamente de 2200 años a.C. (Slijper, 1979). Los 

primeros balleneros fueron vikingos noruegos, seguidos más tarde por pueblos 

costeros como los vascos franco-españoles, quienes en el siglo X iniciaron 

formalmente la cacería de ballenas como una industria, siendo las ballenas francas 

del norte, Eubalaena glacialis y las de Groenlandia, Balaena mysticetus, los 

primeros misticetos en ser capturados. La caza de ambas especies fue tan intensa 

que a inicios del siglo XX ambas especies casi habían desaparecido (Clark, 1969; 

Slijper 1979; Bonner, 1980; Ellis, 2002a; Clapham y Baker, 2002). Pero no fueron 

las únicas especies en ser explotadas, al irse agotando estas ballenas hubo que 

beneficiarse de otras especies.  

 En 1860, cuando distintas especies de grandes cetáceos se encontraban al 

borde de la extinción, y junto con ellas la industria ballenera, los noruegos dieron un 

nuevo ímpetu a esta industria utilizando barcos de vapor y desarrollando un arpón 

que podía dispararse desde un cañón instalado en la proa de sus barcos. Esto 

permitió atrapar a los rorcuales, que con los métodos de caza tradicionales no 

podían ser capturados, ya que nadaban más rápido que las embarcaciones, 

dificultando así su captura. De esta forma, las ballenas jorobadas, Megaptera 

novaeangliae, fueron los primeros rorcuales en ser capturados industrialmente. 

 Antiguamente en el Pacífico Norte, las ballenas jorobadas solamente eran 

capturadas por pueblos aborígenes en Japón, la Península Chukotski, Alaska, las 

Islas Aleutianas, las Islas Kodiak, Vancouver y la Península Olímpica (Ellis, 2002b). 

Después, en los diferentes auges de la industria ballenera, algunos rorcuales 

jorobados eran atrapados ocasionalmente durante la caza de ballenas francas, 

ballenas grises y cachalotes (Rice, 1977). Con el advenimiento de los arpones 

disparados desde cañones, las ballenas jorobadas se convirtieron en los rorcuales 

por excelencia para ser apresados por las flotas balleneras costeras, debido a que 
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son las menos veloces de todos ellos y a que realizan migraciones costeras, 

teniendo como única desventaja el hundirse una vez muertas. 

   En 1906 operó el primer buque factoría que permitió inyectar aire a los 

rorcuales muertos para evitar su hundimiento, subirlos a bordo mediante rampas 

colocadas en la popa y procesarlos en alta mar. Así, los barcos factoría facilitaron 

estancias más prolongadas en el océano para un mayor tiempo de cacería y con 

ello la disminución de las poblaciones de ballenas jorobadas. Antes de la 

explotación comercial, la población mundial de ballenas jorobadas era de 

aproximadamente 125000 animales, habiendo aproximadamente 10000 en el 

Atlántico Norte, 100000 en el hemisferio sur y 15000 en el Pacífico Norte (NMFS, 

1991). De 1905 a 1910 se capturaron en todo el Pacífico, incluyendo aguas 

mexicanas, de 500 a 1000 rorcuales jorobados por año, así que para 1911 se 

habían matado alrededor de 5000 de estos misticetos y para 1920 la población 

constaba de cerca de 6000 ballenas. Pese a que la población original se redujo a 

casi un tercio, entre 1960 y 1965 se cazaron otros 5000 animales quedando 

únicamente 1000 ballenas jorobadas en todo el Pacífico Norte (Rice, 1977).  Más 

éste no fue el único océano donde se explotó a esta especie. Si bien los datos 

estadísticos de captura no son precisos, se ha calculado que antes de la Segunda 

Guerra Mundial en el hemisferio sur se capturaron alrededor de 27500 ballenas 

jorobadas y después de ella, 381000, desde aguas adyacentes a la Antártica hasta 

aguas ecuatoriales (Dawbin, 1997). De esta forma, los rorcuales jorobados se 

convirtieron en la más rara de las especies cosmopolitas después de E. glacialis. 

 La historia de la caza de las diferentes especies de grandes cetáceos indica 

que ocurrió de manera sucesiva y cuando se sobrexplotaba una especie, se 

buscaba otra con que sustituirla. Pero a pesar de esta sustitución de especies, la 

industria ballenera no siempre fue continua pues tuvo sus altibajos debido a la 

escasez de ballenas, el alto costo de mantener un barco ballenero, las guerras, la 

iniciación de nuevas empresas más redituables, el avance tecnológico y la 

sustitución de productos naturales por artificiales. Hasta mediados del siglo XIX, las 

épocas de poca captura de ballenas permitieron que estos animales se recuperaran 

en cierta medida. Sin embargo, con el advenimiento de la tecnología en este siglo, 

esto ya no fue posible, así que las poblaciones de misticetos disminuyeron cada vez 

más rápido, sobre todo las de ballena azul y de ballena jorobada. Debido a esta 

disminución, la extinción de las ballenas estaba cerca y con ella, la de la industria 
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que las había llevado hasta ese punto. Así que para cuidar el recurso, desde 1924 

se crearon y sucedieron diversas asociaciones de protección y regulación de la 

cacería de cetáceos hasta que en 1946 se formó la Comisión Ballenera 

Internacional. 

 Puesto que durante la caza comercial las ballenas jorobadas casi se 

extinguieron, la Comisión Ballenera Internacional decretó el cese de su captura 

comercial y estableció su protección en 1965 en el Atlántico norte y en 1966 en el 

Pacífico norte. De esta forma los rorcuales jorobados se convirtieron en la segunda 

especie de misticeto protegida, después de la ballena azul (Balaenoptera 

musculus), permitiéndose la cacería aborigen únicamente para consumo local. En 

México, las ballenas jorobadas están protegidas por la Norma Oficial Mexicana 059-

ECOL pero todavía se les considera amenazadas debido a su interacción con los 

humanos. En fechas recientes se ha estimado que hay aproximadamente 10600 

ballenas jorobadas en el Atlántico norte, 17000 en el hemisferio sur y entre 6000 y 

8000 en el Pacífico norte (Perry et al., 1999), de las cuales, unas 1600 a 2000 

invernan en aguas del Pacífico mexicano (Urbán et al., 1999). 

 Para cuando se dio el cese definitivo de caza de cetáceos, la industria 

ballenera había causado el mayor de los problemas para estos animales: redujo sus 

poblaciones a unos pocos individuos a partir de los cuales debían recuperarse. 

Pudiera esperarse que con la reducción en el número de animales también hubiera 

una disminución en la variación genética. No obstante, en el caso de las ballenas 

jorobadas, al parecer esto no ocurrió. Para el Pacífico Norte, Medrano y 

colaboradores (2001) calcularon la pérdida de variación genética del mtDNA debida 

al exceso de capturas. En las peores circunstancias para las ballenas jorobadas, 

esto es, 250 hembras y 250 machos durante diez generaciones (100 años), la 

pérdida de variación genética del mtDNA por causa humanas ha sido del 4%. 

Puesto que para reducir sustancialmente la variación genética se necesita un 

tamaño efectivo poblacional muy pequeño, después de la caza indiscriminada 

debieron quedar quince hembras y quince machos en el Pacífico Norte para 

disminuir en cien años al 50% la variación genética del mtDNA. Aunque la pérdida 

de variación genética del mtDNA por sobrexplotación humana todavía no sea de 

consideración, las ballenas jorobadas, al igual que otros mamíferos marinos, tienen 

un genoma conservado que evoluciona lentamente, lo que también podría limitar el 

crecimiento poblacional por el posible efecto de endogamia de continuar con otras 



 6

actividades humanas que impidan la recuperación poblacional de esta especie. Las 

fuentes más frecuentes de daño y mortandad por causa humana, además de la 

caza indiscriminada, son el incremento del ecoturismo en sus zonas de distribución, 

la competencia de las ballenas con las pesquerías por presas y el enmallamiento 

incidental, la perturbación por ruido, las actividades náuticas junto con las colisiones 

con barcos, la contaminación, la degradación o pérdida de su hábitat por el 

desarrollo urbano costero y el cambio climático que afectará a largo plazo sus áreas 

de distribución (NMFS, 1991). Con la protección de las ballenas jorobadas se 

pretende en veinte años (a partir de 1991) aumentar el número de individuos hasta 

alcanzar el 60% del total existente hasta antes de la captura comercial (NMFS, 

1991), por lo que resulta entonces importante evaluar el estado actual de tres las 

poblaciones que hoy día se reconocen: la del Pacífico Norte, la del Atlántico Norte y 

la del Océano Austral. Para tal finalidad se requieren diferentes tipos de estudios, 

entre ellos de genética, que proporcionen datos sobre la variación existente para 

comprender la estructura y dinámica de sus poblaciones, sus relaciones 

filogenéticas e historia reciente, las posibilidades de recuperación de estos animales 

y su respuesta evolutiva a las actividades humanas (Hoelzel y Dover, 1987; Lande, 

1991; Palumbi et al., 1991; Medrano-González, 1993).  
 Las ballenas jorobadas del Pacífico norte emigran cada invierno a zonas más 

cálidas para reproducirse. Entre las zonas de reproducción de los rorcuales 

jorobados de dicha población se encuentran tres áreas del Pacífico mexicano: Los 

Cabos (Baja California Sur), Bahía de Banderas (Jalisco-Nayarit) y el Archipiélago 

de Revillagigedo. Las ballenas jorobadas que se reproducen en aguas del Pacífico 

mexicano parecen mostrar patrones de aparición específicos en dichas zonas y 

puesto que estos misticetos son una especie con compleja conducta social y 

filopatria maternalmente dirigida, es posible que la dispersión de machos difiera de 

la de las hembras. Para conocer mejor la estructura genética de las ballenas 

jorobadas que invernan en tres zonas de reproducción del Pacífico mexicano se 

realizó el presente estudio analizando la distribución espacio-temporal de los loci de 

microsatélites GATA 28, TAA 31, GATA 53 y GATA 417 (Holm Larsen et al., 1996; 

Palsbφll et al., 1997) en estas tres zonas de reproducción. 
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ANTECEDENTES 
 

 
 LA BALLENA JOROBADA 
 La ballena jorobada es un misticeto de la familia Balaenopteridae y es el 

único representante de la subfamilia Megapterinae. Debe su nombre científico 

Megaptera novaeangliae (Borowski, 1871), a sus grandes aletas pectorales y al 

espécimen tipo que provenía de Nueva Inglaterra. Sus nombres comunes en 

castellano, ballena jorobada o rorcual jorobado (del noruego rorval que significa 

ballena con surcos) se relacionan con una giba dorsal, que es más notoria al 

momento de sumergirse (Watson, 1981). 

 Los machos de esta especie miden en promedio 14.6 m y las hembras poco 

más de 16 m. Su robusto cuerpo, de hasta 40 toneladas, es generalmente de color 

negro con la región ventral blanca. En la cabeza y a lo largo de los márgenes 

inferiores de la boca, estos cetáceos tienen nodos en cuyo centro se desarrollan de 

uno a tres pelos largos. Las grandes aletas pectorales miden un tercio de la longitud 

total del cuerpo y son características de esta especie. La pequeña aleta dorsal, 

localizada sobre una joroba en el segundo tercio anteroposterior del cuerpo, tiene 

una forma que en cada individuo varía de una pequeña cresta triangular a una aleta 

mejor definida y falcada (Watson 1981: Leatherwood y Reeves, 1983; Cardwardine 

et al., 1998; Reeves, et al., 2002). La aleta caudal también es diferente en cada 

individuo con un tipo de coloración único que puede variar de totalmente negro a 

totalmente blanco, describiéndose básicamente cinco tipos según la cobertura de 

negro que posean (Katona et al., 1979; Katona y Whitehead 1981; Katona et al., 

1982). 

 Los rorcuales jorobados presentan un ciclo anual dividido en dos etapas 

separadas en tiempo y espacio: la época de alimentación que ocurre durante el 

verano en las aguas frías de altas latitudes de 45º a 75º, y la época de reproducción 

que tiene lugar en el invierno en aguas templadas y cálidas de latitudes menores 

de10º a 35º (Dawbin, 1966). 

 El área de distribución de las ballenas jorobadas durante la época de 

alimentación en el hemisferio sur abarca las áreas de las aguas adyacentes al 

continente antártico en cinco o seis zonas que coinciden con la división de las aguas 

antárticas. En este hemisferio, las zonas reproductivas se encuentran en las costas 
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de Tonga, las Islas Cook, Niue, Samoa y Fidji y las costas orientales y occidentales 

de Australia, Sudamérica, África y Madagascar. En el Atlántico noroeste las zonas 

alimentarias se encuentran en las costas de Islandia, el suroeste de Groenlandia, la 

península del Labrador y Terranova y los golfos de San Lorenzo y Maine, mientras 

que en el Atlántico noreste las ballenas jorobadas se alimentan al norte y este de las 

Islas Británicas. En la época reproductora la distribución de las ballenas jorobadas 

en el Atlántico norte comprende las Antillas Menores, las Bahamas, República 

Dominicana, el extremo oeste de Puerto Rico, Florida, Cuba y Golfo de México en el 

lado occidental de este océano y las Islas de Cabo Verde en el lado oriental. En el  

Pacífico norte las áreas de alimentación se localizan en el Mar de Ockhost, el Mar 

de Bering, la península de Kamchatka, las Islas Aleutianas, el sureste y centro de 

Alaska, Columbia Británica y California central. Las áreas reproductivas en el 

Pacífico Norte son tres: la occidental que abarca las Islas Marianas, Japón, Corea, 

Taiwán y las Islas Bonin, la central que incluye el archipiélago hawaiano y la oriental 

que está constituida por las costas del Pacífico mexicano. Las ballenas jorobadas 

que invernan en México se distribuyen en tres sub regiones reproductivas: la costa 

sur de Baja California Sur, las aguas costeras del Pacífico oriental mexicano desde 

Mazatlán hasta Tehuantepec, incluyendo las Islas Marías e Isla Isabel, y el 

archipiélago de Revillagigedo (Chittleborough, 1955 , 1958; Darling et al., 1983; 

Perry et al., 1985; Baker y Herman, 1987; Baker et al., 1987; Clapham y Mayo, 

1987; Urbán y Aguayo, 1987; Alvarez et al., 1990; Baker, 1992; Darling y Cerchio, 

1993). 

 En los hábitats de verano las ballenas encuentran mayor cantidad de  

alimento (crustáceos eufásidos o krill y peces pequeños) en las zonas de alta 

productividad, por lo que su distribución dentro de éstos depende de la 

concentración de las presas, la cual varía año con año, temporalmente, diurnamente 

o en escalas de tiempo más pequeñas (NMFS, 1991). Es en estos hábitats de 

alimentación donde las ballenas almacenan una capa de grasa que utilizan como 

reservorio energético durante las migraciones de largas distancias y durante su 

estancia en las áreas de reproducción. 

 Las conductas que se observan en las zonas de alimentación son 

cooperativas a corto y largo plazo, tales como el uso de columnas, nubes o redes de 

burbujas expedidas por las ballenas para concentrar el alimento, la congregación y 

aporreo de peces con las aletas, la alimentación escalonada y la utilización de la 
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superficie como una barrera para evitar el escape de los peces (NMFS, 1991). Los 

dos tipos de agrupaciones de los rorcuales jorobados observadas en las áreas de 

alimentación son las asociaciones fluidas de individuos que comen plancton y las 

uniones estables de individuos que comen peces. En las asociaciones estables, las 

ballenas actúan en conjunto para formar las redes de burbujas, pudiendo 

mantenerse los grupos unidos por mucho tiempo (Baker y Herman, 1984). 

 Durante la migración, las ballenas nadan a una velocidad promedio de 8 

Km/h moviéndose en promedio 15º de latitud por mes a través de la costa o mar 

abierto. Aunque se conocen los puntos de inicio y término de las migraciones, las 

rutas que siguen estos misticetos todavía no se conocen claramente. La longitud de 

la migración es variable, habiendo animales que realizan migraciones muy largas 

(por ejemplo, 4500 Km entre Alaska y Hawai ó 10 000 Km entre la Península 

Antártica y Colombia) e incluso, que atraviesan en ecuador, lo que posiblemente 

permita el intercambio genético entre poblaciones de ambos hemisferios a pesar de 

que estén separadas espacialmente por desfasamiento estacional (Baker, 1992; 

Stone et al., 1990). 

 Las madres enseñan a sus crías la ruta de migración durante su primer año 

de vida, lo que hace que las ballenas tengan una fidelidad hacia sus destinos 

migratorios o filopatria (Baker et al., 1993), realizando las migraciones por clases de 

sexo y edad. En el hemisferio sur, en el viaje hacia menores latitudes, las primeras 

ballenas en llegar son las hembras en preñez temprana seguidas por animales 

sexualmente inmaduros, el resto de hembras con machos maduros y finalmente las 

hembras en lactancia temprana. En el viaje de retorno a latitudes mayores, las 

primeras en partir son las hembras con crías lactantes próximas al destete, luego lo 

hacen los animales inmaduros, los machos maduros con el resto de las hembras y 

las hembras en preñez tardía (Dawbin, 1966). Aunque la secuencia de migración no 

está bien documentada para el hemisferio norte, se sabe que los primeros animales 

observados en llegar a las zonas de reproducción en Hawai son las hembras que 

están amamantando y luego llegan los animales sexualmente inmaduros, los 

machos maduros, las hembras restantes y al último, las hembras que van a dar a 

luz. Cuando inicia la migración hacia las zonas de alimentación, las hembras 

nuevamente preñadas son las primeras en partir y posteriormente lo hacen los 

demás rorcuales en orden invertido de como llegaron (Clapham y Mayo, 1987; 

Darling y Cerchio, 1993; Clapham, 1996). 
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 Durante la época de reproducción se distinguen varias pautas conductuales 

(tales como los saltos, coletazos, golpes con las pectorales, etc.) y diversos tipos de 

agrupaciones temporales que describen un sistema de apareamiento polígamo que 

involucra la competencia entre machos por hembras sexualmente maduras (Robins, 

1954; Chittleborough, 1955; 1958; Tyack, 1981; Whitehead, 1982; Darling et al., 

1983; Glockner, 1983; Baker y Herman, 1984; Mobley y Herman, 1985; Baker y 

Herman, 1987; Clapham y Mayo, 1987; Campos Ramos, 1989; Clapham, 1996; 

Clapham et al.,  1992; Medrano-González, 1993; Salas-Rodarte, 1993, Medrano-

González et al., 1994). 

 En la primera categoría se encuentran animales solitarios que pueden ser 

juveniles o adultos, hembras o machos, cuya principal actividad consiste en 

navegar. Otro tipo de animales solitarios se encuentran los machos cantores, que se 

reconocen por la serie de sonidos ensamblados y repetitivos que emiten a manera 

de canto, sólo durante el invierno (Payne y Mac Vay, 1971; Payne y Guinée, 1983; 

Payne et al., 1983).  

 Las parejas están formadas por animales juveniles o adultos. Puede tratarse 

de hembras y machos asociados al intento de apareamiento, de machos 

involucrados en la competencia en grupos mayores, o incluso de hembras sin algún 

propósito especial aparente. Las parejas normalmente navegan en sincronía sin 

despliegues conductuales. 

Una hembra con su cría forman otro tipo de asociación en las áreas de 

reproducción. Estas parejas algunas veces están acompañadas por un adulto, 

denominado escolta. Puesto que todas las escoltas que se han identificado son 

machos, se presume que intentan copular con la hembra. Una asociación muy poco 

común es aquella entre más de una hembra con cría, aunque existen reportes de 

este tipo de agrupaciones (Salas-Rodarte, 1993). 

Los grupos activos de superficie consisten de dos o más machos que compiten por 

aparearse con una hembra que se encuentra en el centro de la agrupación, aunque 

también existen agrupaciones de competencia sin hembras. Las peleas causan 

desgaste físico, que en ocasiones pudiera ser aprovechado por algún otro macho 

que no participe en la pelea para aparearse con la hembra. Los grupos de cortejo al 

inicio de la temporada reproductiva se observan sin crías, lo que indica que los 

machos tratan de copular con las hembras que ese año no dieron a luz. No 

obstante, hacia el final de la época reproductiva es más frecuente la presencia de 
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crías en estos grupos de cortejo porque los machos tratan de unirse con las 

hembras que dieron a luz y son receptivas. Con excepción de las madres con cría, 

las agrupaciones durante la época reproductiva son temporales, puesto que los 

individuos que forman el grupo cierto día pueden formar parte de otra agrupación en 

otros días. 

 A la edad de cuatro años los rorcuales jorobados alcanzan la madurez 

sexual, mientras que la madurez física ocurre a los diez años, cuando ya tienen la 

talla definitiva. El periodo de gestación de estas ballenas dura de once a doce 

meses, teniendo generalmente una cría cada dos años, aunque su intervalo de 

reproducción puede ser de uno a tres años según el tipo de ciclo reproductivo (A, B 

o C) que presenten. El ciclo tipo A es el más común y se caracteriza por la ausencia 

de ovulación postparto, o si esta ocurre no hay concepción. En este tipo de ciclo el 

nacimiento de una cría ocurre cada dos años y no hay periodo de anestro (falta de 

ovulación) después de la lactancia. En el ciclo tipo B la ovulación postparto culmina 

en la preñez, teniéndose dos crías cada dos años. En este caso las hembras 

pueden estar preñadas y amamantar a la cría al mismo tiempo, pero los fetos de 

estas hembras son ligeramente más pequeños que los de aquellas que no están 

amamantando durante la gestación. Este tipo de ciclo reproductivo no puede ser 

mantenido por una misma hembra durante mucho tiempo, pudiendo ocurrir un mes 

después al año siguiente y limitar la posibilidad de fertilización. Es probable que 

después de un ciclo de tipo B se regrese a uno de tipo A. En el ciclo tipo C la 

pérdida de la cría conduce a una preñez inmediata, de tal manera que se tienen dos 

crías en dos años pero sólo una sobrevive. Al parecer el ciclo de tipo A pudiera ser 

el normal para esta especie y los ciclos B y C los de poblaciones en recuperación 

(Chittleborough, 1958) 

 Actualmente se considera que las tasas y los intervalos de reproducción son 

propios de especies en recuperación, lo cual se basa en el número de ballenas 

estimadas en el momento de la prohibición de su captura comercial y la estimación 

que se tiene actualmente de ellas, además de las observaciones de hembras con 

cría en las diferentes poblaciones del mundo (Darling et al., 1983; Glockner y Venus, 

1983; Baker y Herman, 1987; Salas-Rodarte, 1993). 

  
GENÉTICA DE LA BALLENA JOROBADA 
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 Los estudios de genética en cetáceos comenzaron en 1948 con la 

descripción del cariotipo de la marsopa de Dall (Phocoenoides dallii) hecha por S. 

Makino y desde entonces se ha descrito el cariotipo de muchas especies de estos 

mamíferos marinos. En los cetáceos se ha observado que el cariotipo está muy 

conservado, que tienen un patrón muy similar y un número cromosómico diploide de 

44. La excepción son las familias Balaenidae, Physeteridae, Kogiidae y Ziphiidae en 

las que este número es de 42, debido probablemente a una fusión cromosómica 

(Duffield-Kulu et al., 1971; Arnason, 1972, Arnason, 1974; Arnason et al. 1977; 

Arnason, 1981). Con el cariotipo se puede identificar el sexo de los individuos y 

también se pueden comprender algunos procesos genéticos, pero presenta 

dificultades técnicas para su obtención y no permite cuantificar las variaciones 

cromosómicas ni suponer una regularidad temporal en los cambios (Duffield-Kulu et 

al., 1972; Arnason, 1974; Medrano-González, 1993). 

 Las técnicas moleculares por su parte han confirmado que el genoma de los 

cetáceos está conservado (Arnason y Widegreen, 1984). Además, con ellas también 

se puede estimar el sexo de los animales, permiten cuantificar la variación genética 

para conocer la estructura y dinámica poblacional, sus relaciones filogenéticas, su 

evolución y su historia reciente (Hoelzel y Dover, 1987; Palumbi et al., 1991). Estas 

técnicas moleculares se han utilizado exitosamente en el análisis poblacional de 

diversas especies de cetáceos. En la ballena jorobada su aplicación inició con el 

análisis de polimorfismos en la longitud de los fragmentos de restricción (RFLPs) del 

DNA genómico total, encontrándose que el DNA mitocondrial (mtDNA) de estos 

mamíferos tiene una gran variación (Baker et al., 1990; Baker, 1992). 

 El mtDNA permite describir procesos demográficos en poblaciones naturales, 

las relaciones filogenéticas entre individuos y su distribución geográfica 

(filogeografía intraespecífica) debido a su herencia materna, a la ausencia de 

recombinación y a su rápida tasa de mutación (Baker et al., 1990). La herencia 

materna y la ausencia de recombinación del mtDNA establecen la relación 

filogenética de los haplotipos (tipos de mtDNA) que reflejan la historia de los 

diferentes linajes maternos, lo cual es una ventaja en el estudio de poblaciones con 

una organización social estructurada alrededor de la madre y con dispersión 

sesgada sexualmente como lo son las poblaciones de ballenas jorobadas. La rápida 

tasa de mutación del mtDNA, que es de cinco a diez veces mayor que la del 

genoma nuclear y contribuye a que la diferenciación genética sea más rápida 
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comparada con otros genes bajo el modelo de alelos infinitos (Baker y Medrano-

González, 2002). 

La variación genética en el mtDNA de las ballenas jorobadas se ha estudiado 

fundamentalmente en dos segmentos parcialmente sobrepuestos del Asa D de la 

región controladora por ser la única región mayor no codificadora y la que 

evoluciona más rápidamente (Palsbφll et al., 1995; Hoelzel et al., 1991). En las 

ballenas jorobadas del Pacífico norte y del hemisferio sur se analizó un segmento 

de 283 pb al que se ha denominado "consenso mundial", llamado así por ser la 

secuencia disponible para todas las muestras analizadas por Baker y Medrano-

González (2002). Por otro lado, en las del Atlántico norte, además del consenso 

mundial, se estudió otro fragmento de 288 pb llamado "consenso del Atlántico 

norte", ambas partes sobrepuestas en 192 pb (Baker y Medrano-González, 2002). 

 El análisis de la variación del mtDNA en esta especie mostró poblaciones 

oceánicas muy estructuradas con bajos niveles de diversidad nucleotídica. Los 

linajes maternos están altamente subdivididos entre las tres poblaciones oceánicas. 

Mediante 33 posiciones nucleotídicas se han identificado 37 haplotipos que se han 

agrupado en tres clados mayores. Cada océano está dominado en frecuencia y 

diversidad por un clado diferente, y aunque dos clados tienen distribución 

transoceánica, ningún haplotipo es común a los tres océanos. El Pacífico norte está 

dominado por el clado AE que posee cinco haplotipos únicos: A, E, F, G y H. Los 

haplotipos A, E y F son comunes a todo el Pacífico norte, aunque el A lo es más en 

el sureste de Alaska y los F y E en California donde también se han encontrado los 

poco comunes G y H. En México se han encontrado ocho haplotipos: A, AE, E1, E2, 

E3, E4, F1 y F2, predominando los haplotipos E y siendo menos frecuentes los A 

(que son más comunes hacia el norte) y los F (que se encuentran más 

frecuentemente hacia el sur). 

 Las diferencias en la distribución haplotípica muestran una separación entre 

las subpoplaciones Hawai-Alaska y México-California, y en México, entre continente 

(Bahía de Banderas y los Cabos) y las Islas Revillagigedo (Medrano-González, 

1993; Medrano-González et al., 1995). 

 En el Pacífico Norte el análisis de mtDNA también sugiere que hay flujo 

génico (Medrano-González, 1993). El carácter panmítico de estas poblaciones 

puede derivar de la mezcla ocasional de las ballenas jorobadas en las zonas de 

reproducción, de que los hábitos de los machos no sean muy filopátricos (Palumbi y 
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Baker, 1994) y/o de que existan componentes poblacionales aún no descritos 

(Baker et al., 1994).  

 En especies con compleja conducta social y dispersión sexualmente 

sesgada o filopatria maternalmente dirigida, como la ballena jorobada, las 

diferencias en la dispersión de machos y hembras podrían significar que la 

estructura de la población del mtDNA heredado maternalmente difiere de aquella del 

DNA nuclear (nuDNA) heredado biparentalmente, por lo que el análisis de mtDNA y 

nuDNA permite conocer además de la estructura poblacional, los componentes de 

su dispersión (Palumbi y Baker, 1994; Baker, et al., 1998).  

 El flujo de genes nucleares es poco conocido en esta especie, pero al 

compararse los resultados de estudios de mtDNA con actinas nucleares, se 

encontraron estimaciones similares del flujo genético, concordando con otros 

estudios en la existencia de tres poblaciones mundiales de ballena jorobada 

(Palumbi y Baker, 1994; Baker, et al., 1998). Sin embargo, en el Pacífico Norte los 

marcadores nucleares revelaron menos heterogeneidad relativa a la revelada por el 

mtDNA lo que produce patrones de estructura geográfica menos distintos ya sea 

porque los machos se dispersan más que las hembras y de manera preferencial 

entre las zonas de reproducción o porque hay un mayor tamaño efectivo de la 

población de los genes nucleares, presentándose flujo genético nuclear donde no 

ocurre el mitocondrial (Palumbi y Baker, 1994; Valsechi et al., 1997; Baker, et al., 

1998). Las huellas moleculares de DNA (fingerprints) han expuesto un patrón de 

variación clinal en el Pacífico Norte (Baker et al.,1993). Por su parte, las variaciones 

en las secuencias de un intrón de una actina nuclear definió dos clados distintos de 

alelos que difieren en frecuencia entre poblaciones oceánicas, pero no entre dos 

regiones del Pacífico Norte (Palumbi y Baker, 1994). 
 Los estudios acerca de genes nucleares en las ballenas jorobadas 

recientemente se han enfocado a los microsatélites, que son repeticiones en 

tándem de  nuDNA de uno a seis pares de bases (cuatro en promedio). Este 

enfoque se debe a que pueden usarse en el análisis de variación y diferenciación 

poblacional por ser marcadores moleculares que presentan algunas ventajas sobre 

otros: se encuentran en gran número, están distribuidos a lo largo de todo el 

genoma de los eucariontes (principalmente en mamíferos) y sobre todo, presentan 

un gran polimorfismo (Queller et al., 1993; Valdés et al., 1993; Goldstein et al., 1995; 

Slatkin, 1995; Takezaky y Nei, 1996; Zhivotovsky et al., 1997; Balloux y Lougon-
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Moulin, 2002). En el caso particular de los cetáceos, los microsatélites también 

permiten la identificación individual, reconocen parentescos, estiman abundancia 

utilizando métodos de captura-recaptura y pueden obtenerse con muy poca cantidad 

de muestra (Paetkau et al., 1995; Buchanan et al., 1996; Richard et al.,  1996; 

Valsechi y Amos, 1996; Palsbφll, 1997; Shinohara et al., 1997). Al igual que con 

otros marcadores nucleares, el estudio de los microsatélites en las ballenas 

jorobadas ha expuesto un patrón de estructura geográfica reducida o menos 

consistente en la variación nuclear (Baker et al., 1998). Investigaciones sobre este 

DNA repetitivo en las ballenas jorobadas de cuatro regiones (Pacífico Norte, 

Atlántico Norte y Australia oriental y la Península Antártica en el hemisferio sur) han 

expuesto de manera similar al mtDNA que en cada población existen alelos que en 

las otras no se presentan. Además han mostrado que existe heterogeneidad entre 

poblaciones a todos los niveles (aún entre subpoblaciones con haplotipos 

mitocondriales diferentes dentro de un mismo océano) siendo ésta mayor en el 

hemisferio norte en donde incluso se observa una menor diversidad alélica en 

comparación con el hemisferio sur (Valsecchi et al., 1997). En el Atlántico Norte las 

zonas de alimentación central y oriental difieren en las frecuencias de haplotipos de 

mtDNA, pero no en los alelos de microsatélites, lo que sugiere panmixia oceánica 

resultante del entrecruzamiento en un área invernal común (Palsbφll  et al., 1995; 

Holm-Larsen et al., 1996).  En este mismo océano se ha observado paternidad 

múltiple en algunas zonas, mientras que en otras como las de alimentación 

occidental y central hay diferencias en las frecuencias alélicas de microsatélites, por 

lo que al parecer los individuos de esas zonas no se entrecruzan libremente 

(Clapham y Palsbφll, 1997; Valsecchi et al., 1997).  En el Pacífico Norte, los estudios 

acerca de los microsatélites han demostrado que los loci de estos marcadores 

nucleares se encuentran en equilibrio de Hardy-Weinberg y han confirmado la 

diferencia poblacional entre el sur de Alaska y California Central, siendo sus 

resultados consistentes con aquellos obtenidos de intrones nucleares y que 

muestran diferencias alélicas entre estas dos regiones (Baker et al., 1998).  En el 

Pacífico sur, el análisis de microsatélites y mtDNA de ballenas jorobadas que migran 

a través de las aguas de la costa oriental australiana confirman que las madres y 

sus crías viajan juntas durante el primer año de vida del ballenato y que fuera de 

esta asociación, no se ha observado ningún otro patrón de parentesco entre los 

pequeños grupos migratorios. Así pues, si existe alguna organización social durante 
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la migración, ésta es transitoria y solo se realiza cuando es necesaria (Valsecchi et 

al., 2002). 

 
PLANTEAMIENTO DE LA INVESTIGACIÓN 

 Se ha descrito que en México las ballenas jorobadas parecen tener patrones 
de aparición específicos en las zonas de reproducción por clases de sexo y de línea 
materna (identificada por el análisis de DNA mitocondrial). También se ha planteado 
la posibilidad de que la estructura poblacional del mtDNA difiere de la del DNA 
nuclear, aunque esta última ha sido poco estudiada en las ballenas jorobadas, por lo 
que en este momento es prioritario determinar en forma precisa y completa la 
distribución en tiempo y espacio de los microsatélites en las ballenas jorobadas que 
inviernan en el Pacífico mexicano, lo cual, constituye el objetivo principal de este 
trabajo. En forma concreta, los objetivos particulares son los siguientes:  
 1.- Determinar la distribución de los microsatélites de las ballenas jorobadas 
durante la época invernal (distribución temporal) en las tres zonas de reproducción 
del Pacífico mexicano (distribución espacial). 
  

2.- Analizar la variación genética existente en los microsatélites de las 
ballenas jorobadas en México. 
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  MÉTODOS 
 
 
 Esta investigación es el  resultado de la  colaboración  entre el  Laboratorio  
de  Mamíferos Marinos, Facultad de Ciencias, Universidad Nacional Autónoma de 
México, el Laboratorio de Amniotas Marinos, Universidad Autónoma de Baja 
California Sur; el Molecular Ecology Laboratory, Universidad de Auckland, Nueva 
Zelanda y la Universidad Estatal de  Humboldt, Estados Unidos. 
 El trabajo en el mar se realizó en las tres zonas de reproducción de las 
ballenas jorobadas en el Pacífico Mexicano: Bahía de Banderas, Nayarit, los 
alrededores  de  la  Isla  Socorro, Archipiélago de Revillagigedo y Los Cabos, Baja 
California Sur.   
 
  
 RECOLECCIÓN DE LAS MUESTRAS 

En el Pacífico mexicano se obtuvieron 350 muestras de piel de ballenas 

jorobadas, de las cuales, de 293 se pudieron obtener de microsatélites debido a que 

57 muestras probablemente no se preservaron de la mejor manera. Las muestras 

de piel se recolectaron entre 1990 y 1996 por miembros de los grupos anteriormente 

mencionados. En Los Cabos se recolectaron 129 de estas muestras, en Bahía de 

Banderas 80 y en Isla Socorro 84.  

Para conseguir las muestras se navegó en embarcaciones con motor fuera 

de borda  desde donde se tomaron fotografías blanco y negro de la aleta caudal de 

los rorcuales (Katona y Whitehead, 1981) y se hicieron observaciones conductuales 

antes de obtener las  muestras. Para obtener la piel mediante biopsias se utilizó un 

sistema de recolección que se diseñó en la Facultad de Ciencias, Universidad 

Nacional Autónoma de México, basado en los modelos previamente probados 

(Medway, 1983; Lambertsen, 1987; Lambertsen y Duffield, 1987; Mathews et al., 

1988; Weinrich et al., 1991; Medrano, 1993). Las flechas tienen una punta metálica 

que penetra 1 cm en la piel y que retiene un fragmento de ésta una vez que ha 

rebotado del cuerpo de la ballena. Las flechas poseen también un flotador de color 

brillante que permite su fácil recuperación y se disparan con ballestas de 23 a 69 Kg 

de empuje. Los disparos se realizaron a una distancia de 5 a 20 m y por encima de 

la línea media del cuerpo del animal en la parte inferior y posterior de la aleta dorsal 
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donde la piel se encuentra más tensa, lo que evitó que el impulso de la flecha se 

disipara en el impacto. Se anotaron los datos básicos relativos al disparo y la 

conducta presentada por los animales antes, durante y después de este evento. 

Estos datos son el nombre del recolector, el número de recolección, la fecha, el 

esfuerzo, la hora a la que se obtuvo la muestra, la localidad, la agrupación social en 

la que se encuentra el individuo, el individuo del que se tomó la muestra, la especie 

o el  género,  el   sexo   del   animal,   las  señas  particulares  del  animal  

(coloración  caudal, muescas, mordeduras, tipo de aleta dorsal, etc.), la conducta, el 

equipo utilizado (ballesta o red), los disparos fallidos, el tipo de biopsia, la distancia 

(en metros en caso de utilizar ballesta), el ángulo de incidencia de la flecha sobre el 

animal, la reacción del animal cuando se le dispara con ballesta, las condiciones 

meteorológicas, las fotografías tomadas al individuo muestreado y cualquier otra 

observación importante. 

Las ballenas jorobadas al igual que otros animales presentan diferentes 

reacciones (que probablemente sean reflejos) ante el impacto del dardo en su piel. 

Estas reacciones  se clasifican en  las siguientes categorías (Brown et al., 1991; 

Weinrich et al., 1991; Clapham y Matilla, 1993): 

i Ninguna reacción: la ballena continúa con la misma conducta previa a la 

biopsia sin cambios detectables. 

i Reacción de bajo nivel: el animal modifica su conducta de forma leve, por 

ejemplo, acelera el nado, hace un coletazo leve, se arquea o se sumerge (apuro en 

la inmersión). 

i Reacción moderada: el cetáceo cambia su comportamiento de forma más 

fuerte pero no da evidencia prolongada de perturbación conductual, por ejemplo, 

coletazo fuerte (flip fuerte), soplos continuos. 

i Reacción fuerte: el rorcual altera su conducta a una sucesión de fuertes 

actividades, por ejemplo, coletazos muy fuertes, siguiente soplo muy fuerte. 

La respuesta de las ballenas al disparo depende, además del tipo de punta 

que se utilice, de la forma en que la embarcación se acerque a ellas, por lo que 

hacerlo de manera cuidadosa producirá reacciones leves en los animales. 

Además de las muestras obtenidas por biopsias de piel, se recolectaron y 

preservaron fragmentos de piel desprendida de manera natural durante actividades 

conductuales de alto gasto energético tales como coletazos, golpes con la aleta 

pectoral o saltos (Clapham et al., 1993). Las muestras se guardaron en etanol al 
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70% o solución salina saturada con DMSO al 20% y se transportaron y almacenaron 

en frío a -20º C (Medway, 1983; Mathews et al., 1988; Amos y Hoelzel, 1991; 

Weinrich et al., 1991).  

 

 

DISTRIBUCIÓN ESPACIO-TEMPORAL  
La distribución de los rorcuales jorobados en las tres zonas de reproducción 

del Pacífico mexicano permite analizar a los microsatélites regionalmente 

(distribución espacial). El análisis de la distribución de los microsatélites a lo largo 

de la temporada invernal (distribución temporal) se dividió en tres etapas para tener 

un número más o menos homogéneo de muestras que además refleje la 

abundancia de los animales durante la época reproductiva en el Pacífico mexicano 

(Cuadro I y Figura 1). La primera etapa (temprana) abarcó de octubre al 21 de 

enero, la segunda (media) del 22 de enero al 4 de marzo y la tercera (tardía) del 5 

de marzo al 15 de abril.  En Los Cabos y en Bahía de Banderas se realizó el 

muestreo en las tres etapas en tanto que la Isla Socorro la recolección de muestras 

abarcó las etapas intermedia y final debido a que las ballenas llegan a la isla a 

finales de la primera etapa y a principios de la segunda. 

La distribución en espacio y tiempo de las muestras analizadas en este 

trabajo se muestra en el Cuadro II. 

 

 

 
Figura 1: Abundancia de las ballenas jorobadas a lo largo de la temporada  

                             invernal en el  Pacífico Mexicano. 
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Cuadro I: Fechas correspondientes a las semanas que componen las tres etapas 
de la temporada invernal de las ballenas jorobadas en el Pacífico mexicano.  

 
Etapa Semana Fechas 

Temprana 1 19 de Noviembre a 25 de Diciembre 
 2 26 de Noviembre a 2 de Diciembre 
 3 3 a 9 de Diciembre 
 4 10 a 16 de Diciembre 
 5 17 a 23 de Diciembre 
 6 24 a 30 de Diciembre 
 7 31 de Diciembre a 6 de Enero 
 8 7 a 14 de Enero 
 9 15 a 21 de Enero 

Media 10 22 a 28 de Enero 
 11 29 de Enero a 4 de Febrero 
 12 5 a 11 de Febrero 
 13 12 a 18 de Febrero 
 14 19 a 25 de Febrero 
 15 26 a 4 de Marzo 

Tardía 16 5 a 11 de Marzo 
 17 12 a 18 de Marzo 
 18 19 a 25 de Marzo 
 19 26 de Marzo al 1 de Abril 
 20 2 a 8 de Abril 
 21 9 a 15 de Abril 
 22 16 a 22 de Abril 

 

 
Cuadro II: Número de muestras de piel de ballenas jorobadas analizadas en cada 

etapa de cada región del Pacífico mexicano.                                                    
 

 1990 1991 1992 1993 1994 1995 1996 Total de 
muestras 

Los Cabos 1 (LC1)         
Octubre     1   1 
Noviembre     1   1 
25 – 31 Diciembre         
1 – 7 Enero         
8 – 14 Enero         
15 – 21 Enero     8   8 
Total     10   10 
 
Cuadro II: Continuación. 
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 1990 1991 1992 1993 1994 1995 1996 Total de 
muestras 

Los Cabos 2 (LC2)         
22 – 28 Enero     8 2 3 13 
29 Enero – 4 Febrero       19 19 
5 – 11 Febrero    6   1 7 
12  – 18 Febrero    2    2 
19 – 25 Febrero    6    6 
26 Febrero – 4 Marzo    7    7 
Total    21 8 2 23 54 
Los Cabos 3 (LC3)         
5 – 11 Marzo         
12 – 18 Marzo   5 1   21 27 
19 – 25 Marzo   3    4 7 
26 Marzo – 1 Abril   4 9 3   16 
2 – 8 Abril    8 3   11 
9 – 15 Abril    2 1  1 4 
Total   12 20 7  26 65 
Total Los Cabos   12 41 25 2 49 129 
Bahía Banderas 1 (BB1)         

25 – 31 Diciembre   2     2 
1 – 7 Enero    1    1 
8 – 14 Enero       15 15 
15 – 21 Enero  3  10   10 23 
Total  3 2 11   25 41 
Bahía Banderas 2 (BB2)         
22 – 28 Enero  3  2   9 14 
29 Enero – 4 Febrero 1  2     3 
5 – 11 Febrero 2  4     6 
12  – 18 Febrero   1 1    2 
19 – 25 Febrero 1       1 
26 Febrero – 4 Marzo   3     3 
5 – 11 Marzo    2    2 
Total 4 3 10 5   9 31 
Bahía Banderas 3(BB3)         
19 – 25 Marzo       8 8 
Total       8 8 
Total Bahía Banderas 4 6 12 16   42 80 
Isla Socorro 2 (IS2)         

22 – 28 Enero       1 1 
29 Enero – 4 Febrero       1 1 
Cuadro II: Continuación. 
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 1990 1991 1992 1993 1994 1995 1996 Total de 

muestras 
5 – 11 Febrero  3     1 4 
12  – 18 Febrero  1     1 2 
19 – 25 Febrero  5 8    2 15 
26 Febrero – 4 Marzo   7    1 8 
Total  9 15    7 31 
Isla Socorro 3 (IS3)         
5 – 11 Marzo   1   15  16 
12 – 18 Marzo      11 1 12 
19 – 25 Marzo      7 2 9 
26 Marzo – 1 Abril      14 2 16 
2 – 8 Abril         

9 – 15 Abril         

Total   1   47 5 53 
Total Isla Socorro  6 16   47 11 84 
TOTAL DE MUESTRAS 4 12 40 57 25 49 94 293 

 

 

EXTRACCIÓN DE DNA 
Se obtuvo DNA de las muestras de piel mediante el siguiente protocolo. 

Cada  muestra  se  desmenuzó  con un  bisturí   en  cajas  de  Petri  estériles.   Del  

tejido desmenuzado  se tomaron  de  0.1  a  0.5 g,  a  los  que  se  les  agregó  una 

solución amortiguadora RSB, proteinasa K y SDS (20%)  para luego incubar esta 

mezcla a 55º C. Después de una hora de incubación se agregó más proteinasa K y 

se continuó con la incubación por 1 a 3 horas hasta que se observó una suspensión 

negra. Se adicionó fenol equilibrado y se centrifugó. Se extrajo el sobrenadante al 

que se le añadió PCI (24 partes de fenol: 24 partes de cloroformo : 1 parte de 

alcohol isoamílico) y se centrifugó. El sobrenadante se decantó, se le adicionó PCI, 

se agitó y se centrifugó. El extracto se mezcló con acetato de amonio (7.5 mol/L) y 

etanol al 95% para precipitar el DNA durante toda la noche a -20º C. A la mañana 

siguiente se centrifugó. Cada “bolita” (pellet) de DNA se lavó con etanol al 70% y se 

secó en una incubadora a 37º C por una hora. El DNA seco se resuspendió en 100 

a 300 μL de solución amortiguadora TE, se incubó a 55º C por 3 horas y en 

dependencia del rendimiento, el extracto se distribuyó en uno o dos tubos. El DNA 

extraído se determinó por medio de electroforesis en geles de agarosa 1% con 

buffer de TBE 0.5X con un marcador de 1000 pb. Se utilizaron 2 μL de extracto 
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mezclados con 2 μL de colorante denso y 1 μL de agua destilada. La electroforesis 

se corrió a 110 V por 45 minutos. Los geles se tiñeron en bromuro de etidio 10 mg/L 

por diez a 20 minutos y se enjuagaron con agua corriente por cinco minutos. Los 

geles se observaron y fotografiaron iluminados con luz ultravioleta (Sambrook et al., 

1989; Baker et al., 1991; Palumbi et al., 1991).  

 

 

AMPLIFICACIÓN DE LOS MICROSATÉLITES 

Los microsatélites GATA 28, TAA 31, GATA 53 y GATA 417 (Clapham y 
Palsbφll, 1997) se obtuvieron en el Molecular Ecology Laboratory (Auckland, Nueva 
Zelandia) durante Noviembre y Diciembre de 1998 mediante amplificación por la 
reacción de la polimerización en cadena (PCR). La mezcla amortiguadora para PCR 
se preparó con agua desionizada esterilizada, buffer PCR II 10X, buffer de MgCl2 
25mM, un primer f 10 μM, un primer R 10 μM, desoxinucleótidos (dATP, dCTP, 
dGTP y dTTP) 10 mM de cada uno, 5 u/μL de Polimerasa Taq o Taq Gold y en 
algunos casos con BSA al 10% para eliminar las impurezas que pudieran contener 
los extractos de DNA. Los primers utilizados fueron el 28FAM f y r, 31TET f y r, 
53TET f y r y 417FAM f y r. El extremo 5´ de cada primer contuvo un colorante 
fluorescente, FAM (azul) o TET (verde) que facilitó la visualización de los alelos en 
el autosecuenciador. A 25 μL de la mezcla se les agregaron 20 μL de aceite mineral 
y de 1 a 4 μL (2 μL en promedio) de extracto de DNA. Se utilizaron 42 ciclos de 
amplificación en el termociclador (Biorad PTC100 o MJ25). Los protocolos variaron 
en la temperatura de acoplamiento según los primers (Cuadro III).  

El producto de PCR se determinó mediante electroforesis en geles de 
agarosa al 1.6% con buffer de TBE 0.5X. El marcador utilizado fue de 123 pb. Se 
utilizaron 5 μL de amplificado de PCR mezclados con 2 μL de colorante. La 
electroforesis se corrió a 180 V por 13 ó 35 minutos (dependiendo del tamaño de la 
caja de electroforesis). Los geles se tiñeron en bromuro de etidio 10 mg/L con 
agitación constante por diez minutos y se enjuagaron con agua corriente con 
agitación constante por tres minutos. Los geles se observaron iluminados con luz 
ultravioleta en un lector de geles (Gel Doc 2000 de Biorad) para luego ser 
fotografiados (Figura 2). La concentración de los amplificados se estimó según la 
brillantez presentada en el gel con una escala de 0.5 a 8 siendo los más 
concentrados los que presentaron una brillantez de 0.5. Dependiendo de la 
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concentración, se colocaron de 0.5 a 8 μL del amplificado de cada microsatélite para 
cada muestra y se aforaron a 20 μL con agua desionizada esterilizada.   
 
 
Cuadro III: Protocolos para los ciclos de amplificación de los primers 28 FAM, 31 

TET, 53 TET y 417 FAM. 
 

PRIMER PRECALEN-
TAMIENTO 

DESNATU-
RALIZA- 

CIÓN 

ACOPLA-
MIENTO EXTENSIÓN CICLO COMPLE-

MENTARIO FINAL 

28 FAM 94° C 10´ 92° C  30 ´´ 48° C 30 ´´ 72° C 30 ´´ 70° C ó 72° C  5 ´ 

31 TET 94° C 10´ 92° C  30 ´´ 46° C 30 ´´ 72° C 30 ´´ 70° C ó 72° C  5 ´ 

53 TET 94° C 10´ 92° C  30 ´´ 48° C 30 ´´ 72° C 30 ´´ 70° C ó 72° C  5 ´ 

417 FAM 94° C 10´ 92° C  30 ´´ 46° C 30 ´´ 72° C 30 ´´ 70° C ó 72° C  5 ´ 

 
 
 

 
Figura 2: Gel de agarosa de los productos de PCR de microsatélites. 

 

 

DETERMINACIÓN DE ALELOS 
El tamaño exacto de los microsatélites se determinó en el Center for Gene 

Technology de la Universidad de Auckland, Nueva Zelanda, utilizando un 

secuenciador automático ABI 377 y empleando un marcador rojo (TAMRA) de peso  

molecular de 350 pb en cada carril. Por cada individuo, en cada carril se corrieron 

los cuatro loci con los marcadores TET (verde) y FAM (azul). Los productos de PCR 
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de ballenas cuyos pesos moleculares se conocían se mezclaron para utilizarlos a 

modo de escaleras (laders) y se usaron para hacer la comparación entre varios 

geles. Para la tipificación de los individuos a partir del secuenciador se utilizaron los 

programas Genescan y Genotyper (Baker et al., 1998) (Figura 3). 

 

 

ANÁLISIS DE DATOS 
Linajes de marcos de repetición 
Los microsatélites son hoy en día uno de los principales marcadores 

nucleares utilizados para el análisis de estructura poblacional debido a su gran 

polimorfismo, resultado de una alta tasa de mutación que genera nuevos alelos por 

aumento o disminución del número de oligonucleótidos repetidos (Slatkin, 1995; 

Zhivotovsky et al., 1997; Nilsen y Palsbφll, 1999). Cuando el tamaño de los alelos 

varía únicamente en múltiplos completos de la unidad de repetición básica se les 

denomina “arreglos perfectos”. La ballena azul, B.musculus, es el único cetáceo 

hasta hoy reportado en el que en todos los loci analizados se presentan únicamente 

este tipo de arreglos (Palsbφll et al., 1999). Sin embargo, las unidades de repetición 

básica pueden ganar o perder únicamente un par de bases formando así “arreglos 

imperfectos”. Un ejemplo de esta clase de arreglos se han observado en el locus 

GATA 28 de B. acutorostrata, B, physalus y M. novaeangliae (Palsbφll et al., 1999). 

Los arreglos imperfectos generan nuevos marcos de repetición que permiten dividir 

en grupos a los alelos de cada locus (Valdés et al., 1993; Goldstein et al., 1995; 

Slatkin, 1995). Cada grupo está formado por múltiplos de cada marco de repetición 

que representan diferentes linajes evolutivos y a los que Medrano-González et al., 

(2001) denominaron linajes de marco de repetición (sequense repeat frames). Los  

intervalos de los pesos moleculares que corresponden a cada linaje de marco de 

repetición se asignaron de acuerdo con una hipótesis de ancestría (Medrano-

González et al., 2001) (Cuadro IV). 



 26

 
Figura 3: Determinación del tamaño de los alelos de microsatélites. Los genotipos 

                        homocigotos  aparecen como un solo pico y los heterocigotos como dos. 
 



 27

Cuadro IV: Intervalos de los pesos moleculares (en pb) de cada linaje de marco de 
repetición para los loci de microsatélite. 

 

 F1 F2 F3 F4 

GATA 28 156 - 176  147 - 155  154 - 190 185 - 189  

GATA 53 168 - 212  195 - 199  202 - 210 201 - 209  

GATA 417 182 - 234  181 - 221 180 - 212 179 – 215 

TAA 31 59 - 125 88 - 130 90 - 114 - 

 
 
Análisis genéticos 
Las frecuencias alélicas permiten conocer la diversidad génica mediante el 

índice de diversidad de Nei (h), que es una medida de la variabilidad genética  
dentro de las poblaciones, esto es, la probabilidad de que dos alelos escogidos al 
azar en una población sean diferentes. En una población de eucariontes con 
apareamiento al azar, esta medida corresponde a la heterocigocidad esperada y 
puede calcularse a partir de las frecuencias alélicas y los efectos de muestreo casi 
no la afectan (Nei, 1987; Li, 1997). Este índice se calculó con el programa Arlequín 
1.1 (Schneider et al., 1997) mediante la ecuación: 

                                                                k 

h = [ Σ pi (n+1)/n] (1 -                     i=1 

2) 

 
donde k es el número de alelos observado en cada locus, i es el alelo y pi es la 

frecuencia de cada alelo, n es el número de datos y h es la probabilidad de que dos 

alelos escogidos al azar sean diferentes, o sea, es la heterocigocidad esperada en 

una población con apareamiento al azar (Li, 1997).  

El índice de Shannon-Wiener (H) se calculó por medio de la fórmula: 
 

                                                                                                       k 

H = - Σ pi log2 pi 
                                                                                                    i=1 

donde k es el número alelos y pi la proporción del total de la muestra (frecuencia 

alélica). La diversidad alélica se incrementa con el mayor número de éstos o con 

una distribución equitativa de acuerdo con la función de Shannon-Weiner 

(Krebs,1985; Begon et al., 2003). Los índices bajos indican que existen pocos alelos 

y que de éstos, hay una gran cantidad en uno solo o en unos cuantos. 
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Los índices de Nei y Shannon-Wiener tienen diferencias en cuanto a la 

sensibilidad a la riqueza alélica (Figura 4). El índice de Nei no es sensible a ésta ya 

que para más de 10 alelos los valores son mayores a 0.9 y menores a 1 con 

diferencias de milésimas al aumentar el número de alelos. Por su parte, el índice de 

Shannon-Wiener si es sensible a la riqueza debido a que combina los dos 

componentes de la diversidad, esto es, el número de alelos diferentes y la igualdad 

o desigualdad de la distribución de los individuos en los diversos alelos (Krebs,1985; 
Begon et al., 2003).  

 

 
Figura 4: Índices de diversidad de Shannon-Wiener (H) y Nei (h)  para veinte 

                           alelos con  la misma frecuencia.  
 

 

También se calculó el número efectivo de alelos (ae) según la fórmula: 

ae=1/1-h 

Este número efectivo se refiere a la cantidad de alelos equitativamente frecuentes 

en una población que podrían requerirse para producir la misma homocigocidad 

como en una población verdadera (Nei, 1987; Hartl y Clarck, 1989). Este índice es el 

recíproco de la homocigocidad. 

El índice de recambio (Est) se calculó a partir de diferentes sumas del tamaño 

efectivo de alelos (ne) entre el total de dichas adiciones.  

 Los efectos de la subdivisión poblacional se midieron con el índice de fijación 

mediante la fórmula: 

Fst = HT – HS / HT
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donde HT  es la heterocigocidad total y HS es la subpoblacional. Este índice calcula 

la reducción en la heterocigocidad en una subpoblación debida a la deriva génica. El 

índice de fijación siempre es mayor o igual a cero porque el efecto Walhund asume 

que la heterocigocidad total es mayor que la subpoblalcional y si las subpoblaciones 

están en equilibrio de Hardy-Weinberg, entonces el Fst  será igual a cero (Hartl y 

Clark,1989). 

 El coeficiente de endogamia (Fis) que mide la reducción en la 

heterocigocidad de un individuo debido al apareamiento no azaroso dentro de una 

población se calculó mediante la fórmula: 

FIS= f het esp – f het obs / f het esp 

donde f het obs es la frecuencia de heterocigotos observada y f het esp es la 

esperada (Nei, 1987) que se calculó con el programa Genepop (Raymond y 

Rousset, 1995). 

 El equilibrio de Hardy-Weinberg que explica lo que les sucede a las 

frecuencias alélicas y genotípicas de una población cuando los alelos pasan de una 

generación a otra en ausencia de procesos evolutivos relevantes se calculó 

utilizando el programa Arlequín 1.1  (Schneider et al., 1997). 

 El dendrograma para la diferenciación espacial y temporal de los 

microsatélites se realizó utilizando el programa MVSP (Multi Variate Statistics 

Package) versión 2.1 de Kovach (1993) con el algoritmo WPGMA (Weighted Pair-

Group Method with Arithmetic mean). 

 
 

Comparación con otras poblaciones y especies 
 Se realizó una revisión bibliográfica sobre microsatélites en mamíferos 

marinos y se elaboró una base de datos para distintos loci, especies de mamíferos 

marinos y lugares de estudio. Se hicieron análisis con datos que fueran 

comparables para loci estudiados en este trabajo que incluyen polimorfismos, índice 

de endogamia (Fis) e índice de fijación o subdivisión poblacional (Fst).  

 

 

 



  

RESULTADOS 
 
 

 Linajes de marcos de repetición 
En el Pacífico mexicano, la mayoría de loci tuvieron representantes en cada 

linaje de marco de repetición con excepción de GATA 28 en donde se presentaron 

tres de los cuatro linajes posibles (Cuadro V). En cada una de las tres regiones 

estudiadas, la riqueza alélica de cada linaje fue diferente predominando en cada 

locus uno solo (Figura 5). La excepción fue GATA 417 en donde los linajes F1 y F4 

se encontraron en proporciones similares mostrando una división entre ellos con 

una pequeña  zona de sobreposición. 

 
 

 
Figura 5: Porcentaje de alelos de cada linaje para cada locus en cada región del  

                         Pacífico  mexicano.  El porcentaje de alelos está dado con  respecto al  
                         número total de éstos encontrados en el Pacífico mexicano. 
 

 

Polimorfismo 
 Como en otros mamíferos, en las ballenas jorobadas también se observó el 

gran polimorfismo característico de los microsatélites. En México se hallaron 80 

alelos (83%), de los 97 reportados para el Pacífico (Cuadro V). 

Los Cabos fue la región que presentó el mayor polimorfismo y, de manera 

general fue la zona en la que se registraron los porcentajes de alelos diferentes más 

altos (más del 75%) en cada locus (Cuadro VI). En este lugar, el locus GATA 28 fue 

el único que presentó el 100% de los alelos registrados para el todo el Pacífico.   

 
 



  

Cuadro V: Alelos encontrados en el Océano Pacífico. Los alelos hallados en                   
México se señalan en negritas. 

 
GATA 28 GATA 53 GATA 417 TAA 31 

F1 F2 F3 F4 F1 F2 F3 F4 F1 F2 F3 F4 F1 F2 F3 

      59  
      62  
        
      68  
      71  
      74  
      77  
      80  
      83  
      86 88
      89 91 90
      92 94
      95 97 96
      98 100 99
      101 103
      104 106
      107 109
      110 112
      113 115 114
      116  
      119 121
      122  
      125  
       130
        
         

147        
151 154      

156 155 158      
         

       
168    168    

    172 175   
176  178  176 182 181 180 179   

  182  180 186 185 184 183   
  186 185 184 187   
  190 189 188 192 191   
    192 195 195   
    196 199 200 199   
    200 206 203   
    204 206 205 210 207   
    208 214 212 211   
    212 218 215   
     222 221    
     226    
     230    
     234    

 
F1: Linaje de marco de repetición 1, F2: linaje de marco de repetición 2, F3: linaje de 
repetición 3, F4: linaje de marco de repetición 4. 



  

Cuadro VI: Número de alelos y porcentaje de éstos de cada loci en  cada región.                     
Se considera como 100% el número máximo de alelos encontrados en todo el 
Pacífico mexicano. 
 

 
GATA 

28 
(8) 

% 
GATA 

53 
(14) 

% 
GATA 

417 
(25) 

% 
TAA 
31 

(33) 
% TOTAL

(80) 

Los Cabos 8 100 10 71.42 19 76 29 87.88 66 

Bahía Banderas 5 62,5 8 57.14 19 76 17 51.51 49 

Isla Socorro 6 75 12 85.71 18 72 20 60.61 56 

 
El número de alelos de cada locus se muestra entre paréntesis. 

 

 

Alelos exclusivos 
En el Pacífico mexicano se observaron 19 alelos únicos o exclusivos (Cuadro 

VII). La mayor cantidad de alelos únicos se observó en TAA 31. En los tetrámeros el 

número de alelos exclusivos se incrementó al aumentar el peso molecular de los 

microsatélites. Los dos alelos exclusivos de GATA 28 se localizaron en Los Cabos y 

hasta el momento, también son únicos para todo el Océano Pacífico. Los Cabos fue 

la región con el mayor número de alelos exclusivos (9) y Bahía de Banderas el área 

con el menor de éstos (3). En esta región, la mayor cantidad de alelos únicos se 

observó en el locus TAA 31. En la Isla Socorro se registraron diversos alelos 

exclusivos, la mayor parte de ellos pertenecientes a los tetrámeros GATA 53 y 

GATA 417. Con excepción de los alelos 59 y 103 de TAA 31 que se registraron en la 

primera y tercera etapa respectivamente, los demás alelos se observaron en la 

segunda etapa.  

 

 

Frecuencias alélicas 
En cada una de las tres regiones estudiadas y en todo el Pacífico mexicano 

el número de alelos con las mayores frecuencias en cada locus fue de dos o tres 

(Cuadro VIII).  En GATA 28 estos alelos fueron el 147 (f = 0.809) y el 154 (f = 

0.121), en GATA 53 el 176 (f = 0.247), el 196 (f = 0.224) y el 200 (f = 0.203), en 

GATA 417 el 214 (f = 0.223) y el 218 (f = 0.157) y en TAA 31 el 98 (f = 0.184), el 101 

(f = 0.2) y el 107 (f = 0.104). El alelo 147 de GATA 28 fue el único cuya frecuencia 



  

fue la más alta en todas las regiones. Contrario a esto, se encontraron muchos 

alelos con frecuencias muy bajas. (Figura 6 y Cuadro VIII). 

 

 

Cuadro VII: Alelos exclusivos del Pacífico Mexicano. 
 
 GATA 28 GATA 53 GATA 417 TAA 31 

Los Cabos 156 205 212 94 

 168   96 

    97 

    99 

    103 

Bahía Banderas   192 59 

    112 

Isla Socorro  195 181 62 

  199 184  

  206 185  

LC-BB-IS   183 71 

   187 77 

    80 

    86 

    89 

    91 

LC-BB (Continentales)   179 95 

LC-IS    68 

    74 

    83 

    92 

 
LC: Los Cabos, BB: La Bahía de Banderas, IS: Isla Socorro. 
 

 

 

 



  

 
Cuadro VIII: Frecuencias alélicas de cada etapa regional del Pacífico mexicano.  
 
Alelo LC1 LC2 LC3 LC BB1 BB2 BB3 BB IS2 IS3 IS MX 

     GATA 28       
147 0,8500 0,7830 0,7798 0,7831 0,8421 0,7949 0.7857 0.8155 0,8167 0,8600 0,8438 0.8087

154 0,1000 0,1038 0,1369 0,1220 0,1316 0,1538 0.1428 0.1429 0,1167 0,0900 0,1000 0.1222

156   0,0060 0,0034        0.0016

158 0,0500 0,0660 0,0298 0,0441 0,0263 0,0256  0.0238 0,0333 0,0100 0,0188 0.0322

168   0,0060 0,0034        0.0016

178  0,0283 0,0179 0,0203     0,0167 0,0200 0,0188 0.0145

182   0,0060 0,0034  0,0128 0.0714 0.0119  0,0200 0,0125 0.0080

186  0,0189 0,0179 0,0203  0,0128  0.0060 0,0167  0,0063 0.0113

     GATA  53      

172         0,0192  0,0071 0.0018

176 0,1111 0,2571 0,2692 0,2541 0,2576 0,2597 0.1765 0.2500 0,1346 0,2727 0,2214 0.2445

180  0,1000 0,0513 0,0615 0,1061 0,1039 0.0588 0.1000 0,0577 0,0568 0,0571 0.0717

188   0,0128 0,0082 0,0152 0,0130  0.0125 0,0385 0,0227 0,0286 0.0147

192   0,1090 0,0697 0,0455 0,0779 0.1176 0.0688 0,0385 0,0568 0,0500 0.0643

195         0,0192  0,0071 0.0018

196 0,1111 0,2571 0,2436 0,2377 0,2576 0,1169 0.0588 0.1688 0,3077 0,2045 0,2429 0.2188

199         0,0192  0,0071 0.0018

200 0,6111 0,2714 0,1603 0,2254 0,1667 0,1948 0.2353 0.1875 0,2308 0,1705 0,1929 0.2059

204 0,1667 0,0857 0,0769 0,0861 0,1061 0,1558 0.2353 0.1438 0,0577 0,0795 0,0714 0.0993

205   0,0064 0,0041        0.0018

206         0,0192 0,0000 0,0071 0.0018

208  0,0286 0,0577 0,0451 0,0455 0,0779 0.1176 0.0688 0,0577 0,1364 0,1071 0.0680

212   0,0128 0,0082        0.0037

     GATA  417      
179   0.0241 0.0139 0.0270 0.0132 0.0667 0.0242    0.0136

181         0.0909  0.0292 0.0068

183  0.0196  0.0069  0.0132  0.0061  0.0323 0.0219 0.0102

184         0.0455  0.0146 0.0034

185         0.0455  0.0146 0.0034

186          0.0108 0.0073 0.0017

187  0.0098 0.0120 0.0104 0.0135   0.0061 0.0455  0.0146 0.0102

191  0.0098  0.0035 0.0270   0.0121 0.0455  0.0146 0.0085

192      0.0132  0.0061    0.0017

195 0.2500 0.0392 0.0602 0.0660 0.0811 0.0658  0.0667 0.0227 0.0215 0.0219 0.0559

199  0.0490 0.0843 0.0660  0.0395 0.0667 0.0242 0.3409 0.0645 0.1533 0.0746

203 0.1000 0.0980 0.0723 0.0833 0.1216 0.0526 0.1333 0.0909 0.0227 0.0538 0.0438 0.0763

206  0.0196 0.0241 0.0208  0.0263  0.0121  0.0108 0.0073 0.0153

207 0.0500 0.1667 0.1024 0.1215 0.0811 0.1053 0.1333 0.0970 0.0455 0.0860 0.0730 0.1034

210  0.0588 0.0482 0.0486 0.0405 0.0395  0.0364  0.0645 0.0438 0.0441

211  0.0098 0.0120 0.0104  0.0263 0.0667 0.0182    0.0102



  

212   0.0060 0.0035        0.0017

Cuadro VIII: Continuación. 
 
Alelo LC1 LC2 LC3 LC BB1 BB2 BB3 BB IS2 IS3 IS MX 
214 0.1500 0.2353 0.2048 0.2118 0.2027 0.2763 0.2000 0.2364 0.0909 0.3011 0.2336 0.2237

215     0.0135 0.0263 0.1333 0.0303    0.0085

218 0.0500 0.1176 0.1506 0.1319 0.2027 0.1842 0.1333 0.1879 0.1591 0.1720 0.1679 0.1559

221   0.0060 0.0035        0.0017

222 0.2500 0.0490 0.1265 0.1076 0.0676 0.1053 0.0667 0.0848 0.0455 0.1075 0.0876 0.0966

226 0.1500 0.0882 0.0422 0.0660 0.0811   0.0364  0.0538 0.0365 0.0508

230  0.0294 0.0181 0.0208 0.0270 0.0132  0.0182  0.0215 0.0146 0.0186

234   0.0060 0.0035 0.0135   0.0061    0.0034

     TAA  31      

59    0,0132  0.0059   0.0017

62       0,0100 0,0068 0.0017

68  0,0096  0,0035    0,0100 0,0068 0.0033

71  0,0481 0,0667 0,0559 0,0526  0.0237 0,0417 0,0200 0,0270 0.0397

74  0,0288 0,0909 0,0629    0,0300 0,0203 0.0348

77  0,0096  0,0035 0,0263  0.0118 0,0625 0,0400 0,0473 0.0166

80  0,0385 0,0364 0,0350 0,0263  0.0118 0,0208 0,0100 0,0135 0.0232

83  0,0096  0,0035    0,0200 0,0135 0.0050

86  0,0096 0,0364 0,0245 0,0132 0,0135 0.0526 0.0178 0,0417  0,0135 0.0199

88   0,0061 0,0035     0.0017

89  0,0481 0,0788 0,0629 0,0658 0,0405 0.1053 0.0592 0,0208 0,0300 0,0270 0.0530

90   0,0061 0,0035     0.0017

91   0,0182 0,0105 0,0811  0.0355 0,0208  0,0068 0.0166

92  0,0096 0,0242 0,0175    0,0100 0,0068 0.0099

94   0,0061 0,0035     0.0017

95  0,0096 0,0121 0,0105 0,0132  0.0059   0.0066

96   0,0182 0,0105     0.0050

97   0,0121 0,0070     0.0033

98 0,0556 0,2596 0,1273 0,1713 0,2105 0,2162 0.2105 0.2130 0,1667 0,1900 0,1824 0.1854

99   0,0061 0,0035     0.0017

100   0,0121 0,0070     0.0033

101 0,1111 0,1827 0,2242 0,2028 0,2632 0,2162 0.2105 0.2367 0,1875 0,1400 0,1554 0.2003

103 0,0556   0,0035     0.0017

104 0,2778 0,1058 0,0970 0,1119 0,0789 0,1081 0.1053 0.0947 0,1875 0,1200 0,1419 0.1142

107 0,0556 0,0769 0,0727 0,0734 0,1053 0,1892 0.2105 0.1538 0,0833 0,1400 0,1216 0.1076

109   0,0061 0,0035     0.0017

110 0,2222 0,0385 0,0242 0,0420 0,1053 0,0676 0.0526 0.0828 0,1042 0,1400 0,1284 0.0745

112    0,0135  0.0059   0.0017

113 0,0556 0,0096 0,0121 0,0140 0,0132  0.0059   0.0083

116 0,0556 0,0385  0,0175 0,0132 0,0270 0.0526 0.0237 0,0208 0,0200 0,0203 0.0199

119 0,1111 0,0577  0,0280    0,0400 0,0270 0.0199

121    0,0270  0.0118 0,0417 0,0100 0,0203 0.0083



  

122  0,0096 0,0061 0,0035  0,0200 0,0135 0.0066



  

 
 
 
 
 

 
 

 

 
 

 
 
 
 

 

 
 
 

 
 

Figura 6: Distribución de los alelos de cada loci en cada región del Pacífico mexicano. 



  

 Las tres zonas de reproducción del Pacífico mexicano compartieron casi el 

50% de los alelos reportados para todo el Pacífico mexicano. De manera similar, 

esto mismo se observó al comparar una zona con otra. Los Cabos e Isla Socorro 

tuvieron el mayor número de alelos en común (59%), en tanto que esta isla y la 

Bahía de Banderas coincidieron en un menor número de éstos (50%).  Entre las tres  

zonas  de reproducción el número de alelos comunes aumentó cuanto mayor fue el 

peso molecular de los loci tetrámeros (Cuadro IX). 

 

 

Cuadro IX: Número de alelos compartidos en las tres regiones y en todo el Pacífico 
mexicano. 

 
 LC-BB-IS LC-BB LC-IS BB-IS 

GATA 28 5 5 6 5 

GATA 53 8 8 9 8 

GATA 417 14 17 14 14 

TAA 31 12 14 18 13 

Total 39 44 47 40 

 

 

En cada locus, pocos fueron los alelos que se distribuyeron a lo largo de 

todo el tiempo en cada lugar. En GATA 28, estos alelos fueron el 147 y 154, en 

GATA 53 el 176,196, 200 y 204, en GATA 417 el 203, 207, 214, 218 y 222 y en TAA 

31 el 98, 101, 104, 107 y 110 (Cuadro VIII y Figura 7). 

 

 

Diversidad 
La diversidad génica (h) total de cada locus para el Pacífico mexicano fue 

menor que la mayor encontrada en alguna de las tres etapas en cualquiera de las 

tres regiones (Cuadro X). La mayor heterocigocidad total de cada locus se registró 

en Los Cabos con excepción de GATA 53, que se encontró en la Bahía de 

Banderas. La diversidad génica total de los loci GATA 28, GATA 417 y TAA 31 de 

cada  una  de  las  etapas  en  la  Bahía de Banderas fue menor que la total de Los  

 



  

 
 

 
 

 

  
 

Figura 7: Distribución espacio-temporal de los alelos de cada loci en cada región y etapa del Pacífico mexicano. 
 
 
 



  

Cuadro X: Diversidad genética de los cuatro loci en el Pacífico mexicano durante distintas etapas de su estancia invernal. 
 

 

 Los Cabos Bahía de Banderas Isla Socorro Pacífico Mexicano 
Etapa h k H h k 

H 
h k 

H 
h k 

H 
   

   
GATA 28 

      
1 0.265 3 

0.748 
0.273 3 0.726 - - - 0.272 3 

0.738 
2 0.371 5 

1.128 
0.343 5 0.975 0.318 5 

0.914 
0.350 6 

1.063 
3 0.372 8 

1.163 
0.357 3 0.947 0.251 5 

0.792 
0.331 8 

1.048 
Total 0.365 8 1.16 0.314 5 0.87 0.277 6 

0.88 
0.33 8 

1.02 
   

 
 GATA 53   

 
  

 
1 0.574 4 

1.569 
0.813 8 2.623 - - 

- 
0.805 9 

2.560 
2 0.776 6 

2.301 
0.834 8 2.739 0.820 12 

2.993 
0.824 12 

2.769 
3 0.819 10 

2.728 
0.824 8 2.631 0.823 8 

2.691 
0.8 11 

2.757 
Total 0.809 10 

2.65 
0.834 8 2.72 0.831 12 

2.85 
0.826 14 

2.77 
   

 
 GATA 417   

 
  

 
1 0.815 7 

2.586 
0.874 14 3.312 - - 

- 
0.88 14 

2.979 
2 0.874 15 

3.341 
0.855 15 3.239 0.855 12 

3.045 
0.887 21 

3.463 
3 0.887 17 

3.467 
0.871 9 3.057 0.829 13 

3.111 
0.878 19 

3.449 
Total 0.888 19 

3.48 
0.874 19 3.43 0.873 18 

3.43 
0.885 25 

3.57 
   

 
 TAA 31   

 
  

 
1 0.833 9 

2.858 
0.849 13 3.122 - - 

- 
0.866 15 

3.291 
2 0.868 19 

3.444 
0.844 11 2.95 0.884 13 

3.264 
0.718 22 

3.471 
3 0.895 23 

3.722 
0.837 8 2.774 0.885 17 

3.340 
0.899 30 

3.828 
Total 0.896 29 

3.79 
0.852 17 3.19 0.873 20 

3.52 
0.887 33 

3.71 
TOTAL 0.975 66 

4 76
0.93 49 4.66 0.975 56 

4 59
0.93 80 

4 78

h: índice de Nei,  k: número de alelos; H: índice de Shannon-Wiener.

 



  

Cabos. La heterocigocidad de cada etapa en Los Cabos aumentó con el transcurso  

del tiempo en todos los loci. En la Bahía de Banderas el aumento se observó de la etapa 

uno a la dos en GATA 28. De igual forma, en Isla Socorro hubo un incremento temporal de 

la heterocigocidad en los loci GATA 53 y TAA 31. El locus con mayor diversidad de 

Shannon-Wiener (H) fue TAA 31 cuyo valor total fue el mayor registrado para todos los loci 

debido a que además de tener la mayor riqueza, los alelos estuvieron en más o menos las 

mismas proporciones. Por el contrario, el locus con menor diversidad fue GATA 28 ya que 

mostró pocos alelos diferentes y de éstos, uno solo (147) se registró en gran cantidad 

(Cuadro XI). Con excepción de GATA 28, en cada locus los mayores valores de H se 

presentaron en el linaje de marco de repetición F1. En los tetrámeros, la riqueza y la 

diversidad aumentó con el incremento del peso molecular (Figura 8).  

 

 

Cuadro XI: Índice de Shannon-Wiener y número de alelos para cada linaje. 
 

 F1 F2 F3 F4 TOTAL 

GATA 28 156-176 147-155 154-190 185-190  

 R = 2 R = 1 R = 5  R = 8 

 H = 1 H = 0 H = 1.57  H = 1.02 

GATA 53 168-212 195-199 202-210 201-209  

 R = 10 R = 2 R = 1 R = 1 R = 14 

 H = 2.71 H = 1 H = 0 H = 0 H = 2.77 

GATA 417 182-234 181-221 180-212 179-215  

 R = 9 R = 3 R = 3 R = 10 R = 25 

 H = 2.39 H = 0.92 H = 1.5 H = 2.69 H = 3.56 

TAA 31 59-125 88-130 90-114   

 R = 21 R = 9 R = 3  R = 33 

 H = 3.46 H = 2.55 H = 1.37  H = 3.72 

 
R: Riqueza alélica, H: índice de Shannon-Wiener. 
 

 

Regionalmente, Los Cabos mostró la mayor diversidad de Shannon-Wiener y la 

mayor riqueza con excepción de GATA 53, cuyos valores de diversidad y riqueza se 

encontraron en la Isla Socorro (Cuadro XII).  Entre las dos zonas costeras, Los Cabos 



  

también tuvo valores mayores que la Bahía de Banderas salvo,  nuevamente GATA 53.  En 

cada una de las regiones de nuevo se observó que el trímero TAA 31 tuvo la mayor 

diversidad y que en los tetrámeros, esta diversidad aumentó al acrecentarse el peso 

molecular de éstos. Los valores más altos de H de los loci GATA 28, GATA 417 y TAA 31 

se registraron en la tercera etapa de Los Cabos, y de GATA 53 en la segunda de Isla 

Socorro (Cuadro XII). Los loci con mayor diversidad en todas las etapas fueron GATA 417 

y TAA 31. En Los Cabos, los índices de Shannon-Wiener aumentaron con el paso del 

tiempo en todos los loci. En la Bahía de Banderas en los loci GATA 28 y GATA 53 se 

observó un incremento en la segunda etapa seguido de una disminución en la tercera, 

mientras que en los loci GATA 417 y TAA 31 hubo una disminución al transcurrir el 

invierno. En Isla Socorro el aumento se observó en GATA 417 y TAA 31 y la disminución 

en GATA 28 y GATA 53. 

 

 

 
Figura 8: Diversidad y tamaño de los microsatélites en las ballenas 

                                    jorobadas del Pacífico mexicano. 
 

 

 

 

 



  

Cuadro XII: Número efectivo de alelos (ae), medida de uniformidad (ne/k) e índice de recambio (Est) de cada locus en cada etapa y 
región del Pacífico mexicano. 

 
 Los Cabos Bahía Banderas Isla Socorro Pacífico mexicano 

GATA 28 k ae ae/k Est k ae  ae/k Est k ae ae/k Est k ae ae/k Est 
1 3 1.361 0.454 3 1.357 0.452  3 1.373 0.458 
2 5 1.589 0.318 5 1.523 0.305 5 1.466 0.293 6 1.539 0.256 
3 8 1.591 0.199 5 1.336 0.267 8 1.490 0.186 

Total 8 1.575 0.197 0.039 5 1.448 0.290 0.006 6 1.383 0.231 -0.013 8 1.490 0.186 0.015 
Total 1 + 2 5 1.549 0.310 0.048 5 1.448 0.290 0.006 - - - 6 1.489 0.248 0.022 
Total 2 + 3 8 1.592 0.199 0.001 - - - - 6 1.383 0.231 -0.013 8 1.514 0.189 -0.000
Total 1 + 3 8 1.565 0.196 0.057 - - - - - - - - 8 1.458 0.182 0.018 

GATA 53    
1 4 2.348 0.587 8 5.338 0.667  9 5.135 0.571 
2 6 4.463 0.744 8 6.007 0.751 12 5.541 0.462 12 5.696 0.475 
3 10 5.506 0.555 8 5.644 0.706 11 5.634 0.512 

Total 10 5.260 0.528 0.220 8 5.888 0.736 0.037 12 5.932 0.494 0.057 14 5.689 0.406 0.035 
Total 1 + 2 6 4.222 0.704 0.193 8 5.888 0.736 0.037 - - - 12 5.528 0.461 0.020 
Total 2 + 3 10 5.327 0.533 0.064 - - - - 12 5.932 0.494 0.057 14 5.776 0.413 0.019 
Total 1 + 3 10 5.537 0.554 0.291 - - - - - - - - 10 5.632 0.563 0.044 
GATA 417    

1 7 5.405 0.701 14 7.959 0.569  14 8.212 0.587 
2 15 7.929 0.529 15 6.876 0.458 12 5.831 0.486 21 8.867 0.422 
3 17 8.843 0.520 13 6.431 0.495 19 8.014 0.422 

Total 19 8.900 0.466 0.169 19 7.716 0.406 0.039 18 7.850 0.436 0.219 25 8.670 0.347 0.035 
Total 1 + 2 15 8.400 0.556 0.206 19 7.716 0.406 0.039 - - 22 9.128 0.415 0.064 
Total 2 + 3 19 8.789 0.463 0.046 - - - - 18 7.850 0.436 0.219 25 8.488 0.340 0.044 
Total 1 + 3 17 8.812 0.518 0.192 - - - - - - - - 21 8.340 0.397 0.027 

TAA 31    
1 9 6 0.667 13 6.609 0.508  15 7.463 0.498 
2 19 7.585 0.399 11 6.427 0.584 13 7.890 0.607 22 7.803 0.355 
3 23 9.493 0.413 17 8.591 0.505 30 10.126 0.338 

Total 29 9.572 0.330 0.196 16 6.789 0.424 0.040 19 8.665 0.456 0.049 33 8.923 0.270 0.051 
Total 1 + 2 20 8.260 0.413 0.178 16 6.789 0.424 0.040 - - 24 7.836 0.326 0.026 
Total 2 + 3 28 9.255 0.331 0.077 - - - - 19 8.665 0.456 0.049 31 9.077 0.293 0.124 
Total 1 + 3 26 10.048 0.387 0.229 - - - - - - - - 32 9.380 0.293 0.062 



  

Para todo el Pacífico mexicano, el número efectivo de alelos (ae) total fue 

menor que el obtenido en la segunda etapa de los tetrámeros y de la tercera del 

trímero (Cuadro XII). El único locus que presentó un ae total mayor en las tres 

regiones fue TAA 31. Al sumar los alelos de las etapas uno y dos, dos y tres, y uno y 

tres de Los Cabos, el mayor tamaño se encontró en la unión de las etapas uno y 

tres en la mayoría de loci, siendo la excepción GATA 28 en donde ocurrió en las 

etapas dos y tres. Para todo el Pacífico mexicano este mayor tamaño total se 

presentó en la unificación de diferentes etapas. El mayor tamaño efectivo total de 

cada locus se obtuvo en Los Cabos salvo para GATA 53 donde este alto valor se 

halló en Isla Socorro. De manera general, el tamaño efectivo aumentó con el 

transcurso del tiempo en cada una de las tres regiones. No obstante, para todo el 

Pacífico mexicano, este aumento constante solamente se encontró en el locus TAA 

31, mientras que en los demás loci se registró un incremento en la segunda etapa y 

una disminución en la tercera. El mayor tamaño efectivo de alelos en el Pacífico 

mexicano se registró en el locus TAA 31 (que fue el locus con mayor riqueza de los 

cuatro estudiados), en tanto que en los tetrámeros dicho tamaño fue mayor cuanto 

más grande fue el peso molecular de los microsatélites. 

 

 

Diferenciación espacio-temporal 
El índice de diferenciación regional Fst para el Pacífico mexicano indicó poca 

distinción genética entre las tres regiones pero pudo notarse una cierta 

diferenciación entre la Isla Socorro y las dos zonas continentales (Cuadro XIII). El 

análisis conjunto de la distribución espacio-temporal de las frecuencias alélicas, de 

los índices de diversidad de Nei (h) y de Shannon-Wiener (H) y del número efectivo 

de alelos (ne) señalaron una diferenciación genética de la población en espacio y en 

el tiempo (Cuadros VIII y XII). 

En las dos zonas continentales se observó que, en determinados alelos de 

todos los loci, hubo un aumento constante de su frecuencia a lo largo de toda la 

temporada reproductora con la consecuente disminución de la frecuencia de otros 

(Figura 7). Lo mismo ocurrió con los índices de Nei y Shannon-Wiener y con el 

tamaño efectivo de los alelos. Durante la primera etapa invernal, las frecuencias 

alélicas  y  los  índices  de  diversidad  de  la mayoría de alelos fueron bajos en Los  



  

Cabos y más altos en Bahía de Banderas. También se observó un aumento en las 

frecuencias y los índices de diversidad de esos mismos alelos a la mitad de la 

temporada reproductora en Los Cabos. 

Al igual que el índice de recambio (Est), los índices de diversidad de Nei y de 

Shannon-Wiener señalaron movimiento de ballenas, esto es, animales que se 

movieron de un lugar a otro en las distintas etapas invernales. De igual manera, 

dichos índices denotaron la acumulación de estos misticetos durante la tercera 

etapa del invierno en las tres zonas estudiadas (Cuadro XIV y Figura 7). En la Bahía 

de Banderas, la etapa uno mostró una mayor diversidad y un índice de 

diferenciación pequeño al comparársele con Los Cabos (Cuadro XIV).En  

 

 

Cuadro XIII: Diferenciación regional (Fst) en microsatélites de las ballenas jorobadas 
del Pacífico mexicano. 

 
Los Cabos 0   

Bahía de Banderas 0.00216 0  

Isla Socorro 0.00291 0.00207 0 

 Los Cabos Bahía de 
Banderas Isla Socorro 

 
                p (Fst) = 0.24  
 
 
Cuadro XIV: Diferenciación regional y  temporal  en  microsatélites de  las ballenas    

jorobadas del Pacífico mexicano. En la parte superior a la diagonal se                      
muestran los valores de Fst y en la inferior los de Rst. 

 
LC1  0.04008 0.04430   0.03816   0.05101   0.02588   0.04442   0.04274 

LC2 0.12328  0.00168 -0.00375   0.00814  -0.00628   0.01160   0.00282   

LC3 0.15193   -0.00548  -0.00193   0.00458   0.00541   0.00586   0.00401   

BB1 0.12047   -0.01348   -0.00415    -0.00312 -0.00211   0.00747   -0.00180   

BB2 0.04905   0.01899  0.04767   0.02062  -0.00179 0.01746   0.00021  

BB3 0.05170   -0.01121   0.00083   -0.01991  -0.01379  0.00441 -0.00467   

IS2 0.15356   0.07230   0.08405   0.07210   0.10781   0.11457  0.00650 

IS3 0.03290 0.01931   0.04455   0.01991  -0.01094  -0.03812   0.11859  

 LC1 LC2 LC3 BB1 BB2 BB3 IS2 IS3 

 
p (Fst) = 0.02444 y p (Rst) = 0.00098 



  

El análisis conjunto de los diversos índices igualmente indicó que en la Bahía 

de Banderas hubo bastante acumulación y poco recambio en la segunda etapa 

(Cuadros XII y XIV). En  tal recambio se observaron animales genéticamente muy 

parecidos. En la Isla Socorro se registró acumulación y poco recambio entre las 

etapas dos y tres con excepción de GATA 417. 

La variación en las frecuencias de los alelos que estuvieron presentes 

durante toda la temporada en las tres regiones arrojaron resultados importantes 

sobre la distribución espacio-temporal de los animales y a partir de ellas pudieron 

inferirse algunos patrones de dicha distribución. Una diferencia en el espacio se 

encontró en  la frecuencia del alelo 77 (TAA 31) que durante  todo el invierno fue 

baja en las dos zonas costeras en tanto que en Isla Socorro fue mucho mayor 

(Figura 7). La diferenciación en tiempo se notó en los alelos 207, 214 (GATA 417) y 

98 (TAA 31) que en Los Cabos mostraron un aumento constante en sus frecuencias 

de las etapas uno a dos y una disminución en la tres. Esta diferenciación temporal 

para estos mismos alelos también se observó en la Bahía de Banderas aunque sus 

frecuencias fueron mayores que las de Los Cabos. El arribo a las zonas costeras de 

dos grupos diferentes de animales en distintos tiempos se percibió en los alelos 200 

(GATA 53) y 104 (TAA 31) quienes mostraron una disminución constante de sus 

frecuencias a lo largo de toda la temporada en Los Cabos mientras aumentaban en 

la Bahía de Banderas. Un caso similar es el del alelo 195 (GATA  417) en quien se 

nota una alta frecuencia alélica en Los Cabos al inicio de la temporada seguido de 

una importante disminución en la segunda y un ligero aumento de ésta en la tercera. 

Un alelo que sugiere movimiento de los rorcuales jorobados hacia otras zonas 

diferentes a las estudiadas en este trabajo es el 89 (TAA 31) cuya frecuencia fue 

nula en la primera etapa en Los Cabos, mientras que fue muy alta en la Bahía de 

Banderas. Posteriormente, esta frecuencia fue muy baja en la segunda etapa en 

ambas regiones.  

Un análisis de cúmulos de los valores pareados de Rst, indicó que la primera 

etapa de Los Cabos lo conformó un grupo muy diferente de los demás. Esta primera 

etapa en Los Cabos difirió considerablemente del mismo período en la Bahía de 

Banderas aunque este primer periodo en dicha bahía fue muy similar al segundo de 

Los Cabos. En cuanto a la Isla Socorro, la segunda etapa fue muy diferente de 

todas las etapas en el continente (Figura 9). 



  

Las comparaciones de datos agrupados pueden contener componentes de 

variación de dos o más factores, esto es, puede existir variación combinada entre 

regiones, entre años y entre etapas invernales. Las muestras adecuadas para 

examinar únicamente la variación regional (mismo año y misma etapa) se tuvieron 

sólo en la etapa dos de 1996 (Cuadros XV, XVI y XVII). En este caso, se observó 

una gran variación entre Los Cabos y la Bahía de Banderas y entre esta última y la 

Isla Socorro (Cuadro XV). Al unir la segunda etapa con la tercera, que son las 

menos disímiles entre sí, se notó una variación considerable entre las tres regiones, 

distinguiéndose mucho más la existente entre Los Cabos y la Bahía de Banderas 

(Cuadro XVI). La mayor variación entre regiones se observó durante la tercera etapa 

de 1996 (Cuadro XVII). 

El análisis de la variación para la misma etapa en diferentes regiones y años 

indicó una considerable diferenciación de los años 1992 y 1996 en la Isla Socorro 

(Cuadros XVIII, XIX y XX y Figura 9). Esta desigualdad sugiere que durante la etapa 

inicial en la Isla Socorro (etapa dos) arribaron distintas ballenas jorobadas en los 

años 1992 y 1996. 

 El análisis de variación entre etapas invernales en una misma región y un 

mismo año se hizo para Los Cabos para los años 1993, 1994 y 1996 (Cuadro XXII) 

y para la Bahía de Banderas en 1996 (Cuadro XIII). Estos análisis mostraron que la 

mayor diferenciación se presenta entre la primera y la segunda etapa en estos años.  

 

Cuadro XV: Diferenciación regional de microsatélites de las ballenas jorobadas del 
Pacífico mexicano durante la etapa dos del año 1996. En la parte superior  a 
la diagonal se muestran los valores de Fst y en la inferior los de Rst. 

 
LC96-2 0 0.03972 -0.01171 

BB96-2 0.23474 0 0.01838 

IS96-2 -0.03430 0.11487 0 

 LC96-2 BB96-2 IS96-2 

 
            p (Fst) = 0.11144 y p (Rst) = 0.02542 
 
 
Cuadro XVI: Diferenciación regional de microsatélites de las ballenas jorobadas 

durante las etapas dos y tres juntas del año 1996.  En la parte superior a la 
diagonal se muestran los valores de Fst  y en la inferior  los de Rst. 

 
LC96-2+3 0 0.04034    0.01468   



  

BB96-2+3 0.27582 0 -0.00668 

IS96-2+3 0.10581 0.02698 0 

 LC96-2+3 BB96-2+3 IS96-2+3 

 
                           p (Fst) = 0 y p (Rst) = 0 

 

Cuadro XVII: Variación regional global de microsatélites de las ballenas jorobadas 
del Pacífico mexicano durante las etapas dos y  tres del año 1996.   

 
 Fst P (Fst) Rst p (Rst) 

Etapa 2 0.0207 0.1114 0.1391 0.0254 

Etapa 3 0.0302 0.0811 0.2689 0 

Etapa 2 + 3 0.0260 0 0.2003 0 

 

Cuadro XVIII: Variación anual de microsatélites de las ballenas jorobadas de                    
Los Cabos durante la segunda etapa. En la parte superior a la diagonal se 
muestran los valores de Fst y en la inferior los de Rst.                         

                                      
LC93-2 0 0.03864 0.03177 

LC94-2 0.04770 0 0.01397 

LC96-2 0.33046 0.29281 0 

 LC93-2 LC94-2 LC96-2 
 
                  p (Fst) = 0 y p (Rst) = 0 
 

Cuadro XIX: Variación anual de microsatélites de las ballenas jorobadas de Los         
Cabos durante la tercera etapa. En la parte superior a la diagonal se                       
muestran los valores de Fst y en la inferior los de Rst. 

 
LC91-3 0 0.00766 0.02436 0.00789 0.05256 

LC92-3 -0.02171 0 -0.00670 -0.02770 0.04934 

LC93-3 -0.00086 -0.03034 0 0.00081 0.04738 

LC94-3 0.01050 -0.02379 -0.03045 0 0.04772 

LC96-3 0.26346 0.29203 0.34331 0.30002 0 

 LC91-3 LC92-3 LC93-3 LC94-3 LC96-3 
 
p (Fst) = 0 y p (Rst) = 0    
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Cuadro XX: Variación anual para la misma etapa en diferentes regiones de 

microsatélites de las ballenas jorobadas. 
 

Región, etapa y año Fst p (Fst) Rst p (Rst) 

LC2   1993, 1994, 1996 0.0299 0.0254 0.2659 0 

LC3   1991, 1992, 1993, 1994, 1996 0.0293 0 0.1957 0 

BB1   1993, 1996 -0.0037 0.6843 -0.0419 0.9726 

BB2   1992, 1996 0.0199 0.1701 -0.0430 0.9208 

IS2   1992, 1996 0.044 0.0958 0.4424 0.0010 

 
 
 
Cuadro XXI: Variación entre etapas invernales en  una misma región y un mismo 

año de microsatélites de las ballenas jorobadas de Los Cabos en el año 
1993. En la parte superior a la diagonal se muestran los valores de Fst y en 
la inferior los de Rst. 

 
LC94-1 0 0.06165 0.06296 

LC94-2 0.13875 0 -0.03590 

LC94-3 0.02649 -0.05951 0 

 LC94-1 LC94-2 LC94-3 
            
                 p (Fst) = 0 y p (Rst) = 0   
 

Cuadro XXII: Variación global entre etapas en un mismo año  en Los Cabos. 
 

Año Fst p (Fst) Rst p (Rst) 

1993 0.00019 0.4897 0.00010 0.3949 

1994 0.06165 0.085 -0.05951 0.393 

1996 -0.00440 0.8133 -0.02478 0.6315 

 

Cuadro XXIII: Variación entre  etapas en una misma región y un mismo año de 
microsatélites de las ballenas jorobadas de Los Cabos en el año 1996.                 
En  la  parte superior a la diagonal se muestran los valores de Fst y en la 
inferior los de Rst. 

 
BB96-1 0 0.00435 -0.01040 

BB96-2 0.01885 0 0.02858 

BB96-3 -0.00767 -0.04781 0 

 BB96-1 BB96-2 BB96-3 
 
                   p (Fst) = 0 y p (Rst) = 0   



  

Algunos análisis jerárquicos pudieron realizarse para discriminar 

simultáneamente diferentes factores de variación (Cuadro XXIV). Estos análisis 

fueron: 1) Diferenciación entre etapas dos y tres en Los Cabos dentro de la 

disparidad entre los años 1993, 1994 y 1996, 2). Diferenciación entre las etapas 

uno, dos y tres dentro de los conjuntos año/región LC94 y BB96 y 3) Diferenciación 

entre las etapas uno contra dos y tres juntas dentro de los conjuntos año/región 

LC94 y BB96. Los resultados sugieren que la diferenciación estacional es de grado 

similar a la regional y anual y que es más marcada en las regiones costeras entre la 

etapa invernal uno y las subsiguientes (Cuadro XXIV). Esto propone un componente 

migratorio temprano que pasa por la costa pacífica mexicana diferente al resto de 

animales que invernan en la costa pacífica de México. 

También para examinar los diferentes factores de variación en conjunto, 

todas las clases de año/región/etapa se agruparon en un dendrograma construido 

por el método WPGMA (Weighted Pair Group Matrix Algorithm). En este 

dendrograma se advirtió que las ballenas que arribaron a la Isla Socorro en el año 

1992 son un grupo muy diferente a los observados en las demás regiones, etapas y 

años (Figura 10). De la misma forma, el dendrograma mostró que los rorcuales que 

invernaron en Los Cabos y la Isla Socorro en el año 1996 son un grupo diferente a 

los de Bahía de Banderas. El dendrograma de igual forma mostró que la tercera 

etapa fue muy similar en todos los años y regiones. 

 

 

Cuadro XXIV: Análisis jerárquico entre etapas en diferentes regiones de 
..................... ..... microsatélites de las ballenas jorobadas. 
 

Análisis jerárquico Fst p (Fst) Rst p (Rst) 

1) Entre etapas 2 y 3 dentro de años en LC -0.0820 0.9110 -0.0163 0.9480 
1) Entre años 93, 94 y 96 en LC 
 

0.0448 0.055 0.2972 
 

0.0655 

2) Entre etapas 1, 2 y 3 dentro de LC94 y BB96 0.0145 0.1437 0.0113 0.5200 

2) Entre LC94 y BB96 
 

0.0023 0.3001 0.0378 
 

0.09971 

2) Entre etapas 1 vs (2, 3) dentro de LC94 y BB96 0.0200 0.04399 0.0429 0.11437 

2) Entre LC94 y BB96 -0.0290 0.32551 0.0196 0.34311 
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Frecuencias genotípicas  
En México se encontraron 214 genotipos para los cuatro loci analizados. 

Entre los cuatro loci, TAA 31 fue el que presentó la mayor cantidad de genotipos 

observados con respecto a todos los posibles de acuerdo a la cantidad de alelos 

registrados (15.6 %). Los tetrámeros tuvieron un mayor número de genotipos 

diferentes cuanto más grande fue el peso molecular de los mismos. Sin embargo, 

los porcentajes de genotipos observados con respecto a los posibles, disminuyeron 

al aumentar dicho peso molecular (Figura 11). Así, GATA 28 presentó 41.66%, 

GATA 53, 34.6% y GATA 417, 23,5%. En lo referente a los genotipos únicos de 

cada locus, la zona con la mayor cantidad de éstos fue Los Cabos (Cuadro XXV). 

 

 

 

 
Figura 11: Número de genotipos observados y posibles de los loci de microsatélites 

 

 
Cuadro XXV: Genotipos únicos para los cuatro loci del Pacífico mexicano. 

 

 LC BB IS 

GATA 28 4 1 - 

GATA 53 4 3 4 

GATA 417 20 15 5 

TAA 31 40 10 10 

 
 



  

EQUILIBRIO DE HARDY-WEINBERG 
Las frecuencias de heterocigotos observados y esperados junto con los 

índices de endogamia se muestran en el Cuadro XXVI. Las frecuencias de los 
heterocigotos observados y las de los esperados indican que, de manera general,  
la población de ballenas jorobadas del Pacífico mexicano se acerca al equilibrio de 
Hardy-Weinberg aunque dentro de esta población hay componentes que se alejan 
de dicho equilibrio. La desviación del equilibrio de Hardy-Weinberg más notoria se 
localizó en la segunda etapa invernal de la Isla Socorro para el locus GATA 417, 
aunque para ésta no hay confianza estadística. Otras desviaciones del equilibrio de 
Hardy-Weinberg son notorias en los totales de los cuatro loci en todas las etapas del 
Pacífico mexicano y sugieren efecto Wahlund o exceso de homocigotos de acuerdo 
con los elevados valores de Fis  (Cuadro XXVI). 

En los cuatro loci, en varias etapas y regiones, también se encontraron 
valores negativos que señalaron exogamia sobre la  cual hay confianza estadística. 
La Bahía de Banderas y la Isla Socorro fueron las zonas con mayor exogamia para 
el locus GATA 53. En este mismo locus, en la última etapa de Los Cabos, los 
valores de Fis y P señalaron una población panmíctica. 
 

 

 INDIVIDUOS CON MICROSATÉLITES IDÉNTICOS 
Se encontraron once pares de individuos con los mismos genotipos para los 

cuatro microsatélites (Cuadro XXVII). Para tener la certeza de que cada par de 

genotipos de microsatélites corresponde a un mismo individuo, en el Cuadro XXVII 

se muestran los datos de sexo, de mtDNA y de actinas (obtenidos molecularmente 

por Robles-Saavedra, en elaboración y Medrano-González, en elaboración). Los 

individuos que conforman los pares dos, seis, siete y ocho tienen los mismos alelos 

para cada uno de los cuatro microsatélites pero varían en alguno o algunos de los 

demás marcadores, lo que indica que se trata de animales distintos. Las ballenas de 

los pares uno, tres, cuatro, nueve, diez y once son genéticamente idénticas para 

todos los marcadores utilizados, por lo que puede considerarse que las      muestras 

que forman cada par pertenecen al mismo animal. Además, las  muestras  de  cada 

uno  de  estos  pares se obtuvieron el mismo día o bien, con pocos días de 

diferencia en  la  misma  zona por lo que pudiera tratarse de un doble muestreo.  

 

 



  

Cuadro XXVI: Alejamiento del equilibrio de Hardy-Weinberg de las ballenas jorobadas en cada etapa y región del Pacífico mexicano. 
 

 BB3 Total IS PM3 
 

      G28        

f h t b
0.3000 0.3396 0.3333 0.3333 0.2895 0.3438 0.2857 0.3117 0.2000 0.2200 0.2125 0.2917 0.3043 0.2908 0.2961 

f h t
0.2650 0.3706 0.3716 0.3650 0.2729 0.3435 0.3571 0.3138 0.3178 0.2514 0.2772 0.2715 0.3501 0.3307 0.3297 

f het obs/ 
f het  esp 1.1321 0.9164 0.8970 0.9133 1.0609 1.0007 0.8000 0.9931 0.6294 0.8751 0.7666 1.0743 0.8692 0.8794 0.8980 

P 
0 1 0,09 0,03 0,28 0,08 1 

0.04 0.01 0 0 0.3 0 0 0.043 
Fis

-0.1321 0.0836 0.1030 0.0867 -0.0609 -0.0007 0.2000 0.0069 0.3706 0.1249 0.2334 -0.0743 0.1308 0.1206 0.1020 
   GATA 53  

f h t b
0.5556 0.7714 0.8205 0.7869 0.8182 0.9032 1 0.8732 0.9615 0.8864 0.9143 0.7619 0.8696 0.8527 0.8441 

f h t
0.5741 0.7759 0.8184 0.8099 0.8127 0.8335 0.8235 0.8336 0.8195 0.8228 0.8314 0.8053 0.8244 0.8268 0.8260 

f het obs/ 
f het  esp 0.9677 0.9942 1.0026 0.9716 1.0068 1.0836 1.2143 1.0476 1.1733 1.0772 1.0997 0.9461 1.0548 1.0313 1.0219 

P 
0,47 0,04 0,09 0,01 0,1 0,3 0.8500 0,24 0 0,01 0,01 0,6 0,12 0 

0.097 
Fis

0.0323 0.0058 -0.0026 0.0284 -0.0068 -0.0836 -0.2143 -0.0476 -0.1733 -0.0772 -0.0997 0.0539 -0.0548 -0.0313 -0.0219 
   GATA 417  

f h t b
0.8000 0.8235 0.8313 0.8264 0.7838 0.8667 0.8750 0.8267 0.3636 0.8511 0.6957 0.7872 0.7379 0.8406 0.7951 

f h t
0.8150 0.8739 0.8869 0.8876 0.8744 0.8546 0.8711 0.8737 0.8285 0.8445 0.8726 0.8782 0.8872 0.8773 0.8853 

f het obs/ 
f het  esp 0.9816 0.9424 0.9373 0.9310 0.8964 1.0142 1.0045 0.9462 0.4389 1.0078 0.7972 0.8964 0.8317 0.9582 0.8982 

P 
0,11 0,16 0 0 0,02 0,78 1 0,2 0 0,26 0 0,02 0 0 

0.2065
 

Fis

0.0184 0.0576 0.0627 0.0690 0.1036 -0.0142 -0.0045 0.0538 0.5611 -0.0078 0.2028 0.1036 0.1683 0.0418 0.1018 
   TAA 31  

f h t b
0.7778 0.8846 0.7619 0.8069 0.7105 0.8621 1 0.8000 0.9583 0.7400 0.8108 0.7234 0.8952 0.7676 0.8061 

f h t
0.8333 0.8682 0.8947 0.8955 0.8487 0.8444 0.8366 0.8524 0.8733 0.8836 0.8846 0.8660 0.8718 0.8989 0.8870 

f het obs/ 
f het  esp 0.9333 1.0190 0.8516 0.9010 0.8372 1.0209 1.1954 0.9386 1.0974 0.8375 0.9166 0.8353 1.0268 0.8540 0.9088 

P 0,3 0,01 0 0 0,03 0,07 0.2200 0 0,01 0,01 0 0,02 0 0 0.0850 

Fis

0.0667 -0.0190 0.1484 0.0990 0.1628 -0.0209 -0.1954 0.0614 -0.0974 0.1625 0.0834 0.1647 -0.0268 0.1460 0.0912 
   TOTAL   

f h t b
0.6053 0.6963 0.6839 0.6828 0.6438 0.7377 0.8000 0.6980 0.6078 0.6649 0.6451 0.6359 0.6867 0.6836 0.6771 

f h t
0.9030 0.9252 0.9344 0.9752 0.9229 0.9283 0.9373 0.9303 0.9159 0.9209 0.9752 0.9236 0.9276 0.9310 0.9301 

P 0.6702 0.7526 0.7319 0.7002 0.6977 0.7947 0.8535 0.7502 0.6636 0.7220 0.6615 0.6885 0.7404 0.7343 0.7280 

Fis

0.3298 0.2474 0.2681 0.2998 0.3023 0.2053 0.1465 0.2498 0.3364 0.2780 0.3385 0.3115 0.2596 0.2657 0.2720 



  

Cuadro XXVII: Individuos con los mismos genotipos de microsatélites. 
 

PAR MUESTRA 
FECHA DE 
RECOLEC-

CIÓN 

GATA 
28 

GATA 
53 

GATA 
417 TAA 31 SE-

XO 
mt 

DNA

AC-
TI-
NA 

LOS CABOS 

1 Mno91BC-20 1991 147 147 192 196 195 206 101 104 ♂ A+ BB 

1 Mno91BC-21 1991 147 147 192 196 195 206 101 104 ♂ A+ BB 

2 Mno92BC-6 16 de Marzo 
de 1992 147 147 200 208 199 218 98 110 ♂ F-2 AA 

3 Mno93BC-1 6 de Febrero 
de 1993 147 147 180 200 206 210 104 107 ♂ A- AB 

3 Mno93BC-2 6 de Febrero 
de 1993 147 147 180 200 206 210 104 107 ♂ A- AB 

4 Mno93BC-14 24 de Febrero 
de 1993 147 154 180 200 203 218 98 116 ♂ E-4 AB 

4 Mno93BC-16 27 de Febrero 
de 1993 147 154 180 200 203 218 98 116 ♂ E-4 AB 

5 * Mno93BC-28 31 de Marzo 
de 1993 147 147 188 192 214 222 98 98 ♂ A- BB 

6 Mno94BC-3 21 de Enero 
de 1994 147 147 176 200 195 226 104 119 ♂ A+,- AB 

BAHÍA DE BANDERAS 

7 Mno90BB-2 6 de Febrero 
de 1990 147 147 200 204 214 222 91 104 ♀ E1 BB 

7 Mno92BB-3 7 de Febrero 
de 1992 147 147 200 204 214 222 91 104 ♀ A+ BB 

8 Mno93BB-16 22 de Enero 
de 1993 147 147 204 208 210 214 98 110 ♂ E BB 

8 Mno96BB-3 9 de Enero  
de 1996 147 147 204 208 210 214 98 110 ♀ E AB 

9 Mno96BB-26 21 de Enero 
de 1996 147 147 180 204 203 222 104 110 ♂ F AA 

9 Mno96BB-27 21 de Enero 
de 1996 147 147 180 204 203 222 104 110 ♂ F AA 

ISLA SOCORRO 

10 Mno95IS-6 5 de Marzo  
de 1995 147 178 176 196 210 218 98 107 ♂ E+ AA 

5 * Mno95IS-7 7 de Marzo  
de 1995 147 147 188 192 214 222 98 98 ♂ A- BB 

10 Mno95IS-25 15 de Marzo 
de 1995 147 178 176 196 210 218 98 107 ♂ E+ AA 

6 Mno95IS-27 15 de Marzo 
de 1995 147 147 176 200 195 226 104 119 ♂ E AB 

2 Mno95IS-34 24 de Marzo 
de 1995 147 147 200 208 199 218 98 110 ♀ E AB 

11 Mno96IS-4 2 de Febrero 
de 1996 147 147 196 200 218 218 71 86 ♀ A+ BB 

11 Mno96IS-8 22 de Febrero 
de 1996 147 147 196 200 218 218 71 86 ♀ A+ BB 

 
* Único par considerado como recaptura. 

 
 



  

El único par genéticamente idéntico (para todos los marcadores) que pudiera 

considerarse como una recaptura en tiempo y espacio fue el cinco ya que las 

muestras se tomaron en diferentes lugares y en tiempos distintos. La primera 

muestra de este par se obtuvo en Los Cabos en 1993 y la segunda en la Isla 

Socorro en 1995. 

 

 

COMPARACIÓN CON OTRAS POBLACIONES Y OTRAS ESPECIES 

En distintas poblaciones de ballenas jorobadas del mundo se ha analizado 
un total de 34 loci. De estos, en ocho se han reportado más de 10 alelos (Figura 
12). Estos loci son 417/418 (12 alelos), GATA 53 (13 alelos), EVMn96 (15 alelos), 
GATA 28 (16 alelos), GGAA520 (19 alelos), EV 37 (20 alelos), TAA31 (20 alelos), 
GATA 417 (21 alelos). 
 

 

 
Figura 12: Polimorfismos de los loci de microsatélites de ballenas jorobadas de diversas 

partes del mundo y el número máximo de alelos reportados para cada uno de 
ellos. Los loci en tono oscuro son los que presentan más de diez alelos. 

 
 

Las ballenas jorobadas analizadas en este trabajo, de manera general 

presentaron polimorfismos mayores a los reportados para ésta y otras especies de 

cetáceos en distintas partes del mundo e incluso para otro trabajo realizado en la 

Isla Socorro (Cuadro XXVIII). De los cuatro loci analizados en este trabajo sólo uno 

exhibió un polimorfismo ligeramente mayor que el hasta hoy reportado y es GATA 

53 con un alelo más (Figura 13). El mayor polimorfismo, tanto de los cuatro loci 

analizados en este estudio como de los registrados en otras partes del mundo, se 



  

observó en el locus TAA 31 ya que en él se reconocieron 13 alelos más que en el 

valor máximo reportado (20 alelos). GATA 28 fue el único locus con un  

polimorfismo mucho menor que el máximo reportado (16 alelos). 

 

Cuadro XXVIII: Polimorfismos de los loci GATA 28, GATA 52, GATA 417 y TAA 31 
analizados en ballenas jorobadas y en otras especies de cetáceos. 

 
Referen-

cia Especie Lugar N° alelos

 GATA 28   
6 Balaenoptera  acutorostrata Corea 6 
6 Balaenoptera acutorostrata Japón 8 
2 Balaenoptera physalus Mar de Cortés, México 9 
5 Balaenoptera physalus Mar de Cortés, México 10 
2 Balaenoptera physalus Islandia 12 
2 Balaenoptera physalus Golfo de Maine, U.S.A. 13 
2 Balaenoptera physalus Groenlandia Occidental 13 
2 Balaenoptera physalus España 14 
2 Balaenoptera physalus Golfo de San Lorenzo, Canadá 15 
2 Balaenoptera physalus Mar de Liguria, Mediterráneo 15 
4 Megaptera novaeangliae Ogasawara, Japón 2 
1 Megaptera novaeangliae Atlántico norte nororiental 5 

11 Megaptera novaeangliae Bahía de Banderas, México 5 
4 Megaptera novaeangliae California 5 
4 Megaptera novaeangliae Hawai 6 

11 Megaptera novaeangliae Isla Socorro, México 6 
9 Megaptera novaeangliae Isla Socorro, México 6 
4 Megaptera novaeangliae Sureste de Alaska 6 
1 Megaptera novaeangliae Atlántico norte central 8 
4 Megaptera novaeangliae Colombia 8 

11 Megaptera novaeangliae Los Cabos, B.C.S. México 8 
7 Megaptera novaeangliae Nueva Caledonia 9 
4 Megaptera novaeangliae Península antártica 9 

10 Megaptera novaeangliae Madagascar nororiental 13 
10 Megaptera novaeangliae Gabón 16 
3 Physeter macrocephalus Global 3 

 GATA 53   
2 Balaenoptera physalus Mar de Cortés, México 5 
2 Balaenoptera physalus Golfo de Maine, U.S.A. 9 
2 Balaenoptera physalus Groenlandia Occidental 9 
2 Balaenoptera physalus Islandia 9 
5 Balaenoptera physalus Mar de Cortés, México 9 

 
 
 



  

Cuadro XXVIII: Continuación. 
 

Referen-
cia Especie Lugar N° alelos

2 Balaenoptera physalus Golfo de San Lorenzo, Canadá 10 
2 Balaenoptera physalus Mar de Liguria, Mediterráneo 10 
2 Balaenoptera physalus España 11 
4 Megaptera novaeangliae Ogasawara, Japón 4 
4 Megaptera novaeangliae Península antártica 7 
1 Megaptera novaeangliae Atlántico norte central 8 
1 Megaptera novaeangliae Atlántico norte nororiental 8 

11 Megaptera novaeangliae Bahía de Banderas, México 8 
4 Megaptera novaeangliae California 8 
4 Megaptera novaeangliae Hawai 8 
4 Megaptera novaeangliae Sureste de Alaska 8 
4 Megaptera novaeangliae Colombia 9 
9 Megaptera novaeangliae Isla Socorro, México 10 

11 Megaptera novaeangliae Los Cabos, B.C.S. México 10 
11 Megaptera novaeangliae Isla Socorro, México 12 
10 Megaptera novaeangliae Gabón 13 
10 Megaptera novaeangliae Madagascar nororiental 13 
3 Physeter  macrocephalus Global 7 
 GATA 417   
6 Balaenoptera  acutorostrata Corea 4 
6 Balaenoptera  acutorostrata Japón 7 
5 Balaenoptera physalus Mar de Cortés, México 14 
4 Megaptera novaeangliae Ogasawara, Japón 7 
1 Megaptera novaeangliae Atlántico norte nororiental 10 
4 Megaptera novaeangliae California 11 
4 Megaptera novaeangliae Sureste de Alaska 12 
4 Megaptera novaeangliae Atlántico norte central 13 
4 Megaptera novaeangliae Colombia 13 
4 Megaptera novaeangliae Península antártica 14 
4 Megaptera novaeangliae Hawai 15 
7 Megaptera novaeangliae Nueva Caledonia 15 

11 Megaptera novaeangliae Isla Socorro, México 18 
11 Megaptera novaeangliae Bahía de Banderas, México 19 
9 Megaptera novaeangliae Isla Socorro, México 19 

11 Megaptera novaeangliae Los Cabos, B.C.S. México 19 
10 Megaptera novaeangliae Gabón 20 
10 Megaptera novaeangliae Madagascar nororiental 21 

 TAA 31   
4 Megaptera novaeangliae California 5 
4 Megaptera novaeangliae Ogasawara, Japón 7 
1 Megaptera novaeangliae Atlántico norte nororiental 9 

Cuadro XXVIII: Continuación. 



  

Cuadro XXVIII: Continuación. 
 
Referen-

cia Especie Lugar N° alelos

1 Megaptera novaeangliae Atlántico norte central 10 
4 Megaptera novaeangliae Colombia 10 
4 Megaptera novaeangliae Hawai 10 
4 Megaptera novaeangliae Sureste de Alaska 10 
4 Megaptera novaeangliae Península antártica 11 
9 Megaptera novaeangliae Isla Socorro, México 15 

11 Megaptera novaeangliae Bahía de Banderas, México 17 
10 Megaptera novaeangliae Madagascar nororiental 19 
10 Megaptera novaeangliae Gabón 20 
11 Megaptera novaeangliae Isla Socorro, México 20 
11 Megaptera novaeangliae Los Cabos, B.C.S. México 29 

 
Referencias: 1 Holm Larsen et al., 1996, 2 Bérubé et al., 1998, 3 Lyrholm et al., 1999 4 
Medrano et al., 2001, 5 Bérubé et al., 2002, 6 Dalebout et al., 2002, 7 Garrigue et al., 2002; 
2004, 9 Cerchio et al., 2005, 10 Pomilla y Rosenbaum, 2006 y 11 Este trabajo. 
 

 

 
 

Figura 13: Polimorfismos de los loci GATA 28, GATA 53, GATA  417 y TAA 31 en 13 
                       regiones del  mundo.  Las  columnas  en  negro representan a las ballenas  
                       jorobadas del Pacífico mexicano.1 Atlántico norte central,  2  Atlántico nor- 
                       oriental,  3 Gabón, 4 Madagascar nororiental, 5 Nueva Caledonia, 6 Japón,  
                       7 Sureste de Alaska, 8 Hawai, 9 California, 10  México, 11 Isla Socorro, 12 
                       Colombia y 13 Península  antártica referidas en el Cuadro XXVIII. 

 

 

Los tetrámeros analizados en este trabajo también se han estudiado en otras 

especies de cetáceos, principalmente en otros rorcuales (Figura 14). En el locus 

GATA 28 el mayor polimorfismo lo presentaron las ballenas jorobadas, aunque 



  

también fue muy alto en las ballenas de aleta (Balaenoptera physalus) y la 

diferencia entre ambas especies fue de tan sólo un alelo. En GATA 53 y GATA 417 

se observó esto mismo con una diferencia de dos y siete alelos respectivamente 

entre ambas especies. Los loci GATA 28 y GATA 53 asimismo se han investigado 

en cachalotes (Physeter macrocephalus) observándose que en GATA 28 el 

polimorfismo fue muy bajo en estos odontocetos al comparárseles con los rorcuales, 

pero muy similar al de las ballenas jorobadas, en tanto que el de GATA 53 fue 

intermedio entre los valores mínimo y máximo de las ballenas de aleta. El locus TAA 

31 solamente se ha analizado en las ballenas jorobadas. El rango de alelos 

diferentes para cada locus fue muy estrecho entre los rorcuales, mientras que en las 

ballenas jorobadas dicho rango fue mucho más amplio. En  GATA 28, el número de 

alelos varió entre seis y ocho en B. acutorostrata y entre siete y 15 en B. physalus  

en  tanto que  en los rorcuales jorobados el rango osciló entre dos y 16 alelos. En 

GATA 53 se observó algo similar ya que en las ballenas de aleta el número de 

alelos varió de 5 a 11 mientras que en los rorcuales jorobados varió de 4 a 13. Lo 

mismo ocurrió en GATA 417 en donde se observó que en las ballenas de Minke el 

número de alelos fluctuó entre cuatro y siete y en las jorobadas entre siete y 21. 

Las distintas subpoblaciones de ballenas jorobadas de diversas partes del 

mundo exhibieron alejamientos del equilibrio de Hardy-Weinberg en distintas formas 

y para diferentes loci (Cuadro XXIX). Los loci que indicaron mayor desviación del 

equilibrio con valores de Fis positivos fueron TAA 31 (Fis = 0.5) en Japón, GT238 (Fis 

= 0.3433), GT541 (Fis = 0.28), GATA 28 (Fis = 0.2334) en la Isla Socorro y CA234 

(Fis = 0.2308) mientras que aquellos con valores de Fis negativos fueron AC137 (Fis 

= -0.2195), GT001 (Fis = -0.1974), GT129 (Fis = -0.2500) y GATA 53 (Fis = -0.2857) 

en Japón. 

De manera general, al aumentar el número de alelos en los loci, los valores 

negativos casi no se presentaron (Figura 15). Sin embargo, los loci con mayor 

polimorfismo tendieron a tener mayor cantidad de valores positivos y una menor 

cantidad valores negativos. 

Las diversas subpoblaciones de ballenas jorobadas en las que se han 

analizado los mismos loci de este trabajo presentaron diversos alejamientos del 

equilibrio de Hardy-Weinberg tanto negativos como positivos (Figura 16). En GATA 

28 el mayor valor negativo se presentó en Hawai (-0.0954) y el máximo valor 

positivo en Isla Socorro (0.2334). Para GATA 53, Japón mostró el mayor valor 



  

negativo (-0.2857) y el sureste de Alaska el máximo positivo (0.0359). En GATA 417 

el máximo valor negativo (-0.0976) se registró en Japón en tanto que el mayor valor 

positivo se obtuvo en la Isla Socorro (0.2028). En TAA 31 el rango de valores que 

señalan alejamientos del equilibrio varió de -0.098 en Colombia a 0.5 en Japón. Los 

datos obtenidos en este trabajo en la Isla Socorro se pudieron comparar con los 

obtenidos por Cerchio y colaboradores (2005) en la misma isla durante los años 

1997 a 2001 (Figura 16). Los valores de Fis obtenidos a partir de los datos de 

Cerchio et al. (2005) para los tetrámeros denotan valores negativos y únicamente en 

TAA 31 se advierte un alejamiento del equilibrio de Hardy-Weinberg considerable 

(0.0335) aunque menor al obtenido en esta investigación (0.0834). 

Los índices de endogamia del rorcual pigmeo (Balenoptera acutorostrata) y 

del rorcual de aleta (B. physalus) pudieron calcularse para los loci GATA 28 y GATA 

417 (Cuadro XXIX). En ambas especies se observaron alejamientos del equilibrio de 

Hardy-Weinberg, particularmente en el rorcual de aleta cuyos valores resultaron 

extremadamente elevados. En el locus GATA 28 los alejamientos del equilibrio 

presentaron valores negativos en la mayoría de los casos mientras que en GATA 

417 tales distanciamientos tuvieron valores positivos. 

Los índices de fijación Fst  para las ballenas jorobadas  de diferentes partes 

del mundo calculados para los loci EV1Pm, EV37Mn, EV94Mn y EV96Mn por 

Valsecchi y colaboradores (1997) señalaron una diferenciación poblacional muy 

considerable entre los rorcuales de Islandia y la Península Antártica, entre las de 

Maui y las del Atlántico Norte y entre las de Islandia y el Atlántico norte (Cuadro 

XXX). También indicaron una nula distinción entre las ballenas del océano austral y 

las de la Península antártica. En el Pacífico norte, Baker y coautores (1998) 

encontraron una muy clara diferenciación entre los rorcuales jorobados de California 

y los del Sureste de Alaska en el locus EV104 (Fst = 0.133). Otras diferencias 

considerables se encontraron en los loci 415/416 (Fst = 0.06), EV14 (Fst = 0.017) y  

464/465 (Fst = 0.01). 



  

 
   Figura 14: Loci de microsatélites analizados tanto en ballenas jorobadas como en otras  
                    especies  de  cetáceos.  Ba   Balaenoptera  acutorostrata,  Bp  Balaenoptera        
                    physalus, Mn Megaptera  novaeangliae (en blanco) y Pm  Physeter macroce- 
                    phalus. 

 

 

Figura 15: Índice de endogamia (Fis) de distintos loci de microsatélites de ballenas                                  
                              jorobadas de distintas partes del mundo. 



  

 
 
Figura 16: Índice de endogamia (Fis) de los cuatro loci de microsatélites de ballenas                                    
                  jorobadas de este trabajo en distintas partes del mundo. 
 

Cuadro XXIX: Heterocigocidad observada (Ho), heterocigocidad esperada (He) e 
índice de endogamia (Fis) de otros rorcuales y de las ballenas jorobadas de 
México. 

 
Refe-
rencia Especie Lugar N° 

alelos Ho He Fis 

  GATA 28     
6 Balaenoptera acutorostrata Japón 8 0.88608 0.8192 -0.0816 
6 Balaenoptera acutorostrata Corea 6 0.74359 0.7796 0.0462 
5 Balaenoptera physalus Mar de Cortés, México 10 0.67 0.21 -2.1905 
11 Megaptera novaeangliae Los Cabos 8 0.333 0.365 0.0867 

11 Megaptera novaeangliae Bahía de Banderas 5 0.312 0.314 0.0069 

11 Megaptera novaeangliae Isla Socorro 6 0.213 0.277 0.2334 

  GATA 417     
6 Balaenoptera acutorostrata Corea 4 0.55556 0.6092 0.0880 
6 Balaenoptera acutorostrata Japón 7 0.5375 0.6947 0.2263 
5 Balaenoptera physalus Mar de Cortés, México 10 0.66 0.02 -32.000 
11 Megaptera novaeangliae Los Cabos 19 0.826 0.888 0.0690 

11 Megaptera novaeangliae Bahía de Banderas 19 0.827 0.874 0.0538 

11 Megaptera novaeangliae Isla Socorro 18 0.696 0.873 0.2028 

 
Referencias: 5 Bérubé et al., 2002, 6 Dalebout et al., 2002, 11 Este trabajo. 



  

Cuadro XXX: Diferenciación regional (Fst) en microsatélites de las ballenas 
jorobadas de diferentes regiones del mundo. 

 
MH 0  
AN 0.047 0  

I 0.017 0.036 0  
A0 0.019  -  - 0 
PA  -  0.018 0.048 -0.006 0 

 MH AN I AO PA 
 
MH: Maui, Hawai, AN: Atlántico norte, I: Islandia, AO: Australia occidental y PA: Península 
antártica (Valsecchi et al., 1997). 
 
 

Las ballenas de aleta (B. physalus) fueron otra especie de rorcuales en las 

que se hicieron análisis de subdivisión poblacional. Para esta especie, Bérubé y 

colaboradores (1998), utilizando los loci GGAA520, GT011, GATA028, GATA053, 

GATA098 y TAA023, reportaron una gran diferenciación de las ballenas del Golfo de 

California y las del resto del mundo, principalmente con las del Mar de Liguria en el 

Mediterráneo (Cuadro XXXI). Este último grupo de rorcuales mediterráneos también 

se distingue visiblemente de las ballenas de aleta del resto del mundo. Por otro 

lado, las ballenas de esta especie que presentan mayor similitud son las del Golfo 

de Maine con las de Groenlandia.   

 

 

Cuadro XXXI: Diferenciación regional (Fst) en microsatélites de las ballenas de aleta 
(Balaenoptera physalus) de diferentes regiones del mundo. 

 
GSL 0  
GM  - 0  
GO  - 0.002 0  

I  -  -  - 0  
E 0.033 0.036 0.015  - 0  

ML 0.119 0.15 0.116 0.094 0.097 0 
MC 0.422 0.516 0.486 0.509 0.519 0.601 0 

 GSL GM GO I E ML MC 
 
GSL: Golfo de San Lorenzo (Canadá), GM: Golfo de Maine (U.S.A.), GO: Groenlandia 
occidental, I: Islandia, E: España, ML: Mar de Linguria (Mediterráneo) y MC: Mar de Cortés 
(México). 

 

 

 

 



  

DISCUSIÓN 
 

La estructura genética de diferentes poblaciones de ballenas jorobadas en el 

mundo se ha estudiado usando un número diverso de loci de microsatélites que 

varía de cuatro (Valsecchi et al., 1997; Medrano-González et al., 2000) a 17 (Bérubé 

et al., 2005). En estas ballenas el total de loci analizados y hasta hoy reportados es 

de 34 (Figura 12) y han mostrado ser tanto monomórficos (Bérubé et al., 2005) 

como polimórficos con hasta 21 alelos diferentes por locus (Pomilla y Rosenbaum, 

2006). Los loci con más de diez alelos que se han investigado en los rorcuales 

jorobados de diversas partes del planeta, incluidos los de este trabajo, son ocho y 

en su mayoría este gran polimorfismo se ha reportado para el hemisferio sur 

(Pomilla y Rosenbaum, 2006). Puesto que el grado de polimorfismo entre los loci de 

microsatélites en distintas partes del mundo es diferente, es posible que exista tanto 

una evolución molecular distinta entre loci como una historia organísmica disímil 

entre poblaciones. 

Las ballenas jorobadas que invernan en el Pacífico mexicano mostraron el 

83% de todos los alelos encontrados en los cuatro loci de microsatélites analizados 

para esta especie en el Océano Pacífico. El locus GATA 28 analizado en ballenas 

jorobadas del Pacífico mexicano fue el único que tuvo un polimorfismo menor al 

mayor registrado y que se observó en las ballenas jorobadas de la Antártica (Pomilla 

y Rosenbaum, 2006). Sin embargo, los tetrámeros GATA 53  y GATA 417 del 

Pacífico mexicano, presentaron valores ligeramente mayores a los reportados para 

poblaciones de ballenas jorobadas del hemisferio sur (Pomilla y Rosenbaum, 2006) 

y solo un locus, el trímero TAA 31 mostró un polimorfismo mucho mayor al 

registrado también en el hemisferio sur y el mayor para todos los loci analizados en 

diversas poblaciones.  

Esta gran diversidad de los microsatélites de las ballenas jorobadas que se 

reproducen en aguas del Pacífico mexicano se debe a que las áreas de 

reproducción mexicanas forman una zona en la que confluyen ballenas jorobadas 

de diferentes zonas de alimentación en el Pacífico norte, provenientes 

principalmente de la región California-Oregon-Washington, de Columbia Británica y 

del sureste de Alaska  (Medrano-González et al., 1995; Baker et al., 1998; Urbán 

Ramírez, 2001). Aunado a esto, la alta representatividad de alelos del Pacífico 

mexicano con respecto a toda la cuenca pacífica es el resultado de procesos 



  

históricos de flujo génico entre el Pacífico norte y sur que Medrano-González et al. 

(2001) y Baker y Medrano-González (2002) han asociado a las glaciaciones ya que 

éstas han homogenizado a las poblaciones de ballenas jorobadas al reducir su 

hábitat y permitir el intercambio genético transoceánico. Es posible que el flujo 

génico entre hemisferios ocurra actualmente en menor grado si los rorcuales 

jorobados de ambas partes prolongan sus estadías invernales y éstas se empalman, 

por ejemplo, en Centroamérica (Acevedo y Smultea, 1995; Medrano-González et al., 

2001). 

La diversidad génica permite calcular el tamaño efectivo de la población a 

largo plazo si se supone equilibrio entre mutación y deriva génica lo cual tarda miles 

de generaciones en alcanzarse. Los niveles de diversidad genética entre los cuatro 

loci de las ballenas  jorobadas del Pacífico mexicano varían entre h = 0.33 (GATA 

28) y h = 0.89 (TAA 31). Con una tasa de mutación que en los mamíferos va de μ = 

10-5 a 10-3 / generación individuo (Nikitina y Nazarenko, 2004), el tamaño 

poblacional efectivo inferido a largo plazo es N = ([1/(1-h) ]-1)/4μ = 123 000 a 

202,272 individuos. El tamaño poblacional efectivo máximo concuerda a grosso 

modo con el tamaño poblacional mundial prístino cercano a 150,000 individuos 

(Chapman 1974; Rice 1974, 1977; NMFS 1991) sugiriendo que la diversidad 

genética nuclear de las ballenas jorobadas es casi homogénea en toda la cuenca 

pacífica como producto del alto flujo génico entre las ballenas y/o el alto grado de 

homoplasia de los microsatélites. Puesto que es improbable que el tamaño 

poblacional de las ballenas jorobadas se haya mantenido constante por las miles de 

generaciones que toma alcanzar el equilibrio, la estimación del tamaño efectivo de 

su población mundial es el resultado del cálculo de muchos valores de dicho tamaño 

a lo largo del tiempo. Además, el tamaño poblacional efectivo es un valor para una 

población ideal que no está estructurada geográficamente, ni por edades y en la que 

existe la misma proporción de hembras y machos. Dicha estructura es la mediadora 

entre el valor Ne de la variación genética y el valor N demográfico. La similitud del 

valor de Ne estimado a partir de la diversidad genética y el valor demográfico 

prístino calculado con datos de captura, sugiere que las ballenas jorobadas fueron 

más abundantes durante el Pleistoceno tal y como lo señalan los análisis de mtDNA 

que han mostrado coalescencia en este período (Medrano González et al., 2001; 

Robles Saavedra en elaboración). Es probable que la población mundial de ballenas 

jorobadas esté alejada del equilibrio que existe entre la deriva génica y la mutación y 



  

para conocer esto se requerirá un análisis de variación genética entre diferentes 

generaciones. Puesto que la variación genética de los microsatélites de las ballenas 

jorobadas analizadas en este trabajo se examinó únicamente en términos de peso 

molecular (en pares de bases), sería conveniente precisar si dicha variación está 

determinada solamente por el número de pares de bases y/o por diferencias en sus 

secuencias nucleotídicas. Posiblemente, alelos de un mismo locus con idéntico 

peso molecular tengan diferentes secuencias.  

En cada una de las tres zonas de reproducción del Pacífico mexicano 

también se observó una alta representatividad de la diversidad genética de toda la 

cuenca pacífica variando de 61% de aparición de todos los alelos en Bahía de 

Banderas (en donde se encuentran los menores polimorfismos) a 82% en Los 

Cabos (que presentan los mayores índices de polimorfismo). El patrón mencionado 

incluye, además de la representatividad de alelos, a la cantidad de alelos únicos, los 

índices de Nei, Shannon-Wiener y el número efectivo de alelos siendo estos últimos 

índices de diversidad muy similares entre las regiones y con valores variables entre 

loci. Estos resultados muestran uniformidad de la variación genética nuclear de las 

ballenas jorobadas del Pacífico en distintas escalas derivada de un alto flujo génico 

histórico y reciente pero también la existencia de heterogeneidades poblacionales 

regionales debidas a procesos de aislamiento poblacional resultado de las 

interglaciaciones (Medrano-González et al., 2001). La mayor diversidad genética 

encontrada en las jorobadas de Baja California Sur ya se ha observado (Baker et al. 

1998) y parece deberse a de que ésta es tanto una zona de tránsito por la que 

atraviesa una parte de los rorcuales jorobados que invernan en la costa continental 

(Calambokidis et al., 2001; Urbán Ramírez, 2001) como un área de destino de 

ballenas provenientes de diferentes zonas de alimentación. La menor diversidad 

genética en la Bahía de Banderas sugiere que esta es una zona en la que se 

reproduce sólo una parte de las ballenas jorobadas que visitan el Pacífico mexicano. 

En el conjunto de todos los individuos examinados en el Pacífico mexicano se 

observa que el grado de polimorfismo para los loci tetrámeros GATA es proporcional 

al tamaño molecular, esto es, para una muestra con una misma historia poblacional, 

nuevamente se nota una evolución molecular diferente entre loci lo que no 

contradice la asociación entre el grado de polimorfismo y el tamaño molecular del 

locus de manera que las diferencias entre loci más bien derivan de diferentes 

formas de mutación. Estudios ad hoc (p.ej. Whittaker et al., 2003) también han 



  

mostrado la asociación entre peso molecular y tasa de mutación  aunque no es claro 

cual es la relación causal entre ellos, habiéndose sugerido que el número de 

repeticiones afecta las probabilidades de mutación en el tamaño de los 

microsatélites por deslizamiento (Nikitina y Nazarenko 2004).  

La comparación de los loci analizados en este trabajo con diversas especies 

de cetáceos, indicó que son las ballenas jorobadas quienes hasta el momento 

presentan los mayores polimorfismos para esos loci debido probablemente a que las 

tasas de mutación son diferentes entre especies. También es factible que sea 

necesario realizar un mayor análisis en las diversas poblaciones de las distintas 

especies de cetáceos ya que, después de los rorcuales jorobados, las ballenas de 

aleta son las más estudiadas con microsatélites y quienes también presentan altos 

polimorfismos lo que sugiere que sea una característica de subpoblaciones con 

grandes tamaños poblacionales. 

Comparados con el mtDNA (Robles Saavedra, en elaboración), los 

microsatélites, por ser marcadores nucleares, muestran poca diferenciación 

genética entre las tres zonas de reproducción del Pacífico mexicano aunque tal 

diferenciación es observable y con un patrón reconocible. El índice de subdivisión 

poblacional Fst indica que las ballenas que llegan a reproducirse en las aguas 

adyacentes a la Isla Socorro son un grupo distinto del conjunto de rorcuales de las 

zonas continentales lo cual es consistente con estudios previos de fotoidentificación 

y variación de mtDNA (Medrano-González et al., 1995; Urbán et al., 2000; Urbán 

Ramírez, 2001; Robles Saavedra, en elaboración). Los alelos únicos encontrados 

en estas ballenas también lo corroboran ya que hasta el momento no se han 

encontrado en los rorcuales de aguas continentales. 

Entre las dos áreas de reproducción costeras del Pacífico mexicano la 

diferenciación genética es menor ya que existe movimiento de rorcuales entre 

ambas regiones continentales como también lo han mostrado los estudios de 

fotoidentificación (Urbán et al., 2000; Calambokidis et al., 2001; Urbán Ramírez, 

2001). Sin embargo, al hacer una división estacional, se advierten en la primera 

etapa en Los Cabos y Bahía de Banderas a grupos de ballenas distintos a los de las 

demás etapas. En Los Cabos se distingue a un grupo de rorcuales diferente de otro 

que se observa tanto en la primera etapa como en la segunda en dicho lugar. En la 

Bahía de Banderas, la mayoría de las ballenas del primer periodo son disímiles de 

las de la siguiente etapa en ese mismo lugar pero parecidas a las del segundo en 



  

Los Cabos. Esto sugiere que hay dispersión de los animales desde Los Cabos hacia 

otros lugares durante la primera etapa y luego entre las distintas zonas de 

reproducción así como el arribo subsiguiente de ballenas desde varias zonas de 

alimentación. Esto es acorde con la mezcla en el Pacífico mexicano de ballenas de 

diferentes regiones de alimentación aparente en los estudios de fotoidentificación 

pero al mismo tiempo con que tal mezcla es limitada. Es factible que existan 

ballenas que no atraviesen por Los Cabos para llegar a Bahía de Banderas o a otros 

sitios de reproducción dada la ausencia de determinados alelos en Los Cabos y las 

altas frecuencias de estos mismos en Bahía de Banderas a lo largo de la etapa 

inicial. La frecuencia de estos mismos alelos disminuye durante el segundo periodo 

en la Bahía de Banderas lo que sugiere que se trata de un grupo de rorcuales 

jorobados que arriba primeramente a la bahía y de allí se traslada a otros lugares 

diferentes a las zonas de estudio, probablemente hacia el sur de México y América 

Central. 

El incremento en la diversidad en Bahía de Banderas en la segunda etapa se 

explica por la acumulación de animales que permanecen allí desde el primer periodo 

más los que siguen llegando durante el segundo. Los microsatélites señalan 

entonces la existencia de al menos dos grupos distintos de ballenas jorobadas en 

aguas continentales provenientes de diferentes regiones de alimentación. Estudios 

de variación de mtDNA (Robles Saavedra, en elaboración) señalan lo mismo 

aunque con un patrón de diferenciación distinto. La variación en el mtDNA indica 

que las ballenas de Los Cabos son una mezcla de rorcuales provenientes de Alaska 

suroriental con otras de California, en tanto que las de Bahía de Banderas son más 

parte de un subgrupo californiano (Medrano-González et al., 1995; Urbán et al., 

2000). La mayor diversidad de todas las etapas y zonas se registra durante la última 

etapa en Los Cabos lo que sugiere la confluencia en ese sitio de los animales 

provenientes de distintas zonas de reproducción en retorno a diferentes áreas de 

verano lo que es acorde con lo previamente descrito mediante fotoidentificación 

(Calambokidis et al., 2001). La similitud genética observada entre el segundo 

periodo en Bahía de Banderas y el tercero en Los Cabos es consistente con esta 

hipótesis. 

Las comparaciones de datos agrupados pueden contener componentes de 

variación de dos o más factores que son difíciles de discernir debido a que el 

muestreo no fue completo entre regiones, entre años y entre las distintas etapas 



  

invernales. El análisis de variación entre regiones (considerando el mismo año y la 

misma etapa) mostró disimilitudes entre las dos zonas costeras y entre Bahía de 

Banderas e Isla Socorro. Al unir la segunda etapa con la tercera, se observó una 

mayor variación entre las tres regiones, distinguiéndose mucho más la existente 

entre Los Cabos y la Bahía de Banderas. En la tercera etapa se notó una mayor 

variación entre las tres zonas de reproducción. De manera general la variación 

anual fue menor a la regional con excepción del año 1996 que fue muy distintivo. El 

análisis de la variación para la misma etapa en diferentes regiones y años mostró 

una considerable diferenciación entre los años 1992 y 1996 para la Isla Socorro lo 

que sugiere que durante la primera etapa en la Isla Socorro (etapa dos) arribaron 

rorcuales jorobados diferentes en los años 1992 y 1996. A pesar de no contarse con 

muestras de todas las regiones para todas las etapas y todos los años, los análisis 

indican que la variación genética de las ballenas jorobadas tiene un componente 

anual relativamente menor, esto es, que es muy probable que la mayoría de 

rorcuales realicen la migración desde sus lugares de alimentación correspondientes 

a las zonas de reproducción del Pacífico mexicano. La variación entonces, se 

presenta principalmente entre regiones distinguiéndose una zona insular 

(Archipiélago de Revillagigedo) y  una continental (Los Cabos y Bahía de Banderas). 

Aparentemente en relación con la estructura espacial de las zonas de alimentación, 

en el Pacífico mexicano hay diferenciación entre las etapas invernales de las 

distintas zonas costeras debido a la existencia de al menos dos grupos diferentes 

provenientes de distintas zonas de alimentación. 

Los microsatélites de las ballenas jorobadas que se reproducen en el 

Pacífico mexicano de manera general se encuentran en equilibrio de Hardy-

Weinberg, lo que concuerda con lo encontrado por Robles Saavedra (en 

elaboración) quien no halló alejamientos de este equilibrio con la poca resolución 

del análisis del sitio Kpn I del intrón 1 de la actina desarrollado por Palumbi y Baker 

(1994). Los microsatélites examinados muestran componentes poblacionales que se 

alejan del equilibrio como el locus GATA 417 que presenta desviaciones pequeñas 

asociadas a un menor grado de variación. Un alejamiento del equilibrio considerable 

se encuentra en Los Cabos en donde todas las Fis son positivas y relativamente 

grandes (ca. 0.1) debido probablemente al efecto Wahlund, esto es, a la existencia 

de dos o más componentes poblacionales que no se mezclan, particularmente en la 

tercera etapa, en donde es reducido el número de hembras en condición de 



  

aparearse. Al igual que el grado de diversidad genética, el alejamiento del equilibrio 

descrito sugiere que la región de Los Cabos es una zona de tránsito de distintos 

componentes poblacionales de las ballenas jorobadas del Pacífico norte. Todas las 

Fis negativas son pequeñas y se presentan en dos loci en Bahía de Banderas y un 

locus en la Isla Socorro. En organismos como las ballenas, este resultado sugiere 

preferencias de apareamiento con individuos diferentes a los que se asocian en las 

áreas de alimentación. Alguna evidencia de esto por fotoidentificación ha sido 

propuesta por Perry et al. (1990) para las ballenas jorobadas de Hawai. 

De manera general, las ballenas jorobadas del Pacífico mexicano se acercan 

al equilibrio de Hardy-Weinberg aunque las diversas subpoblaciones exhiben 

alejamientos negativos y positivos de este equilibrio. Los valores de Fis obtenidos 

para las ballenas de la Isla Socorro en este trabajo difieren de los de Cerchio et al. 

(2005). Los datos de este trabajo (1991 a 1996) en general indican una leve 

endogamia. Los datos de Cerchio et al. (1997 a 2001) se basan en una muestra 

mucho mayor y tienden más hacia una ligera exogamia. Algunos estudios de 

fotoidentificación sugieren que las ballenas jorobadas de las Islas Revillagigedo son 

una población en crecimiento y probablemente subdividida entre las islas que 

conforman el archipiélago (Martínez Aguilar, en elaboración) de manera que es 

posible considerar un cambio en la endogamia asociado al crecimiento y 

fragmentación de la población que podría explicar las diferencias entre ambos 

estudios. Las pequeñas diferencias en el alejamiento al equilibrio Hardy-Weinberg 

igualmente pueden deberse a diferencias de muestreo. La diferencia más notoria 

entre ambos estudios es la del locus GATA 417 para el cual en este trabajo se 

obtuvo una endogamia considerable (Fis = 0.203) que parece derivar 

fundamentalmente de un exceso de homócigos en 1991 y 1992 los cuales fueron 

inviernos asociados a un evento de El Niño. En este periodo, los datos para este 

locus obtenidos en este trabajo arrojaron un valor Fis = 0.68 mientras que para los 

años 1995 y 1996, este valor fue Fis=-0.04 que es muy similar al de Cerchio et al. 

(2005). Se observa que en el periodo de 1991 y 1992 el alelo de GATA 417 con 

mayor frecuencia fue el 199 (f = 0.43) mientras que en el periodo de 1995 y 1996, el 

alelo con más frecuencia fue el 214 (f = 0.29). Así pués, se observan variaciones 

genéticas anuales asociadas al fenómeno del ciclo El Niño/La Niña y probablemente 

también estén relacionadas con cambios de abundancia y fragmentación derivados 

de la recuperación de la especie posterior a su caza comercial. 



  

En las ballenas jorobadas, entre mayor es la riqueza de alelos, menores son 

las desviaciones observadas al equilibrio de Hardy-Weinberg. Igualmente el 

alejamiento es un poco menor con polimorfismos muy bajos. En general, las 

desviaciones positivas son mayores que las negativas y prácticamente las únicas en 

valores altos de polimorfismo. El menor alejamiento al equilibrio con altos 

polimorfismos puede derivar de un alto flujo génico que produce grandes tamaños 

poblacionales efectivos. En poblaciones subdividas en unidades pequeñas con bajo 

polimorfismo también ocurre endogamia y como consecuencia, la presencia de 

valores altos del índice de endogamia. La curva de Fis > 0 en relación con el 

polimorfismo puede indicar por lo tanto, efectos de la subdivisión poblacional en la 

endogamia. La tendencia a valores más negativos de Fis con bajos polimorfimos 

puede derivar de que en poblaciones con tamaño poblacional efectivo reducido, 

ocurre desequilibrio de una mayor mutación con respecto a la deriva génica 

generando un efecto aparente de exogamia. 

Por la gran variación que presentan los microsatélites es posible identificar 

individuos con la tipificación de varios loci. Tratándose sólo de los cuatro 

microsatélites examinados, la probabilidad de encontrar al azar individuos con el 

mismo genotipo en todo el Pacífico mexicano es (Π Ji
2) = 2.3 x 10-6 por cada 

comparación pareada entre individuos donde Ji es la probabilidad de identidad de 

dos alelos tomados al azar en cada locus i. Para un tamaño de muestra de n = 293 

individuos, hay 42,778 comparaciones pareadas lo que da una expectativa total de 

0.1 comparaciones con el mismo genotipo. En el caso de las ballenas jorobadas 

analizadas en este trabajo, el reconocimiento individual se realizó además de con 

los cuatro microsatélites examinados, con el mtDNA, el intrón 1 de la actina y el 

sexo (Robles-Saavedra, en elaboración). Se encontraron siete pares de genotipos 

idénticos, seis de los cuales corresponden a muestras recolectadas el mismo día o 

en el mismo avistamiento por lo que se consideraron como capturas no 

independientes del mismo individuo. Un par de genotipos idénticos corresponde a 

una muestra recolectada en Los Cabos en 1993 y a otra en la Isla Socorro en 1995. 

Aunque tienen el mismo genotipo, cuatro loci no son suficientes para identificar 

perfectamente a los individuos, por lo que no se puede saber si se trata de una 

recaptura o de dos individuos con un genotipo igual porque no se tiene la 

identificación fotográfica de la muestra de 1993. 



  

Aunque se conoce la mayor parte de las zonas de alimentación y de 

reproducción de las ballenas jorobadas en todo el mundo, todavía hay grupos cuyas 

áreas de procedencia se desconocen y de algunos se ha predicho incluso su 

composición de alelos y haplotipos (Baker et al., 1998). Tal es el caso de los 

rorcuales jorobados que se reproducen en las Islas Revillagigedo. Los alelos únicos 

pueden ayudar a dilucidar este problema ya que se les ha utilizado como 

indicadores de localidades en otros mamíferos marinos como los osos polares, 

Ursus maritimus, en quienes se ha observado la existencia de genotipos 

característicos de regiones  y poblaciones  (Paetkau et al., 1995). En el caso de las 

ballenas jorobadas del Pacífico mexicano, entre los cuatro loci examinados se 

encontraron 19 alelos únicos, siete de los cuales son exclusivos de la Isla Socorro. 

El hallazgo de estos alelos en zonas de alimentación podría indicar las zonas de 

procedencia de las ballenas de Revillagigedo. Los alelos exclusivos que se sugieren 

buscar en las áreas de alimentación son los del locus GATA 417 por ser los más 

abundantes de su tipo en Isla Socorro. Alternativamente, el análisis de composición 

de ácidos grasos (López Montalvo, 2005) sugiere que las ballenas de Revillagigedo 

se alimentan en zonas cercanas a las áreas de alimentación de Alaska Suroriental. 

En resumen, las ballenas jorobadas que se reproducen en el Pacífico 

mexicano representan la mayor parte de la diversidad genética nuclear de la 

especie en el océano Pacífico, siendo Los Cabos la zona de mayor polimorfismo por 

ser una zona de tránsito y destino migratorio. Las ballenas de la Isla Socorro se 

diferencian de las que llegan a aguas continentales en donde existen al menos dos 

grupos distintos de rorcuales jorobados provenientes de distintas regiones de 

alimentación y que arriban en dos etapas invernales diferentes, la primera 

probablemente en tránsito hacia destinos costeros al sur de México y 

Centroamérica. Se observan variaciones genéticas anuales probablemente 

asociadas al crecimiento y fragmentación poblacionales y también a cambios en los 

destinos migratorios por efecto de eventos El Niño y La Niña. 
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CONCLUSIONES 
 

 

I.- En las ballenas jorobadas del Pacífico mexicano se observaron 97 alelos 

entre cuatro loci de microsatélites lo que representa la mayor parte de la diversidad 

de estos marcadores genéticos registrada en la especie en el Océano Pacífico. Esto 

se debe a que el Pacífico mexicano es un área de reproducción en la que confluyen 

ballenas jorobadas de diferentes zonas de alimentación del Pacífico norte y a 

procesos históricos de flujo génico entre el Pacífico norte y sur. Esta diversidad 

también se asocia a la existencia de heterogeneidades poblacionales regionales y 

temporales dentro del Pacífico mexicano. 

 

II.- En Los Cabos se presentaron los mayores índices de polimorfismo por 

ser una zona de tránsito y destino de rorcuales provenientes de diferentes zonas de 

alimentación. Sin embargo, no todas las ballenas jorobadas del Pacífico mexicano 

parecen transitar por Los Cabos. La menor diversidad genética en la Bahía de 

Banderas indica que ésta es una zona por la que pasa sólo una parte de las 

ballenas jorobadas que visitan el Pacífico mexicano. 

 

III.- Los microsatélites de las ballenas jorobadas que se reproducen en el 

Pacífico mexicano de manera general se aproximan al equilibrio de Hardy-

Weinberg, con componentes poblacionales que se alejan de éste por efecto 

Wahlund y exogamia.

 

IV.- Existen dos grandes grupos de ballenas jorobadas que se reproducen en 

aguas del Pacífico mexicano: las que arriban al archipiélago de Revillagigedo y las 

que llegan a aguas continentales. En las ballenas de Revillagigedo se encuentran 

alelos exclusivos cuya identificación puede utilizarse para determinar las regiones 

de alimentación de este grupo de ballenas. 

 

V.- En la Isla Socorro se observaron variaciones genéticas anuales 

asociadas al fenómeno del ciclo El Niño/La Niña y probablemente también estén 

ligadas a cambios de abundancia y fragmentación derivados de la recuperación de 

la especie posterior a su caza comercial. 
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VI.- En las zonas continentales existen al menos dos grupos distintos de 

rorcuales jorobados provenientes de diferentes regiones de alimentación y que 

arriban en etapas invernales diferentes. Existe una mayor diferenciación de un 

componente poblacional migratorio que se presenta al inicio del invierno y que 

parece desplazarse a otros lugares, posiblemente al sur de México y Centroamérica. 

Un segundo componente migratorio parece ser simplemente la acumulación de 

ballenas provenientes de diferentes sitios de alimentación que luego se mezclan 

también entre diferentes áreas de congregación invernal. 

 

VII.- Las ballenas jorobadas del Pacífico mexicano mostraron un 

polimorfismo mayor al reportado para poblaciones de estos rorcuales en otras 

partes del mundo (con excepción de GATA 28) debido a que las áreas de 

reproducción mexicanas forman una zona en la que confluyen ballenas jorobadas 

de diferentes zonas de alimentación en el Pacífico norte.  

 

VIII.- La comparación de los loci analizados en este trabajo con diversas 

especies de cetáceos, indicó que son las ballenas jorobadas quienes hasta el 

momento presentan los mayores polimorfismos para esos loci debido 

probablemente a que las tasas de mutación son diferentes entre especies o a que 

es una característica de subpoblaciones con grandes tamaños poblacionales. 
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