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RESUMEN

La incertidumbre sobre la definicion de las unidades de pesca es un problema relevante en
la administracidon de pesquerias. Es comun considerar que los peces peldgicos migratorios
de amplia distribucion, como el dorado (Coryphaena hippurus), forman una sola poblacion
homogénea. No obstante, las diferencias en parametros poblacionales y la heterogeneidad
oceanografica podrian estar relacionadas con la existencia de subpoblaciones en el &mbito
de la distribucion de la especie. El dorado se distribuye en aguas tropicales y subtropicales
de todas las cuencas oceanicas donde es explotado comercialmente. En México, esta
reservado a la pesca deportiva y la pesca comercial es ilegal por lo que no hay un registro
sistematico de su captura. Considerando la importancia del recurso y para contribuir al
conocimiento de su estructura y dindmica poblacional, en este trabajo se investigd la
estructura genética de la poblacion con base en el analisis de secuencias de un segmento de
507 pb del gen del citocromo b del mtDNA de 144 individuos provenientes de cinco
localidades del Pacifico oriental: tres de México (Mazatlan, Sin., Guyamas, Son. y Bahia
Magdalena, BCS), Perti y Ecuador. Los resultados mostraron una alta diversidad de
haplotipos (2 = 0.8697) y una baja diversidad a nivel de nucledtidos (z = 0.004). La
comparacion de la diversidad genética en diferentes niveles jerarquicos (al interior de las
poblaciones, entre poblaciones y entre grupos de poblaciones) mostré que no existen
niveles significativos de estructura genética en la poblacion (Fsy = -0.005, P = 0.63). Las
reducciones en el tamafio de las poblaciones como resultado de cambios climaticos
asociados a periodos glaciales del Pleistoceno parecen haber tenido una influencia
determinante en la variabilidad genética de la especie y en la ausencia de patrones

filogeograficos definidos.



INTRODUCCION

En décadas recientes, el incremento en la demanda de alimentos ha propiciado la
sobreexplotacion de los recursos biologicos en el mundo. En el ambiente marino, la
industria pesquera ha aumentado de manera considerable la captura de estos recursos y en
muchos casos, esta actividad no es regulada de manera adecuada (Cochrane, 2000).

Actualmente la sobreexplotacion de los recursos marinos es un problema que
prevalece en la mayoria de los paises pesqueros mas importantes del mundo teniendo como
consecuencia inmediata la no sustentabilidad de dichos recursos. Lo anterior tiene
implicaciones economicas, politicas, sociales y bioldgicas a nivel internacional, regional,
nacional y local (Cochrane, 2000).

De acuerdo con la FAO, para poder llevar a cabo una administracion adecuada de
las pesquerias es necesario generar un programa de manejo que considere la evaluacion de
las caracteristicas poblacionales de las especies (Cochrane, 2002).

Uno de los objetivos principales de la ordenacidon pesquera es asegurar que la
mortalidad natural y la producida por la pesca no supere la cantidad de pérdida que la
poblacion pueda tolerar sin amenazar la sustentabilidad de la misma (Cochrane, 2002). En
una poblacion en equilibrio los procesos aditivos de crecimiento y reproduccion compensan
la pérdida por mortalidad total. En poblaciones no explotadas la mortalidad total consiste
unicamente de la mortalidad natural. Sin embargo, en una poblacion sujeta a la presion de
pesca, la mortalidad total consiste en la mortalidad natural mas la mortalidad por pesca, por
lo que es importante establecer maximos de captura para que la poblacion mantenga niveles
de abundancia y biomasa que favorezcan la sustentabilidad de las pesquerias. La

disminucion excesiva del tamafio de una poblacion puede poner en riesgo no solo su



preservacion sino también la productividad de la pesqueria y puede tener un impacto
negativo en el ecosistema del cual forma parte (Cochrane, 2002).

Ademas se debe mantener una estructura de edad que permita conservar el nivel de
reproduccion y reclutamiento necesario para reponer las pérdidas. El establecimiento de
tallas minimas de captura garantiza que el nimero de individuos sexualmente maduros sea
suficiente para mantener poblaciones potencialmente reproductivas (Cochrane, 2002).

La disminucion drastica del tamafio de las poblaciones también provoca la pérdida
de variabilidad genética (Smith, 1996). La variabilidad que observamos en las poblaciones
actuales es el resultado de los procesos evolutivos que definen la composicion genética de
una poblacién y que le permite sobrevivir en condiciones ambientales particulares.

Las cuatro fuerzas evolutivas fundamentales que moldean la variabilidad genética
de las especies en su ambiente natural son la seleccion natural, la mutacion, la deriva génica
y la migracion. La seleccion natural actiia favoreciendo las variantes genéticas que proveen
a los individuos de alguna caracteristica hereditaria que permita incrementar su éxito
reproductivo. La mutacion consiste en cualquier cambio en la secuencia de nucleodtidos del
DNA y se considera la fuente primaria de variabilidad genética. La deriva génica
comprende un cambio aleatorio en las frecuencias alélicas de una generacion a otra. Por
ultimo, la migracion promueve el intercambio de organismos reproductivos entre
poblaciones introduciendo nuevas variantes y modificando la frecuencias de la variantes
preexistentes (Futuyma, 2005).

En poblaciones explotadas, las capturas se enfocan a peces de tallas grandes que
representan una porcion de la poblacion con rasgos genéticos particulares. Esta presion
selectiva puede modificar los procesos evolutivos que ocurririan naturalmente teniendo

como consecuencia mas evidente la disminucion de la diversidad genética de la poblacion.



La pérdida de la variabilidad genética puede afectar la produccion potencial de la poblacion
y reducir su capacidad de adecuarse a cambios ambientales por lo que la ordenacion
pesquera debe evaluar este aspecto y evitar mantener presiones selectivas durante periodos
prolongados (Smith, 1996).

La administracién pesquera también debe considerar la estructura genética de las
poblaciones. Las poblaciones de peces frecuentemente se componen de varias
subpoblaciones o stocks que se diferencian genéticamente entre si (Carvalho y Hausser,
1994). Considerando que las caracteristicas poblacionales relacionadas con el valor de una
pesqueria (como el crecimiento y la fecundidad) son el resultado de la expresion de los
genes y de su interaccion con el ambiente, diferencias genéticas entre y dentro de las
poblaciones pueden originar diferencias en su capacidad de respuesta a las presiones de
pesca lo que justifica la adopcion de medidas de administracion distintas para cada
poblacion o unidad genéticamente diferente y no solo para la poblacion en su totalidad.

Los diferentes stocks también reflejan diversidad genética. Si se explota un stock
particular hasta su extincion o hasta niveles criticos se pierde gran parte de dicha diversidad
y consecuentemente la produccion que genera. Por ello, la identificacion oportuna de stocks
es imprescindible para administrar cada uno por separado y preservar la diversidad genética
de la especie (Begg et al., 1999).

Aunado a esto, es importante resaltar que los pardmetros poblacionales son
estimados, por lo general, bajo el supuesto de homogeneidad poblacional. No obstante, a
pesar de que el ambiente marino se concibe como un medio homogéneo carente de limites
geograficos, existen barreras oceanograficas, reproductivas y fisiolégicas que pueden
limitar el flujo genético entre individuos de distintas poblaciones por lo que es probable que

exista divergencia de las mismas a lo largo del ambito de distribucion de la especie.



Lo anterior resalta la importancia de analizar la supuesta homogeneidad poblacional
en especies de importancia pesquera. Para ello se evalta la estructura genética poblacional,
es decir, los niveles de diversidad genética dentro de las poblaciones y el grado en que
estan genéticamente diferenciadas a lo largo de su distribucion.

Por otro lado, comprender el papel que tienen los diferentes mecanismos evolutivos
en la historia de la distribucion, el origen o extincion de las especies, refuerza el
conocimiento y la comprension de los procesos que originan la permanencia de las
poblaciones, contribuyendo al disefio de estrategias de conservacion de la biodiversidad
marina y el manejo sustentable de los recursos pesqueros (Faulks ef al., 2008; Wang et al.,
1999).

La filogeografia es un campo de estudio interdisciplinario que abarca dichos
procesos ya que tiene como finalidad establecer patrones de distribucion de linajes
genéticos en espacio y tiempo (Avise, 2000). Permite extrapolar los procesos
microevolutivos que tienen lugar dentro de las especies para explicar las diferencias
macroevolutivas que se observan en éstas.

Este enfoque permite dilucidar aspectos histdricos de la distribucion actual de las
especies. Se utiliza para estudiar el lugar de origen y la dispersion de las poblaciones, los
procesos de especiacion, la demografia historica y el nivel de estructuracion poblacional en
relacion con aspectos geograficos y ecologicos asi como la variabilidad genética y la
identificacion de especies o poblaciones con valor de conservacion (Avise, 2000; Avise et
al., 1987).

La genética molecular es una herramienta muy valiosa para los estudios

filogeograficos ya que el uso y el andlisis de la informacion contenida en los marcadores



moleculares permite obtener gran profundidad en el conocimiento y en la interpretacion de
los procesos demograficos historicos de las especies (Avise, 2000).

Los marcadores moleculares son biomoléculas que permiten detectar variaciones en
las secuencia del DNA entre dos individuos ain cuando estas diferencias no modifiquen su
fenotipo. Para que un caracter pueda ser empleado como marcador debe cumplir con ciertas
propiedades como ser distintivo, mostrar una variacion experimentalmente detectable, ser
altamente polimoérfico, de herencia mendeliana y proveer estados de caracter cualitativos
(Avise, 2004).

Algunos de los genes presentes en el DNA mitocondrial (mtDNA) poseen estas
caracteristicas. Las secuencias de nucledtidos de genes o fragmentos del mtDNA han sido
repetidamente utilizados en estudios de genética poblacional. El genoma mitocondrial esta
formado por dos cadenas complementarias circulares de aproximadamente 15 a 20
kilobases de largo y contiene un total de 37 genes, 22 de los cuales codifican para RNA de
transferencia, 2 para RNA ribosomal y 13 para RNA mensajero que codifican subunidades
de proteinas que participan en el transporte de electrones durante la sintesis de ATP
(Brown, 1985). Los genes presentes en el genoma mitocondrial se heredan por via materna
y son de replicacion unidireccional por lo que representan herramientas adecuadas para el
analisis de la historia evolutiva de las especies (Avise, 2004).

La tasa de sustitucion constante de algunos de los genes del mtDNA y la mayor frecuencia
de transiciones con respecto a las transversiones en todas las posiciones del codon que se
observa en los vertebrados permite calcular el tiempo de divergencia a varios niveles a
manera de reloj molecular. No ser recombinante, poseer un alto polimorfismo

intraespecifico y presentar una tasa de mutacion elevada lo hace un sistema molecular util



para realizar evaluaciones de los niveles de estructura genética poblacional y para estudiar
los sucesos evolutivos historicos de las poblaciones (Avise et al 1987; Moritz et al., 1987).

Las variantes en las secuencias nucleotidicas del mtDNA se denominan haplotipos.
Estos se derivan de mutaciones y registran la historia matrilineal de las poblaciones. Al
inferir las relaciones filogenéticas entre haplotipos se pueden reconstruir arboles o
filogramas que se utilizan para interpretar los procesos evolutivos que han originado la
distribucion actual de las especies (Avise, 2000).

Uno de los genes presentes en el genoma mitocondrial es el que codifica para el
citocromo b, proteina transmembranal encontrada en el complejo III del sistema de
fosforilacion oxidativa y que es la tnica transcrita por el mtDNA. Consiste de ocho a-
hélices y contiene los dos centros donde se llevan a cabo reacciones de dxido-reduccion (Qo
y Qj). Las mutaciones en este gen han sido relacionadas con desordenes metabdlicos y
neurodegenerativos (Howell y Gilbert, 1988). Debido a que se trata de una molécula
sumamente importante en la produccion de energia para las células eucariontes es altamente
conservada en términos de su funcionalidad (Irwin et al., 1991). Los fragmentos de la
secuencia mas conservados son los que corresponden a los centros de oxido-reduccion
mientras que los mas variables corresponden a las posiciones mas cercanas al grupo
carboxilo. La tasa de sustitucion para este gen en vertebrados va desde 2.5% en mamiferos
hasta 1% en tiburones existiendo marcadas diferencias en la aparicion de transiciones y
transversiones siendo la tercera posicion del coddon la mds variable a nivel de especies,
mientras que la primera posicion presenta pocos cambios (Martin y Palumbi, 1993).

Las caracteristicas descritas previamente explican la amplia utilizacion del
citocromo b como marcador molecular para el estudio de la variabilidad genética, filogenia,

filogeografia, demografia y evolucion de numerosas especies de vertebrados. En el caso de



los peces, este marcador molecular ha permitido reconocer los procesos evolutivos de
especies marinas y la relacion que tienen con los factores oceanograficos y geograficos
(Muss et al., 2001). También ha tenido éxito en la resolucion de patrones de divergencia
poblacional cuando se utiliza la tasa de mutacion del gen para estimar el tiempo en que
ocurrieron los procesos de expansion y diferenciacion (Bowen et al., 2001). Ademas, ha
sido aplicado con éxito en la reconstruccion filogenética de especies pelagicas y en la
identificacion de patrones geograficos en su distribucion (Streker, 2004).

En este estudio se evaltian aspectos de la filogeografia tales como la estructura
genética poblacional, la variabilidad genética y la demografia histérica del pez dorado
(Coryphanea hippurus) en el Pacifico oriental utilizando el gen del citocromo b como
marcador molecular.

El dorado es un pez con una gran importancia pesquera, tanto en el aspecto
deportivo como en el comercial. En el centro y sur de América su importancia como
recurso pesquero se ha incrementado debido a que es abundante y ha tenido una buena
aceptacion en el mercado. Las cifras estadisticas proporcionadas por la FAO (2007)
correspondientes al periodo de la década de 1950 a la primera mitad de la década del 2000
muestran que la pesca comercial se ha incrementado a nivel mundial en las ultimas décadas

(Figura 1).
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Figura 1. Captura total reportada por la FAO para C. hippurus de 1905 a 2007. El eje x corresponde a los afios de captura,

el eje y representa la captura en toneladas.

En México el dorado es una especie abundante reservada a la pesca deportiva en la franja
costera de las 50 millas a partir de la linea de costa. Los centros turisticos de Los Cabos,
Buenavista y Mazatlan han promediado una captura deportiva anual de 40,000 ejemplares
(de 1990 a 2000) pero durante la temporada 2000 se obtuvo un maximo historico superior
a 70,000 individuos. En la region del Golfo de California, el 94.5% de la pesca deportiva
proviene de Los Cabos y de Buenavista. De acuerdo con los indicadores de esta region el
aprovechamiento del recurso se encuentra cerca del maximo sustentable (CONAPESCA,
2004).

El dorado constituye una parte importante de la captura incidental de diversas flotas
artesanales a lo largo del litoral del Pacifico y no obstante que la pesca comercial en
Meéxico es ilegal, se ha observado un incremento en la explotacién comercial del recurso en
las costas de Baja California Sur, Sonora, Sinaloa, Nayarit y Jalisco por la pesca artesanal y
palangrera (Beltran et al., 1995)

Por lo descrito previamente, este trabajo profundiza en algunos aspectos genéticos y
evolutivos del dorado a fin de que el conocimiento adquirido sea util en la generacion de

politicas para la administracion eficiente de la pesqueria.



ANTECEDENTES

Ubicacién taxondmica y descripcion

Dentro de la clase Actinopterigii, el orden Perciformes es el més grande de los vertebrados.
Incluye 69 familias dentro de las cuales encontramos a la familia Coryphaenidae que
incluye un solo género (Coryphaenidae) con tan sélo dos especies C. equiselis y C.
hippurus (Linnaeus 1758).
C. hipprurus es un teledsteo que se caracteriza por presentar una sola aleta dorsal con 58 a
66 rayos gue se extiende desde la altura del ojo hasta cerca de la aleta caudal; la aleta anal
es concava y va desde al ano hasta la aleta caudal; las aletas pectorales miden, por lo
general, mas de la mitad de la longitud total de la cabeza; la aleta anal es notablemente
ahorquillada. No presentan espinas en ninguna aleta (Collette, 1995).

La coloracion tipica de esta especie incluye tonos dorados, azules y verdes en la
parte lateral y amarillos en la zona ventral y dorsal. Tienen la cabeza y el cuerpo
comprimidos lateralmente (Figura 2). Los machos adultos se distinguen de las hembras por
la presencia de una cresta prominente en la zona mas anterior de la cabeza (Collette, 1995).
Son peces de gran tamafio; las tallas comunes de captura van de los 50 a los 100
centimetros; sin embargo, se han reportado tallas de hasta 2 metros y 28 kg de peso

(Collette 1995).



Figura 2. Coryphaena hippurus. a) Representacion de un macho adulto. b) Representacion de una hembra adulta.

Distribucién y habitat
El dorado es un pez de habitos pelagicos que se distribuye en zonas tropicales y
subtropicales de todas las cuencas oceanicas del mundo incluyendo el mar Mediterraneo
(Figura 3). Su distribucion parece estar limitada por la isoterma de 20° C y se le encuentra
entre los 47° Ny 38° S, 180° W y 180° E (Palko et al., 1982; Gibbs y Collette, 1959).

En el Pacifico mexicano C. hippurus se distribuye desde el sur de la peninsula de
Baja California y el Golfo de California hasta el Golfo de Tehuantepec. En el Pacifico
oriental su distribucion costera abarca desde el norte de México hasta las costas de Peru; sin
embargo, se le ha encontrado en mar abierto hasta una latitud aproximada de 40° S lo que
corresponde a la zona maritima de Chile (Shcherbachev, 1993).

Por lo general, se localiza cerca de la linea de costa en el intervalo de profundidad
que va de 0 a 85 metros. Tolera temperaturas que van desde los 15° C hasta los 29° C
aunque se ha determinado que el intervalo dptimo para la especie es de 25° C a 28°C (Gibbs

y Collette, 1959). Durante periodos calidos, su presencia cerca de la costa es mayor y los



cambios en la abundancia en esta zona se han atribuido a periodos climéticos célidos como

la presencia del Nifio (Herrera et al., 2008).

Figura 3. Mapa de la distribucion mundial de C. hippurus. (FAO, 2002)

Biologia
C. hippurus presenta adaptaciones morfologicas y fisiologicas que le permiten nadar
rapidamente y recorrer largas distancias (Brill, 1996). Kingsford y Defries (1999)
realizaron un estudio de marcaje y recaptura en la costa de Australia que mostré que el
dorado tiene un alto potencial de dispersién al registrar un recorrido de hasta 440 km a una
velocidad promedio de 20 km por dia.

El dorado es un depredador. Tiene habitos de caza diurnos y generalmente se asocia
con objetos flotantes para alimentarse. Su dieta es generalista, pero los principales
componentes son otros peces, cefalépodos, crustaceos y zooplancton (Oxenford y Hunte,
1999). Las presas encontradas en contenidos estomacales de individuos de C. hippurus son
organismos pelagicos, mesopelagicos y demersales lo cual indica que el dorado también se
desplaza a lo largo de la columna de agua para alimentarse (Herrera et al., 2008).

Su ciclo de vida es corto; se ha registrado que no viven mas de cuatro afios por lo que su

crecimiento es répido alcanzando la madurez sexual entre los 4 y 5 meses de edad



(Beardsley, 1967; Massuti et al., 1999). Presentan desove a lo largo de todo el afio; sin
embargo, se ha observado que tienen picos reproductivos estacionales incluso mas de uno
por afio (Kraul, 1999). Los desoves tienen lugar en mar abierto y cerca de la costa cuando
se registra un incremento en la temperatura superficial del agua (Collette, 1995). Los
huevos y las larvas son meroplancténicos (Massuti et al., 1999).

Su rapido crecimiento y capacidad reproductiva han propiciado que la especie sea
de importancia pesquera tanto en el aspecto deportivo como en el comercial. A pesar de que
se han realizado précticas de acuacultura para su reproduccién en cautiverio (Lee y
Ostrowski, 2001), la captura de C. hippurus en su medio natural es importante.

Las caracteristicas bioldgicas de C. hippurus al igual que en otras especies pelagicas
de amplia distribucion pueden limitar la diferenciacion genética entre areas geogréaficas
lejanas. La capacidad de dispersion a grandes distancias favorece la presencia de altos
niveles de flujo génico tanto por transporte pasivo de huevos y larvas como por transporte

activo de adultos a grandes distancias (Jorgensen, et.al., 2005).

Dinamica poblacional



Se han hecho varios estudios sobre la dindmica poblacional de C. hippurus enfocados en la
captura comercial de la especie. La pesca del dorado presenta picos estacionales donde es
més abundante (Oxenford, 1999) por lo que se ha explorado la relacién que guarda la
abundancia estacional con periodos de mayor reproduccién y con la conducta migratoria de
la especie.

A pesar de su capacidad de desovar durante todo el afio, se ha observado que existen

picos reproductivos, o bien, una mayor supervivencia de las larvas en ciertas épocas del
afio. De acuerdo con Kraul (1999), este patron coincide con los cambios estacionales en la
temperatura superficial del agua, asociada a la isoterma de 23° C en el Pacifico central.
La abundancia y la reproduccién estacional de C. hippurus se relaciona con su conducta
migratoria. Beardsley (1967) sefial6é que es posible que la especie presente migraciones
latitudinales de mas de 400 km para completar su ciclo de vida; sin embargo, en dicho
estudio no se definen rutas migratorias especificas.

En algunas poblaciones se ha reportado mas de un pico reproductivo a lo largo del
afio. El desarrollo gonadal asincronico en las hembras se relaciona con los cambios en la
temperatura superficial del agua, lo cual puede estar relacionado con el patron migratorio
de la especie ya que les permite desovar en distintas regiones geogréficas en un mismo afio

dependiendo de la variacion estacional en la temperatura del agua. En el mar Mediterraneo,



Massuti y Morales-Nin (1995) estudiaron la ocurrencia y explotacion estacional de C.
hippurus en la zona oeste del mar Mediterraneo. Encontraron un incremento en la
abundancia de junio a octubre coincidente con el periodo de reproduccion de la especie en
esta zona y observaron que de octubre a diciembre comienza nuevamente el desarrollo
gonadal en las hembras que migran hacia aguas tropicales en el Atlantico donde ocurre un
segundo periodo reproductivo correspondiente al invierno. Resultados similares se han
encontrado en otras regiones del mundo, como en el Mar Caribe (Rivera y Appledoorn,
2000), en el Atlantico occidental (Arocha et al., 1999), en el Pacifico central (Kraul, 1999)
y en el Pacifico oriental (Lasso y Zapata, 1999).

En México también se han detectado patrones de abundancia estacional. En el
Pacifico, en el Golfo de Tehuantepec, se ha reportado la mayor abundancia del dorado
durante el periodo de febrero a mayo (Mendizabal et al., 1990). Alrededor de Los Cabos
(BCS), el pico en la captura ocurre durante los mese de julio a septiembre mientras que
dentro del Golfo de California tiene lugar de mayo a agosto (Zufiiga-Flores, 2004).

La clara estacionalidad del recurso sugiere la existencia de poblaciones distintas.
Con base en esto, se ha estudiado la estructura poblacional de la especie considerando
parametros poblacionales tales como el crecimiento, la talla y la reproduccion de la especie.
En el Atlantico occidental se encontraron dos grupos de diferente talla que desovan en
distinto tiempo (Arocha et. al., 1999). En el Pacifico mexicano se encontraron diferencias
significativas en parametros de crecimiento en zonas adyacentes al Golfo de California,
proponiendo la existencia de una diferenciacion poblacional (Madrid y Beltran-Pimienta,
2001). Es factible pensar que dichas diferencias se vean reflejadas en la composicion

genética de las poblaciones.



Genética de poblaciones
Debido a su amplia distribucion y a su alta capacidad migratoria, los peces pelagicos han
sido de interés en varios estudios de la genética de poblaciones. Utilizando diversos
marcadores moleculares, particularmente regiones correspondientes al mtDNA, varios de
estos estudios han mostrado patrones en los que las especies pelagicas tienden a ser
genéticamente homogéneas en amplias escalas geogréficas. (e.g. Santa Brigida et al., 2007,
Carlsson et al., 2004; Lecomte et al., 2004; Rocha-Olivares y Sandoval Castillo, 2003;
Bernatchez, 2001; Wirgin et al., 2000; Grant y Bowen, 1998). En algunos casos, las
diferencias genéticas se presentan solamente en los extremos de la distribucion geografica
de una poblacién o entre cuencas oceanicas.
En el caso del C. hippurus, pocos son los estudios que se han hecho para evaluar la
estructura genética de sus poblaciones. Oxenford y Hunte (1986) estudiaron la poblacion
del dorado en el mar Caribe y encontraron niveles significativos de diferenciacion
aloenzimatica entre las localidades analizadas. En el mar Mediterraneo, Cimmaruta et al.
(1998) utilizaron aloenzimas para analizar la genética poblacional del dorado en este lugar
y encontraron que existen dos subpoblaciones genéticamente diferenciadas de la especie.
Sin embargo, un afio mas tarde Pla y Pujolar (1999) estudiaron la poblacion de esta zona
utilizando también aloenzimas, pero no pudieron corroborar los resultados anteriores al
encontrar una sola poblacién panmictica.

A pesar del gran auge que ha tenido el uso de marcadores moleculares que
involucran la manipulacion del DNA y a que resultan ser mas adecuados para estimar con
mayor precision la variacion genética entre pares de individuos, son muy escasos los

estudios realizados en esta especie de gran importancia pesquera.



En el oceéano Pacifico, Diaz-Jaimes et al. (2006) analizaron la secuencia de un
segmento de 751 pares de bases de la subunidad 1 del gen NADH del mtDNA de muestras
de C. hippurus colectadas en afios consecutivos en cuatro localidades del Pacifico
mexicano, con el fin de evaluar la estructura genética poblacional. El estudio mostro
homogeneidad genética temporal y espacial entre las muestras.

Por otro lado, Rocha-Olivares et al. (2006) utilizaron patrones de restriccion
(RFLPs) del gen mitocondrial NADH1 entre peces de localidades del Pacifico oriental y
central. Encontraron valores altamente significativos de estructura genética poblacional
entre el Pacifico central (Hawai) y las localidades del Pacifico oriental.

Lo anterior resalta la importancia de realizar estudios sobre la genética poblacional
utilizando marcadores moleculares que tengan mayor resolucion para discernir las
caracteristicas poblacionales de la especie.

A pesar de que el gen del citocromo b del mtDNA ha sido ampliamente utilizado
para evaluar el nivel de estructura genética poblacional de varias especies de peces marinos,
no se ha reportado ningln trabajo en poblaciones de C. hippurus. En un estudio de marcaje
realizado por Herzig (1990) se secuencié un fragmento de 201 pares de bases de dicho gen.
El analisis mostro que existen diferencias genéticas entre peces que fueron capturados en
Hawai con respecto a los provenientes de Taiwén; a pesar de que este trabajo no fue
encaminado a un estudio de la genética poblacional del dorado, los resultados dan pauta
para evaluar la posible diferenciacion genética en el Pacifico utilizando el gen del

citocromo b como marcador molecular.

Area de estudio



La captura del dorado en la cuenca del Pacifico se ve favorecida por la geologia del fondo
marino. El limite convergente entre la placa del Pacifico y la placa de Cocos provoca que la
plataforma continental sea reducida, generando que profundidades cercanas a los 200
metros se localicen muy cerca de la costa (Badan, 1997). Lo anterior favorece que peces de
habitos pelagicos, como el dorado, se encuentren cerca del litoral reduciendo el esfuerzo
pesquero por captura.

El Pacifico oriental es una zona donde confluyen masas de agua célida y fria
(Wyrtki, 1966). El Pacifico mexicano se encuentra bajo la influencia de las corrientes
marinas de California, la corriente Norecuatorial y la corriente costera de Costa Rica
principalmente (Badan, 1997). Se ha explorado la influencia de estas corrientes en la zona
del Golfo de California, observandose que varia en el tiempo de acuerdo a la estacionalidad
y a la ocurrencia de afios extraordinariamente frios o calidos (Fiedler, 1992). Estas
fluctuaciones pueden interrumpir la conectividad de las poblaciones que ahi habitan en
funcion de los cambios en la temperatura superficial y subsuperficial del agua, lo cual
puede reflejarse en la composicion genética de la poblacion.

La zona del Golfo de California tiene un régimen climatico-oceanografico
subtropical. La temperatura superficial del agua presenta variaciones estacionales siendo
éstas méas notorias en la parte norte (14-30°C) que en la parte sur (24-30°C). Es una zona
influida por fuertes vientos provenientes del noreste. Este fendmeno provoca la presencia
de surgencias costeras. Lo anterior, aunado a las incursiones de la Corriente de California,
genera un incremento en la productividad primaria, particularmente elevada en la boca del
Golfo (Bernal et al., 2001). Datos micropaleontoldgicos y sedimentoldgicos muestran que
desde su formacion (aproximadamente 5 millones de afios), el régimen climatico de la zona

ha sido el mismo; sin embargo, los procesos de surgencias no se establecieron sino hasta el



Pleistoceno temprano (Molina-Cruz, 1984). Las diferencias observadas en las variaciones
en la temperatura y productividad primaria en la zona norte del Golfo, con respecto a la
zona sur, pueden representar una barrera oceanografica en ciertas épocas del afio para las
especies que ahi habitan.

Por lo descrito previamente es importante generar la informacion necesaria sobre el
estado de la poblacién de C. hippurus en el Pacifico oriental y determinar si existe
homogeneidad poblacional a lo largo de su distribucion con el fin de que dicha informacién

sea Util para el planteamiento de estrategias de manejo de este recurso a largo plazo.



HIPOTESIS

La heterogeneidad en los parametros oceanograficos que tienen lugar en el Pacifico
oriental, debido a las fluctuaciones en la influencia de las corrientes oceénicas, puede
generar la presencia de barreras oceanograficas que limiten el desplazamiento de los
individuos de C. hippurus. Lo anterior puede restringir el flujo genético entre localidades
geogréaficamente distantes, permitiendo la divergencia genética poblacional y favoreciendo

la presencia de un patrdn filogeografico a lo largo de la distribucién de la especie.

OBJETIVOS
1. Evaluar la diversidad y diferenciacion genética poblacional de C. hippurus y
determinar si existe un patron filogeogréfico de la especie en el Pacifico oriental

mediante secuencias del citocromo b.

2. Contribuir al conocimiento de las poblaciones de C. hippurus y generar

informacidn atil para la planificacion de programas de manejo de la pesqueria.



METODO

Muestreo
Se analizaron un total de 144 muestras de C. hippurus que fueron colectadas en cinco
distintas localidades de la costa del Pacifico oriental. En la costa del Pacifico mexicano se
colectaron 3 localidades distribuyéndose de la siguiente manera: 17 corresponden a Bahia
Magdalena en Baja California Sur y son del afio 2008 (BM 08), 33 son de Guaymas,
Sonora y corresponden al afio 2003 (Gy 03) y 36 son de Mazatlan, Sinaloa y fueron
colectadas en el 2003 (Mz 03). Las localidades restantes provenientes del hemisferio sur
fueron Peru en el 2006 con 25 muestras (Pe 06) y Ecuador en el mismo afio (Ec 06) con 34

muestras (Figura 4).

Figura 4. Localizacion de los cinco muestreos de C. hippurus en el Pacifico oriental. Guaymas, Sonora (Gy
03), Bahia Magdalena, Baja California Sur (BM 08), Mazatlan, Sinaloa (Mz 03), Ecuador (Ec 06) y Pert (Pe
06).

Las muestras consistieron de tejido muscular y se obtuvieron de individuos provenientes de
la captura comercial de la especie por lo que en la mayoria de los casos sus tamafios

corresponden a tallas de madurez sexual. El tejido se almaceno en tubos de colecta de 2ml



en alcohol etilico o en buffer DMSO (0.25M EDTA pH 8.0, 20% DMSO, sat. NaCl) y se

refrigeraron hasta su procesamiento en el laboratorio.

Extraccion de DNA, amplificacién por PCR y secuenciacion
En todas las muestras se extrajo el DNA genémico utilizando el protocolo estandar de
extraccion de buffer Cris-lysis (1M Tris-HCI, 0.5M EDTA, 10% SDS, 5M NaCl; pH 8.5) y
Proteinasa K (Sigma-Aldrich, Cat. 39450-01-6). Se utiliz6 un trozo de aproximadamente
10 mg de tejido que se macer6 con bisturi evitando la contaminacién con otras muestras. Se
coloco en un tubo de 1.5 ml con 500 pl de buffer Chris-lysis y 15 pl de proteinasa K y se
incubaron toda la noche a 37° C con agitacion constante para la lisis de las membranas
celulares, degradacion de tejido y proteinas. Después de la incubacion, se corrobord que el
tejido de la muestra estuviera completamente desintegrado y, de no ser asi, se prolong6 el
tiempo de incubacion. Posteriormente, los tubos con el tejido se centrifugaron 10 minutos a
8000 rpm para precipitar los residuos y se vacid el sobrenadante en tubos de
microcentrifuga estériles. A cada tubo se agregd 500 pl de isopropanol y se centrifugaron 5
minutos a 8000 rpm para precipitar los acidos nucleicos. Finalmente, se decantd el
sobrenadante que contiene los residuos y se hizo una ultima precipitacion selectiva del
DNA con 150 pl de etanol absoluto y una centrifugaciéon de 5 minutos a 8000 rpm. Se
decant6 el residuo y se conservaron los pellets. Las muestras se sometieron a una ultima
centrifugacion al vacio para evaporar el etanol y por ultimo se agregaron de 50 a 100 ul de
buffer TE (10 mM tris-HCI, 1 mM EDTA; pH 8.0) para hidratar el DNA y mantenerlo en

las condiciones adecuadas para evitar su desnaturalizacion.



Se estimo la cantidad y calidad del DNA extraido mediante la separacion electroforética de
una alicuota en un gel de agarosa al 1% tefiido con bromuro de etidio y visualizado
mediante un transiluminador con luz ultravioleta tomando como referencia un /adder de
1000 bases. El DNA extraido se almaceno a una temperatura aproximada de 4°C.

Los oligonucle6tidos utilizados para la amplificacion de la region del mtDNA
correspondiente al segmento del citocromo b analizado fueron: Glu-5 (5'-TGA CTT GAA
RAA CCA YCG TTG) y revThrRF (5’TCC GAC ATC TGG ATT ACA A 3’) (Rocha-
Olivares et al., 1999) reportados en Hyde et al. (2005) para amplificar un fragmento de 607
pares de bases.

El fragmento de DNA analizado fue amplificado por medio de la Reaccion en
Cadena de la Polimerasa (PCR) con los oligonucleotidos especificos. Inicialmente, se
realizaron pruebas en un volumen de 15ul de reaccién corroborandose por medio de
electroforesis en geles de agarosa al 1%. Una vez que se confirmé el éxito de cada
amplificacion, las reacciones de secuenciacidon se repitieron en un volumen de 50ul de
reaccion conteniendo de 10 a 100 ng de DNA, en 10 mM de Tris-HCI (pH 8.4), 50 mM de
KCI, 1.5 mM de MgCl,, 0.2 mM de cada dNTP, 0.1 mM de cada oligonucledtido y 2.5 U
de polimerasa de DNA platinum Taq (Invitrogen, Cat. 10966-030). La amplificacion
consistié de 35 ciclos de 1 minuto a 95°C para la desnaturalizacion del DNA, 1 minuto a
52°C para la alineacion y 3 minutos a 65°C para la extension final. En todos los
experimentos se incluyeron controles negativos para verificar la ausencia de
contaminacion.

Los productos de PCR fueron purificados para su secuenciacion con el kit de perlas
magnéticas (Invitrogen, Cat. CS12000) siguiendo el protocolo sugerido por el proveedor.

La secuenciacion de las muestras de Pe 06 se llevd a cabo en un secuenciador automatico



(modelo ABI 3730 x1 Applied Biosystems) en Macrogen Inc. en Seul, Corea y mediante el
primer interno CyBChi-R (5-GTG GAG GAA TAA GAG GTG CAC) disenado para
dicho fin. Las muestras de Ec 06, Gy 03, Mz 03 y BM 08 se secuenciaron en secuenciador

automatico en el Instituto de Biologia, UNAM.

Anélisis poblacional
Las secuencias fueron analizadas inicialmente en el programa Bio-Edit Sequence
Alignement Editor (Hall, 1999) para determinar las secuencias de inicio y de término
coincidentes para todos los individuos y se corrobord visualmente la confiabilidad de las
mismas con base en el respectivo electroferograma. Como resultado de la estandarizacion
de las secuencias de todas las localidades estudiadas, el segmento del gen de citocromo b a
analizar qued6 con un total de 507 pares de bases. Para comprobar si las secuencias
obtenidas corresponden al gen en cuestion, se realizd una alineacion entre algunas de las
secuencias mejor definidas y la secuencia del gen completo del citocromo b de C. hippurus
obtenido de Genbank (EF439513) (BLAST) que consta de 1141 pares de bases, mostrando
que el fragmento amplificado se encuentra entre los 340 y 850 pares de bases.

La alineacion multiple de las 144 secuencias obtenidas se llevdo a cabo en el
programa Clustal X 2.0 (Thompson et al., 1997). La identificacion del modelo evolutivo
mas adecuado para el conjunto de secuencias se realizd por medio del programa Modeltest
3.06 (Posada y Crandall, 1998) obteniéndose que el més adecuado en este caso es el de
Tamura-Nei (1993). Para llevar a cabo el andlisis se establecieron dos regiones: la region
norte que incluy6 a las localidades de BM 08, Gy 03 y MZ 03; y la region sur donde su

incluyeron a Ec 06 y a Pe 06.



La diversidad haplotipica (4; Nei, 1987) y nucleotidica (r; Nei, 1987) fue calculada
en el programa Arlequin 3.1 (Schneider et al., 1997) y en DNAsp 4.0 (Rozas et al., 2003).
Se calcularon los indices de fijacion entre las regiones mediante el estimador @sy analogo
a la Fsr (Excoffier et al., 1992). Los valores de significancia fueron calculados mediante
10,000 permutaciones bajo el modelo Tamura-Nei corregido con el parametro gamma (G =
0.609). La variacion genética entre poblaciones se obtuvo utilizando el analisis jerarquico
de varianza molecular, AMOVA (Excoffier et al., 1992), para estimar la variaciéon genética
molecular explicada por distintos niveles jerarquicos de organizacion (entre grupos, entre
poblaciones dentro del grupo, dentro de las poblaciones) también producido por Arlequin
3.1. Se utilizé también el estadistico Nsr (Lynch y Crease, 1990) similar al Fsr pero que
emplea un modelo Jukes-Cantor para cambios multiples en los sitios nucleotidicos.
Ademas se calculd el estadistico S,, (Husdon, 2000) como estimador adicional para
detectar diferenciacion genética entre las distintas localidades; estos dos estadisticos se
calcularon con el programa DNAsp 4.0.

Para detectar la presencia de una seial filogeografica en la poblacion estudiada se
probo la hipdtesis de que Nsr > Fsr (Pons & Petit, 1996) utilizando el programa SPAGeDi
(Hardy y Vekemans, 2002) utilizando 1,000 permutaciones y al menos el 95% de confianza
para aceptar la hipotesis.

Los parametros de la demografia historica (r, 6y y O;) se obtuvieron con el
programa Arlequin 3.1, utilizando la distribucion de frecuencias del nimero de diferencias
nucleotidicas entre pares de secuencias, mismatch (Slatkin y Hudson, 1991; Rogers y
Harpending, 1992). El modelo supone que una poblacion estacionaria en equilibrio pasé

por 7 generaciones de un tamafio efectivo poblacional Ny a un tamafio N;. La formula que se



utiliza para obtener los valores de los parametros de expansion demografica es: t = 2uT,
donde y es la tasa de sustitucion de 1.3% por millon de afios del citocromo b para teledsteos
(Martin y Palumbi, 1993) y T es el tiempo en afios desde la expansion, 6 = 2uN, antes de
la expansion y € = 2uN, después de la expansion. N es el tamafio efectivo poblacional de
hembras para una poblacion inicial Ny que se supone crece a un valor N; bajo el modelo de
Rogers y Harpending (1992) y considerando un tiempo generacional de 1.5 afios para C.
hippurus (Mahon y Oxenford, 1999). Para validar las estimaciones de la expansion stbita
poblacional se utilizd como prueba estadistica la desviacion de la suma de cuadrados
(8.8.D.) de las diferencias entre los valores de mismatch esperados y observados (Rogers,
1995) en el mismo programa.

Para detectar posibles desviaciones de la neutralidad debidas a recientes
expansiones poblacionales o al efecto de la seleccion se calcularon los estadisticos Fs (Fu,
1997) y D (Tajima, 1989) ambos obtenidos con el programa Arlequin 3.1 utilizando 10,000
simulaciones para cada caso.

La expansion espacial se deriva de los valores de mismatch esperados (Excoffier,
2004). Bajo el modelo de continente-isla se considera una poblacion dividida en un nimero
infinito de subpoblaciones, cada una de tamafo N, que intercambiarian una fraccion m de
migrantes por generacion. En el programa Arlequin 3.1 se calculd el valor de los
parametros de expansion espacial 7, On, M, asumiendo que N = Ny y que M = 2Nm.
También se obtuvo el valor 7 que es el tiempo en afios en el pasado en el cual la poblacion
se reduce a una sola subpoblacién de tamafno Ny. Con base en esto Ny se obtuvo con la

formula Ny= 6/ 2uy m = M/2Ny.



Andlisis filogenético
Con el total de haplotipos se reconstruyd una red de minima expansion (MST) (Kruskal,
1956; Prim, 1957) obtenida en Arlequin 3.1 y visualizada en el programa FigTree 1.2.1
(Rambaut, 2006). La frecuencia de haplotipos se grafico en relacion con las distancias en
nimero de mutaciones que separan a cada haplotipo con el fin de obtener una mejor
representacion grafica del MST.

Se reconstruyd un arbol filogenético mediante el algoritmo Neighbor-Joining
(Saitou y Nei, 1987) con las distancias de Tamura y Nei agregando el pardmetro G y con
1,000 permutaciones utilizando el programa MEGA 4.0 (Tamura et al., 2007). Los
porcentajes de los arboles réplica donde los haplotipos fueron asociados en las pruebas de
bootstrap se muestran a un lado de las ramas. El arbol se presenta a escala, con la longitud
de las ramas en las mismas unidades evolutivas utilizadas para inferir el arbol. El grupo
externo del arbol se establecio con dos secuencias del gen completo del citocromo b de C.
equiselis, especie hermana de C. hippurus, obtenidas de Genbank (EF439195, EF439194).
Se realizd una alineacion en Clustal X entre las secuencias de ambas especies para
encontrar el fragmento de C. equiselis correspondiente al utilizado en el analisis. Las dos

secuencias fueron utilizadas como grupo de referencia en la reconstruccion filogenética.



RESULTADOS

Diversidad molecular
Se analizo un total de 144 secuencias de un fragmento de 507 pares de bases (pb) del
citocromo b del mtDNA de individuos de C. hippurus de cinco diferentes localidades (Perd,
Ecuador, Mazatlan, Guaymas y Bahia Magdalena). Se encontré un total de 60 sitios
variables (83.17 % de transiciones y 16.83% de transversiones) y se identificd un total de
46 haplotipos. La diversidad haplotipica total fue de # = 0.8697 y la diversidad nucleotidica
total de = = 0.00456 entre el total de las muestras.

De los 46 haplotipos encontrados entre las 144 secuencias analizadas, 11 se
presentaron en Pe 06, 15 en Ec 06, 14 en Gy 03, 19 en Mz 03 y 8 en BM 08. El haplotipo
maés frecuente se encuentra en el 29% de los individuos y es el mas dominante tanto en la
localidad de Ec 06 (12 individuos) como en la de Mz 03 (11 individuos). Se encontrd un
total de 36 haplotipos unicos. Mz 03 es la localidad que presenta el mayor nimero, con un
total de 13, seguido por Ec 06 y Gy 03 con 7 cada una, Pe 06 presenta 5 y BM 08 presenta
solo 3 (Tabla 1).

Los valores de diversidad genética para cada localidad y para el total se presentan en
la Tabla 1. En general, se observo que para todas las localidades la diversidad nucleotidica
no presenta valores méas elevados de 0.5% mientras que la diversidad haplotipica esta por
arriba del 80%. Mz 03 es la localidad con la mayor diversidad haplotipica (2 = 0.89)
mientras que BM 08 es la que presenta el valor mas bajo (4 = 0.84). En cuanto a la
diversidad nucledtidica, los valores més altos se encontraron en Ec 06, Gy 03 y Mz03 (z =

0.005) y los mas bajos (= = 0.003) para Pe 06 y BM 08 (Tabla 1).



Los valores obtenidos del estadistico Fs son negativos y altamente significativos para todas
las localidades indicando desviaciones de la neutralidad. Similarmente, los valores
obtenidos para el estadistico D resultaron negativos y significativos corroborando los

resultados obtenidos con el Fs(Tabla 1).

Tabla 1. Variabilidad genética del gen del citocromo b del mtDNA de muestras de C. hippurus del Pacifico

oriental.

Localidad n n, Ry h T S Ts Tv Fy D
Pe 06 24 11 6 0.884 00050 20 18 2 -26.60" -1.90”
Ec 06 34 15 7 0862 00037 16 15 1 -27.16" -1.727
Gy 03 33 14 13 0.865 00038 18 17 2 -27.117 -1.917
Mz 03 36 20 7 0.893 00053 32 24 9 -26.49" 2297
BM 08 17 8 3 0845 0.0056 19 15 4 -20.51" -1.94”
Total 144 46 36 0.869 00045 21 178 36  -29.99° -2.437

Tamafio de muestra (), nimero de haplotipos (n;), nimero de haplotipos Unicos (n,,), diversidad haplotipica
(h), diversidad nucelotidica (z), namero de sitios polimorficos (S), nimero de transiciones encontradas en el
total de haplotipos para cada localidad (Ts) y nimero de tranversiones (Tv) encontradas para el total de
haplotipos de cada localidad. *P < 0.001 y **P<0.05.

Diferenciacion genética
El Analisis de Varianza Molecular (AMOVA) mostr6 que no existe variacién espacial entre
ninguno de los tres niveles analizados: a) entre el total de las localidades comparadas con
los diferentes grupos analizados (norte y sur), b) entre las poblaciones dentro de los grupos
y c¢) al interior de las poblaciones. No se encontraron niveles significativos de

estructuracion genética en las poblaciones entre grupos. (Tabla 2).



Tabla 2. Andlisis de Varianza Molecular de la variacion espacial de secuencias del gen del citocromo b del

mtDNA de C. hippurus del total de localidades muestreadas en el Pacifico oriental.

Fuente de variacion Indice de % de variacion  Estadistico F P
fijacion
Entre grupos Fer -0.52 -0.00523 0.79
Entre poblaciones Fsc 0.02 0.00023 0.43
dentro del grupo
Dentro de poblaciones Fgr 100 -0.00500 0.63

De igual manera, la estimacion de los valores de Fsr entre pares de muestras no mostro
valores significativos de diferenciacion entre ninguna de las comparaciones realizadas lo
cual es congruente con los valores no significativos de Ngry obtenidos para las
comparaciones entre pares de poblaciones (Tabla 3).

El valor de Nsr obtenido para el analisis global de las localidades fue, al igual que el
de Fsz, no significativo (Nsy = -0.0058; P > 0.05). Al probar la hipétesis Nsr > Fsr se
obtuvo un resultado no significativo (P > 0.05) por lo que la hipétesis se rechaza indicando

que no existe una sefial filogeografica en la poblacion.

Tabla 3. Estimaciones de diferenciacion genética de un fragmento del gen del citocromo 5 del mtDNA de C.
hippurus entre pares de localidades muestreadas en el Pacifico oriental. Sobre la diagonal se muestran los

valores de Fgr y bajo la diagonal los valores obtenidos para el estadistico Ngr. Para todos los casos P >0.05

Pe 06 Ec 06 Gy 03 Mz 03 BM 08
Pe 06 * 0.00722 -0.01102 0.00388 -0.02971
Ec 06 0.00939 * 0.00447 -0.00819 -0.00215
Gy 03 -0.0095 0.00448 * -0.00009 -0.01433
Mz 03 0.00354 -0.00846 -0.00055 * -0.00845

BM 08 -0.02898 0.00443 -0.00902 -0.00743 *




Los valores obtenidos para el estadistico S,,, también muestran que no existe diferenciacion
genética entre las localidades analizadas (Tabla 4) conforme con los valores no

significativos encontrados con los otros dos estadisticos calculados (Tabla 3).

Tabla 4. Estimaciones de diferenciacion genética (S,,,) de un fragmento del gen del citocromo b del mtDNA
de C. hippurus entre pares de localidades muestreadas en el Pacifico oriental. Bajo la diagonal los valores

obtenidos para el estadistico y sobre la diagonal se muestran los valores de P.

Pe 06 Ec 06 Gy 03 Mz 03 BM 08
Pe 06 * 0.0943 0.6548 0.0883 0.7388
Ec 06 0.5542 * 0.1036 0.3363 0.5080
Gy 03 0.48679 0.53615 * 0.3356 0.6236
Mz 03 0.56699 0.50987 0.51103 * 0.5181
BM 08 0.47058 0.54135 0.53010 0.55210 *

Expansion demografica y espacial
La distribucion de mismatches fue de tipo unimodal para cada localidad analizada (Figura
5) las cuales fueron consistentes con el modelo de expansion poblacional (S.S.D.= 0.0076
con un intervalo de 0.0011-0.0172).
Las estimaciones de ¢ fueron similares entre localidades y coincidentes con un evento de
expansion poblacional stbita (Tabla 5). El estimador 7 para el global de las localidades fue
de r = 1.925 indicando que la expansion poblacional comenzd hace aproximadamente
98,998 afos. La localidad de Bahia Magdalena muestra la expansion mas reciente, ocurrida
aproximadamente hace 38,000 afios mientras que el resto de las localidades presenta
intervalos de 100,000 a 150,000 afios (Tabla 5).

Para todas las localidades encontramos que los valores de ©y con respecto a O

presentan grandes diferencias, lo que sugiere expansiones poblacionales rapidas siendo mas



notorias en las localidades de Perd, Ecuador y Guaymas. Los valores de 6, sugieren
estimaciones relativamente grandes en el nimero efectivo inicial de hembras con capacidad
reproductiva para las localidades de Mz 03 y BM 08 (N, ~116,000 y Ny ~65, 000,
respectivamente). Pe 06 y Ec 06 presentan valores efectivos poblacionales de Ny = 0 lo cual
es concordante con una rapida expansion poblacional posterior a un efecto fundador. El
valor encontrado para Gy 03 (Np ~ 354) es muy bajo coincidente con una rapida expansion
y sugiere un evento de cuello de botella severo. Las grandes diferencias encontradas entre
los valores de tamario efectivo poblacional antes de la expansion (No) con respecto a los
valores de tamafo efectivo poblacional después de la expansion (N; ~ 7,700,000) reafirman

la consistencia de los datos con un modelo de expansién stbita poblacional.

Tabla 5. Parametros calculados de expansion demogréafica (Rogers y Harpending, 1992) encontrados para las
secuencias de un fragmento del gen citocromo b5 del mtDNA de C. hippurus de localidades del Pacifico

oriental.

Localidad T T (20 No 0, M S.S.D
Pe 06 1.746 132,453 0 0 99,999 557x10°  0.0151
Ec 06 1.922 145,804 0 0 99,999 5.57 x 10’ 0.0011
Gy 03 1.764 133,818 0.007 354 99,999 5.57 x 10’ 0.0033
Mz 03 1352 102,564  1.285 64,987 99,999 5.57 x 10’ 0.0014
BM 08 0.504 38,233  2.288 115, 713 99,999 5.57 x 10’ 0.0172
Global 1.925 98,998 0 0 217.18 1.98x10°  0.0076

7 = 2uT, donde u es la tasa de mutacién de 1.3% estimada para el gen del citocromo 5 del mtDNA en
teledsteos (Martin y Palumbi, 1993) y T es el tiempo desde la expansién poblacional. 6y = 2uN, antes de la
expansion, N es el tamafio efectivo de la poblacion a partir de una poblacion inicial N,, que se supone crece a
un tamafio N, bajo el modelo de expansion subita de Rogers y considerando un tamafio generacional de 1.5
afos (Mahon y Oxenford, 1999).
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Figura 5. Valor del estadistico de Fu (Fs) y su probabilidad (P). Distribuciones mismatch y su ajuste a los
valores esperados de acuerdo al modelo de expansién poblacional de Rogers para cada localidad.



Considerando que la distribucién de mismatches es resultado de expansion espacial, se
observé una fraccion de intercambio de migrantes (m = 0.868) para el analisis global de las
localidades analizadas. Existen grandes diferencias de estos valores entre las cinco
localidades. El valor més alto lo registré Gy 03 (m = 148.779) seguido por las localidades
Pe 06 y Ec 06 (m = 6.59 y 5.125, respectivamente). Los valores mas bajos corresponden a
Mz 03 y BM 08 (m = 0.513 y 0.287, respectivamente). Esto indica que los procesos de
colonizacion en cada localidad fueron distintos. Los valores de Oy también presentaron
diferencias importantes (Tabla 6) lo cual se refleja en los valores de tamafio inicial
poblacional siendo muy evidentes los contrastes que se presentan entre Gy 03 (N, ~ 336) y

las localidades de BM 08 y Mz 03 (N;~ 174, 000 y 97, 500, respectivamente).

Tabla 6. Parametros calculados de expansion espacial (Ray et al., 2003; Excoffier, 2004) encontrados para las
secuencias de un fragmento del gen citocromo b5 del mtDNA de C. hippurus de localidades del Pacifico

oriental.
Localidad T T On Ny M m

Pe 06 1.739 131, 922 0.1 7,586 99,999 6.590
Ec 06 1.901 144,211 0.126 9,587 99,999 5.215
Gy 03 1.765 133,894 0.004 336 99,999 148.779
Mz 03 1.352 102,564 1.284 97,463 99,999 0.513
BM 08 0.504 38,233 2.289 173,645 99,999 0.287
Global 1.305 98,998 0.759 57,578 99,999 0.868

Obtenidos a partir de los valores de expansion demogréfica. El valor T, corresponde al nimero de afios
transcurridos desde que la poblacion se redujo a una sola subpoblacion de tamafio Ny. M = 2N;m, donde N;es
el tamafio poblacional inicial y m es la fraccion de intercambio de migrantes entre demes de la poblacién.



Al comparar los valores obtenidos para el andlisis global de las muestras con el analisis por
cada localidad, se observa que en el analisis global el valor de 6, es mucho menor que el
encontrado para cada una de las localidades (Tabla 5). Sin embargo, este valor sigue siendo
muy elevado. La diferencia entre 6,y 6, sugiere una expansion subita poblacional tanto
para el andlisis global como para el analisis por localidades ajustandose a una distribucion
unimodal (Figura 5). Para el caso de la expansion espacial se encontraron valores similares

der, T, Oy Yy M en ambos analisis.

Andlisis filogenético
El diagrama de la red de expansion minima de los haplotipos revel6 un patrén

filogeografico indefinido congruente con la presencia de abundante flujo genético entre
poblaciones. Los dos haplotipos méas abundantes se encuentran separados entre si por una
mutacion y ambos presentan distribuciones aleatorias en todas las localidades. Del
haplotipo mejor representado se desprenden haplotipos de poca frecuencia que se agregan
en cuatro grupos distinguibles separados por una o dos mutaciones, pero su frecuencia no
es particularmente alta en ninguna localidad particular. De los haplotipos que se desprenden
del segundo mas abundante no se distingue ninguna agrupacion, en su mayoria estan
separados por una sola mutacion y tampoco se observd ningln patron especifico de

agregacion (Figura 6).
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Figura 6. Red de expansion minima (MST) de los haplotipos del fragmento del gen del citocromo b del
mtDNA de C. hippurus. Los haplotipos estan representados con circulos que muestran su frecuencia por
localidad. EIl largo de las lineas esta a escala y representa el nimero de sustituciones nucleotidicas entre

haplotipos. Los nimeros representan cada haplotipo.

El arbol filogenético obtenido con Neighbor-Joining no presenta ninguna distribucion que
pueda atribuirse a la diferenciacion entre localidades del grupo norte y del grupo sur. Se
observa que las secuencias de C. equiselis se diferencian en un clado bien definido con un
valor alto de bootstrap. En cambio para la secuencias de C. hippurus no se distingue
claramente la formacion de clados y los valores de bootstrap son bajos (Figura 7). Lo
anterior es consistente con los valores no significativos de diferenciacion genética entre las

localidades.
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Figura 7. Arbol Neighbor-Joining de los haplotipos encontrados para C. hippurus en las localidades del
Pacifico oriental. Modelo evolutivo: Tamura-Nei (1993). Los nimero representan los valores de remuestreo

(bootstrap) inferido con 1000 réplicas.



DISCUSION

Diversidad y diferenciacion genética

Los andlisis aplicados al segmento de 507 pares de bases del gen mitocondrial del
citocromo b de C. hippurus mostraron que existe homogeneidad espacial entre las
localidades colectadas en el Pacifico oriental. La distribucion aleatoria de haplotipos entre
las localidades y los valores no significativos de Fst, Nsr 'y S,, sugieren que ha existido y
existe flujo genético importante entre las localidades analizadas. Como se menciond
previamente, es posible detectar un patron filogeografico con la comparacion entre los
valores de Ngr y Fsr. Cuando Ngr > Fsr se detecta una sefial filogeografica tomando en
cuenta que distintos haplotipos muestreados dentro de poblaciones son, en promedio,
filogenéticamente mas parecidos que haplotipos muestreados en diferentes poblaciones. En
este caso encontramos que el valor global de Ny no es significativamente mayor que Fsr lo
cual es un indicativo de que no existe un patrén filogeografico definido en las localidades
estudiadas. Esto se confirma con el AMOVA asi como con el andlisis filogenético y la red
de haplotipos reconstruida ya que no se observa la formaciéon de haplogrupos o clados
definidos en relacién con la distribucién espacial de las localidades.

Una posible explicacion de esta homogeneidad esté relacionada con la biologia de
C. hippurus, cuya alta capacidad migratoria y su alto potencial de dispersion (Kingsford y
Defries, 1999) la hacen capaz de mantener un alto grado de flujo genético entre estas
localidades. Ademés, su distribucion en zonas tropicales y subtropicales, que no presenta
cambios muy significativos a lo largo del afio, puede favorecer el desplazamiento de C.

hippurus a través de toda esta zona.



Otro aspecto de la biologia de la especie relacionado con el posible flujo genético a lo largo
de su distribucion se relaciona con su ciclo de vida. Las larvas producidas por especies
pelagicas durante las etapas tempranas son transportadas pasivamente por corrientes
ocednicas; esta dispersion puede provocar una alta conectividad de la especie en grandes
escalas espaciales (Bowen y Grant, 1997). Las caracteristicas de la historia de vida
temprana en los organismos marinos, como el tiempo de estancia meroplanctonica, tienen
un papel importante en la dispersion y en la diferenciacién genética de las poblaciones
marinas. Se ha encontrado que peces con larvas que permanecen en el meroplancton por
largos periodos (50 dias 0 mas) no presentan estructuracion genética en comparacion con
especies de peces con estancias meroplanctonicas cortas, menores a los 18 dias (Riginos y
Victor, 2001). Considerando que C. hippurus alcanza su estado juvenil al medir 16.5 cm de
longitud furcal, lo cual ocurre aproximadamente a los 50 dias de vida (Massuti et al., 1999),
es factible suponer que su estancia meroplanctonica es suficientemente larga para permitir
un amplio desplazamiento. La complejidad del patrén oceanografico del Pacifico oriental
puede tener un papel preponderante en el flujo genético de C. hippurus en la zona.

Aunado a esto, es importante considerar que, al igual que otros peces migratorios,
C. hippurus presenta gran nimero de organismos desovantes (Massuti et al., 1999) lo cual
puede limitar la diferenciacion genética al minimizar los efectos de la deriva génica
(Jorgensen, et al., 2005).

Las variaciones ambientales persistentes pueden producir fluctuaciones en la
abundancia y distribucion de las especies lo cual se ve reflejado en marcas genéticas
distintivas (Slatkin y Hudson, 1991). En estudios filogeograficos recientes se ha observado
que las glaciaciones y otros cambios climaticos tienen una influencia primordial en la

diversidad genética y en la formacion de nuevas especies (Hewitt, 1996; Avise, 2000).



De acuerdo con Lecomte ef al. (2004), la homogeneidad o heterogeneidad genética
de las poblaciones actuales de algunos peces marinos es el resultado de los procesos
historicos que han modificado pardmetros poblacionales tales como el tamafio de la
poblacion. Cambios climaticos que mermen las poblaciones de distintas especies pueden
generar una pérdida importante de variabilidad genética ocasionando que en las
poblaciones actuales no se vea reflejada la diferenciacion genética que podria esperarse
después de cierto tiempo evolutivo (Ely, et al., 2005). En estos casos, el tiempo de
expansion poblacional encontrado en las localidades analizadas coincide con glaciaciones
globales ocurridas durante el Pleistoceno tardio (Lea, et al., 2000). De acuerdo con la
distribucion actual (subtropical-tropical) de C. hippurus, podemos inferir que la
disminucién de la temperatura del agua oceanica afectd a la poblacion reduciendo su
tamafio y su distribucion. Desde dichos episodios de glaciaciones recurrentes, el tiempo
desde la expansion poblacional de C. hippurus en la zona de estudio puede no ser suficiente
para que la poblacion se haya diferenciado genéticamente. Lo anterior, aunado al gran
tamafio de sus poblaciones reproductivas, puede afectar el tiempo de diversificacion
genética de los linajes explicando la homogeneidad genética encontrada.

Lo anterior se ve reflejado en los altos valores encontrados para la diversidad
haplotipica total (2 >0.5) en contraste con los bajos valores de la diversidad nucleotidica
total (x < 0.01) y a la mayor incidencia de mutaciones de tipo transicion que indican que la
poblacion ha pasado por un evento de cuello de botella seguido por un crecimiento
poblacional y la acumulacion de mutaciones (Grant y Bowen, 1998). La variabilidad del
genoma mitocondrial es muy sensible a fendmenos como cuellos de botella. Se ha
encontrado que coinciden con etapas de crecimiento poblacional y con la acumulacion de

mutaciones (Grant y Bowen, 1998). La variabilidad del genoma mitocondrial es muy



sensible a los cuellos de botella debido a que, al disminuir la abundancia poblacional, el
tamafo efectivo de la poblacion decae y, por consiguiente, el decline en los linajes
maternos es mas acelerado. Las hembras que sobreviven al evento sélo representan una
porcion de los linajes que existian antes de la reduccion y son los que transmiten a los
nuevos individuos. Al aumentar la poblacion, se presentan mutaciones que generan nuevos
haplotipos. Debido a que cada haplotipo se distingue del resto, al menos por una sola
mutacion, en poblaciones con eventos de expansion recientes, el nimero de mutaciones
acumulado es bajo. Lo anterior explica que en este tipo de poblaciones encontremos
numerosos haplotipos separados por pocos cambios en las secuencias de nucleoGtidos
teniendo una alta diversidad haplotipica y una baja diversidad nucleotidica (Avise et al.,
1984; Rogers y Harpending, 1992).

Este patron se ha encontrado frecuentemente en peces que tienen distribuciones
subtropicales-tropicales (Tabla 7) lo cual puede estar relacionado con las reducciones
poblacionales que han ocurrido durante periodos de glaciaciones geologicamente recientes
(Granado, 1996). En este caso, este hecho concuerda con la diferencia significativa
encontrada para los valores de 6y y ©; (Tabla 5) que indican que los tamarios efectivos de
la poblacién difieren antes y después de la expansion por lo que la hipotesis de expansion

subita poblacional se reafirma.

Tabla 7. Diversidad genética de mtDNA encontrada para peces con distribuciones tropicales y subtropicales..
NUmero de bases secuenciadas (pb); nimero de individuos secuenciados en cada estudio (N); nimero total de

haplotipos encontrados (H7); diversidad haplotipica (%) y diversidad nucleotidica ().

Especie Regiéon/gen  pb N Hp h r Fuente
secuenciado
Holocentrus ascensiois Citocromo b 769 101 59 0.974 0.006 Bowenetal,
2006

Myripristis jacobus Citocromo b 744 69 28 0.740 0.003  Boweneral.,
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Ademas, los valores significativos y negativos para los estadisticos Fs y D, como los

encontrados en este caso, son indicativos de desviaciones de la neutralidad debidas,

probablemente, a una expansion poblacional congruente con lo encontrado con las

estimaciones de parametros de expansion poblacional.

Expansion demogréfica y espacial



Los altos valores encontrados para los pardmetros de expansion demografica y expansion
espacial, ©; y M, respectivamente, (Tablas 5y 6) se pueden explicar por el bajo valor de =
obtenido tanto para el anlisis global como para el de cada localidad (Tabla 1). De acuerdo
con Excoffier (2004), cuando los valores de 7z son muy cercanos a cero, los pardmetros de
expansion poblacional alcanzan valores asintéticos muy rapidamente en distribuciones
simuladas. Los elevados valores de ©; y M y las grandes diferencias entre 6,y ©; son
indicativos de expansiones poblacionales subitas y caracteristicos de poblaciones no
subdivididas ajustdndose a una distribucion unimodal (Slatkin y Hudson, 1991; Rogers y
Harpending, 1992). En estos casos, los valores de los genes intercambiados entre demes por
generacion son grandes y consistentes con el intercambio de una gran nimero de migrantes
(Ray et al., 2003; Excoffier, 2004). Lo anterior concuerda con la homogeneidad genética
encontrada para la poblacion y sustenta la idea de la presencia de un nivel de flujo genético
elevado entre individuos de las localidades analizadas.

A pesar de que no se encontré una diferenciacion genética entre las distintas
localidades es importante tratar de discernir la historia evolutiva de la poblacion con base
en la informacion genética de cada localidad. Reconocer diferencias en los procesos
demogréficos historicos y relacionarlos con las caracteristicas propias de cada zona
geografica permiten identificar la influencia que los factores ambientales han tenido y
tienen en la distribucion y abundancia de la especie, siendo esto fundamental para el
planteamiento de estrategias de manejo de las pesquerias.

La diferencia encontrada entre los valores iniciales de tamafo efectivo poblacional
antes y después de la expansion de la localidad de Mazatlan con respecto a los de Guaymas,
Ecuador y Per( pueden explicarse si tomamos en cuenta el patron oceanografico de la zona.

Las glaciaciones del Pleistoceno tardio han sido seguidas por periodos interglaciales donde



la temperatura superficial del agua aumenta en algunos casos de manera extrema (Lea et
al., 2002). Durante estas oscilaciones, las poblaciones marinas y en este caso, las
poblaciones de C. hippurus, experimentan contracciones y expansiones tanto en sus
tamafos poblacionales como en sus &reas de distribucion. La boca del Golfo de California
se caracteriza por ser una zona de confluencia de varias corrientes marinas, la corriente de
California, la corriente Norecuatorial y la corriente costera de Costa Rica modifican
estacionalmente las condiciones del interior del Golfo y de la zonas cercanas. La corriente
de California llega hasta el sur de Sinaloa durante la primavera y se mantiene hasta el
verano Y, al ser una corriente de agua fria, su influencia promueve un incremento en la
productividad primaria de la zona. La corriente Costera de Costa Rica entra durante todo el
afio al sur del Golfo de California cuya fisiografia genera la circulacion de agua célida
proveniente de esta corriente hacia el interior del Golfo de California, minimizando las
fluctuaciones en la temperatura superficial del agua al actuar como un sistema semicerrado,
siendo este efecto més evidente en la boca del Golfo (Baugmarter y Christensen, 1985,
Badan 1997). Esta zona corresponde a la posicion geografica de Mazatlan y Guaymas por
lo que puede relacionarse con el hecho de que en estas localidades encontramos menores
diferencias entre los valores de Oy y O; (particularmente en Mazatlan) lo cual nos indica
que se trata de una expansion donde hubo un mayor nimero de sobrevivientes al cuello de
botella que tuvo lugar en la zona. Durante estos periodos glaciales-interglaciales, la region
sur del Golfo de California pudo representar un refugio para C. hippurus. En este caso, la
expansion geogréafica de la region pudo darse a partir de la colonizacion de los individuos
sobrevivientes de los alrededores del sur del Golfo hacia las zonas adyacentes. Esto se
reafirma con el hecho de que la especie se reproduce en zonas donde la temperatura

superficial del agua es mayor a 23°C (Collette, 1995) y que el régimen climéatico del Golfo



de California es subtropical-tropical el cual se ha mantenido, desde su formacién, con
intervalos de temperatura en la zona sur que van de los 24 a los 30°C (Bernal et al., 2001).

Ademas, la convergencia de agua fria y calida y la influencia de vientos
nororientales generan surgencias en las zonas adyacentes a la boca del Golfo siendo la zona
mas beneficiada la que se encuentra inmediatamente al sur de ésta (Xie y Hsieh, 1995;
Bernal e al., 2001). Mazatlan y Guaymas se ubican en esta zona, por lo que la mayor
abundancia de alimento en este lugar puede explicar que hayan existido mas sobrevivientes
al cuello de botella que en otras localidades, particularmente en Mazatlan, que se localiza
en la boca del Golfo de California donde existe un ambiente mas favorable para C.
hippurus.

Si consideramos que debido a sus caracteristicas oceanogréficas, el Golfo de
California representd un refugio durante los periodos glaciares del Pleistoceno por sus
caracteristicas climéticas, entonces es posible asumir que la fraccion de migrantes
intercambiados en esta zona es baja. Este parametro es una estimacion del numero de
individuos potencialmente reproductivos que dejan una zona. La migracion puede
responder a varios factores como eventos reproductivos, disponibilidad de alimento y la
capacidad de carga de un sistema (Joseph et al., 1999). En este caso encontramos que la
localidad de Mazatlan presenta una tasa de migracion baja, lo que coincide con condiciones
muy favorables para la reproduccion y alimentacion de las poblaciones de C. hippurus
presentes en la boca del Golfo de California. No obstante, la localidad de Guaymas tiene un
intercambio de migrantes mayor que Mazatlan (Tabla 6) lo que se puede explicar por las
condiciones ambientales en el Golfo de California, que son mas variables hacia el norte.
Guaymas se encuentra mas hacia el norte en el Golfo por lo que los individuos de esta

localidad podrian migrar hacia zonas surefias mas favorables en ciertas épocas del afio o en



afios con variaciones climaticas extraordinarias. La alta tasa de migracion encontrada en la
localidad de Guaymas también es una evidencia del alto grado de flujo genético que tiene
lugar en esta zona lo cual influye en la homogeneidad genética encontrada.

Por otro lado, la zona maritima de la Peninsula de Baja California Sur que se
encuentra al exterior del Golfo de California también se ve influida por corrientes oceanicas
que varian en el tiempo. Cuando disminuye la temperatura superficial del agua, la corriente
Costera de Costa Rica se retrae y su influencia célida en la costa del Pacifico de la
peninsula de Baja California se interrumpe. A partir de Los Cabos, la region queda
separada oceanograficamente de la Boca del Golfo durante los inviernos y los afios
particularmente frios (Fiedler, 1992). Por lo anterior, es posible establecer la hipotesis de
que el proceso de expansion poblacional y espacial de esta zona fue distinto al ocurrido en
la boca y en el interior del Golfo de California, al interrumpirse constantemente la
conectividad de la poblacién. Esto se observa por la pequefia fraccion de migrantes
intercambiados para la localidad de Bahia Magdalena y las menores diferencias
encontradas para los valores de 6, y 6.

Por otra parte, la localidad de Ecuador, por su posicion geografica, también es una
zona donde, durante las glaciaciones, la temperatura del agua se mantiene méas calida que
en el resto del Pacifico (Stanley, 1984). Sin embargo, los resultados para esta localidad
muestran que ocurrié un efecto fundador (6o = 0) seguido de una réapida expansion. Lo
anterior se puede explicar si consideramos que, durante los periodos interglaciales, donde
episodios ENSO tuvieron lugar (Lea, et al., 2002), la zona ecuatorial presentd una
elevacién importante de temperatura y una disminucion en la productividad primaria de la
region, por lo que pudo representar un ambiente adverso para depredadores como C.

hippurus.



En cuanto a la localidad de Peru, al igual que en Ecuador, encontramos un efecto
fundador seguido de una rapida expansion poblacional (Tabla 5). Lo anterior muestra que,
en general, las localidades correspondientes al norte de México (BM08, Mz03 y Gy03) que
se encuentran dentro y cerca del Golfo de California pudieron presentar, durante los
periodos de cambios climaticos, condiciones mas favorables para la supervivencia de
individuos colonizadores con respecto a las localidades del centro y sur del Pacifico
oriental.

A pesar de que los valores de diferenciacion genética entre las localidades no
muestran diferencias significativas y de que los valores de diversidad haplotipica son
similares para todos los casos, la frecuencia de haplotipos y la presencia diferencial de
haplotipos unicos en las distintas localidades nos provee de informacion importante sobre el
flujo géenico de las especies. Wilson et al. (1997) sugirieron que la fraccion de haplotipos
unicos con respecto a los haplotipos totales encontrados en una poblacién se relaciona con
la mortalidad natural y la dispersion de los peces en estados juveniles. En este caso,
encontramos que la localidad de Mazatlan es la que presenta una mayor proporcion de
haplotipos Unicos. Lo anterior se explica considerando que en una zona donde convergen
corrientes marinas provenientes del norte y del sur que corresponden a distintas
temperaturas, como es el caso de la Boca del Golfo de California, convergen también
organismos de las zonas de donde provienen dichas corrientes. Lo anterior, aunado al hecho
de que esta zona presenta caracteristicas oceanograficas estables para C. hippurus, genera
una mayor probabilidad para la ocurrencia de flujo genético en esta localidad, reflejandose
en una mayor diversidad haplotipica y en el aporte de nuevos haplotipos por parte de los

migrantes.



Con base en lo descrito previamente y al hecho de que la conducta migratoria y la
abundancia de C. hippurus esta relacionada con la reproduccion estacional y los cambios en
la temperatura de agua, es posible proponer que la zona de Mazatlan se trata de un lugar
donde convergen individuos de la especie para reproducirse. Esto coincide con el hecho de
que los organismos capturados durante el muestreo Mz03 son en su mayoria hembras con
longitudes furcales correspondientes a tallas de madurez sexual y a que la colecta se realizo
en el mes de julio, coincidente con los picos de abundancia del recurso en la zona. Ademas
de que los individuos colectados provienen de la pesca artesanal por lo que son capturados
en la zona costera, lo cual coincide con el &rea de desove de la especie en estaciones donde

la temperatura del agua se incrementa (Collette, 1995).

Andlisis filogenético
En el &rbol Neighbor-Joining (Figura 7) reconstruido para los haplotipos encontrados en las
localidades no se observa el agrupamiento de los mismos de acuerdo a las zonas
geograficas delimitadas (norte y sur). En esta reconstruccion se observan que los valores
de bootstrap son en general, bajos. Esto puede deberse a los altos valores encontrados para
la diversidad haplotipica y a los bajos valores de diversidad nucleotidica (Tabla 1) lo que
nos indica que los haplotipos se diferencian entre si por uno o pocos cambios en la
secuencia de nucledtidos. Esta variabilidad entre las secuencias complica la determinacion
de las relaciones entre los haplotipos provocando que los valores de bootstrap para varios
de los nodos sean bajos (Felsentein, 1985).

La distribucion aleatoria de los linajes mitocondriales que se observa en la

reconstruccion de la red de haplotipos (Figura 6) refleja la homogeneidad genética



encontrada entre las localidades estudiadas. La red de haplotipos presenta forma de estrella
donde dos haplotipos son los mas ampliamente representados y el resto son Unicos o se
encuentran representados por pocos individuos. Lo anterior es congruente con la baja
diversidad nucleotidica y la alta diversidad haplotipica encontrada en todas las localidades
ya que indica la mayor frecuencia de uno o pocos haplotipos y la menor abundancia de
haplotipos que se distinguen por una o pocas mutaciones. Este patron ha sido observado en
otros peces pelégicos, donde la baja diversidad nucleotidica y este tipo de genealogias han
sido asociadas con anteriores reducciones geograficas y con cuellos de botella
poblacionales causados por cambios climaticos globales (Grant y Bowen, 1998).

A pesar de que la red de haplotipos no presenta un patron filogeografico definido, provee
de informacion atil para inferir la evolucion de la poblacion con base en las localidades
analizadas. La presencia de dos haplotipos abundantes cercanamente relacionados y
rodeados de haplotipos de baja frecuencia es una sefial de expansion espacial ocurrida tras
un periodo donde el tamafio poblacional fue menor al actual (Bowen, 1997). En estudios
sobre la diversidad mitocondrial de peces marinos con amplia distribucion se han detectado
patrones recurrentes donde sé6lo uno o dos haplotipos prevalecen y el resto son haplotipos
raros que se diferencian de los haplotipos comunes por una o dos mutaciones.

Las variaciones en el exito reproductivo de la poblacién generan la propagacion de
uno o pocos haplotipos que se encuentran bien representados en la poblacién y numerosos
haplotipos separados por pocos pasos mutacionales (Shields y Gust, 1995). La reduccion en
el tamafno poblacional de C. hippurus, debida a los cambios climéticos del Pleistoceno,
pudo provocar fluctuaciones en la tasa reproductiva de la poblacion lo cual se ve

representado en la red de haplotipos reconstruida.



Con base en esto, es posible proponer que los individuos que trascendieron a los
cambios climaticos que mermaron a la poblacion se expandieron demograficamente y
colonizaron paulatinamente los espacios encontrados en la periferia de su distribucion,
alcanzando asi la distribucion geografica que observamos en la actualidad y siendo los
haplotipos de dichos individuos fundadores los mas representados en la poblacion.
Actualmente podria observarse un momento en la historia de la poblacién en el que otros
factores, como el aislamiento por distancia, pudieran estar influyendo en la diferenciacion
genética de la poblacion. Sin embargo, como ya se mencioné previamente, el tiempo desde
que comenzo la expansion de la poblacion puede no ser suficientemente largo para que este
tipos de procesos evolutivos se vean representados. Es importante considerar que la
distribucién de C. hippurus es muy extensa, por lo que ampliar el muestreo y considerar el
mayor numero de localidades y de individuos posibles es fundamental para poder validar

esta hipotesis y comprender los procesos evolutivos e historicos de la especie.



CONCLUSIONES

El andlisis de las secuencias del gen del citocromo b reveld que no existen diferencias
significativas entre los individuos de C. hippurus de las localidades analizadas en el
Pacifico oriental. La homogeneidad poblacional puede deberse a un alto nivel de flujo
genético congruente con las caracteristicas bioldgicas de la especie.

Los resultados obtenidos evidencian que los procesos demogréaficos en la historia de
la poblacion han afectado la variabilidad genética del mtDNA, encontrandose altos niveles
de diversidad haplotipica y bajos niveles de diversidad nucleotidica. Las distribuciones
mismatch y los parametros de expansion poblacional mostraron fluctuaciones significativas
en los tamafios poblacionales indicando una expansion subita poblacional coincidente con
los periodos glaciales del Pleistoceno tardio.

La reconstruccién de los arboles filogenéticos muestran una distribucion aleatoria
de los haplotipos por lo que no se distinguio ningun patron filogeogréfico definido.

Los resultados obtenidos para la localidad de Mazatlan muestran que es posible que
la zona sur del Golfo de California se trate de una importante zona reproductiva de la
especie y que haya representado un refugio durante las fluctuaciones ambientales del
Pleistoceno.

La homogeneidad genética de C. hippurus en el Pacifico oriental muestra que la
poblacion se compone de un solo stock. Sin embargo, se recomienda emprender nuevos
estudios que abarquen un mayor nimero de muestras y la mayor cantidad de localidades
posibles para confirmar la presente evaluacion y para generar planes de manejo de este

importante recurso a largo plazo y con un mayor soporte cientifico.
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