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A Juanita y Sarita.

¢ Qué es el mar? Para el pez volador el mar es wtaiodeada de tierra por toda parte.
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Resumen

El dorado,Coryphaena hippurs; es un pez epipelagico de distribucion globalneres
tropicales y subtropicales, restringido a aguas caéidas de 20°C. Es un recurso explotado
por pesquerias flotas comerciales y deportivaslaro de su rango de distribucion y cuya
captura con fines comerciales ha aumentado aiitlasms décadas.

Algunos estudios se han adelantado para contr@b@onocimiento de lostockspresentes a
escala mundial. Sin embargo, ninguno de estos d@ ®ncluyente sobre la estructura
poblacional de la especie. Lo cual hace imperamtglanteamiento y desarrollo de
investigaciones cuyo objeto sea dilucidar los petsogenéticos del dorado. Lo anterior, con
animos de brindar bases para la delineacion detdoes para un adecuado manejo del

recurso mediante la proposicion de unidades deapesc

Para contribuir al conocimiento de los patronesétiens espaciales en poblaciones del
océano Pacifico, se evaluaron los niveles de viidat) genética y conectividad, mediante la
amplificacion de cincoloci microsatelitales en un total de 720 individuos dieado
provenientes de 13 localidades muestreadas deati® @lienca oceéanica, ocho de las cuales
se encuentran dentro territorio Mexicano (La PaabdC San Lucas, Guaymas, Bahia
Magdalena, Punta Lobos, Puerto Madero, Mazatlagipn oceanica), ademas de muestras
provenientes de Peru, Ecuador, Hawai, Japén y &N@atedonia. Los resultados arrojan
una sefal de diferenciacion en poblaciones deb@x®acifico, que aunque es pequefia es
significativa (k= 0.006, p= 0.002), que sugerimos esta particiondglaacuerdo a las
regiones biogeograficas del Pacifico Este, estsglte@los son atribuidos a caracteristicas
biologicas de la especie tales como dispersiontdotai debido a fidelidad a sitios de
agregacion, estadio larvario y tiempos generacemnebrtos, ademas porque su movilidad se
encuentra restringida a la temperatura superfighbgua. Por lo cual estos resultados deben
ser considerados como evidencia de heterogeneigiaétiga y por lo tanto, presencia de

stocksdel dorado en el Océano Pacifico.

Es recomendable el desarrollo de estudios queyiaclmas y diversos tipos de marcadores
moleculares. Ademas de contar con muestreos cajosatle cobertura mayor y tamafios
muestrales mas grandes, asi como analisis tempatalls mimos. Para definir e identificar

de forma certera los patrones genéticos de la iespec



. Abstract

Dolphinfish, Coryphaena hippuruds an epipelagic fish species that are distribwtedd-
wide in tropical and subtropical seas, restricteavaters warmer than 20°C. It constitutes a
resource exploited by commercial fleets and spsinirfig throughout its range of distribution

and its capture has increased in recent decades.

Few studies have contributed to the knowledge altmtks structure on a global scale.
Nevertheless, none of them has been conclusivediagathe population structure of the
species. Consequently, it is important to propaseé develop research with the aim of
elucidate the genetic patterns of dolphinfished. dhlthis, to provide some bases for the
delineation of guidelines for the suitable resount@nagement through proposing fishing

units.

To contribute to the knowledge of spatial genetttgrns in populations from the Pacific
Ocean, we evaluated the genetic variability andheotivity by amplifying five microsatellite
loci in a total of 720 dolphinfishes from 13 lod¢eds sampled in the ocean basin, eight of
them are within the Mexican territory (La Paz, C&am Lucas, Guaymas, Bahia Magdalena,
Punta Lobos, Puerto Madero, Mazatlan and oceagiong as well as samples from Peru,
Ecuador, Hawaii, Japan and New Caledonia. The sisaBhows a small but significant
differentiation of populations from the Pacific @eoe(Fst= 0.006, p= 0.002), and suggests
that the partition accords with the East Pacifiog&ographic Regions. These results are
attributed to biological characteristics of spedash as limited dispersion due to aggregation
site fidelity, short larval and generation timesl atso because their mobility is restricted to
the surface water temperature. This should be dersil as an evidence of genetic

heterogeneity and therefore of the existence gdtdofish stocks in the Pacific Ocean.

It is recommended to develop studies involving marel different types of molecular
markers. Sampling with larger coverage range antpkasizes, designed for an appropriate
temporal and spatial analysis, to then be abldéntify and define the genetic patterns of the
species.
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[l. Introduccion

Los recursos genéticos para alimento y agriculama la base biolégica de la seguridad
alimentaria del mundo vy, directa, o indirectamests los medios de subsistencia de toda
persona sobre la Tierra (http://www.fao.org/biodsis/geneticresources/en/). La comunidad
internacional y la FAO, han reconocido la necesidiath comprension de los procesos en los
ecosistemas y en particular, las caracteristical®dicas, fisicas y quimicas de los habitats
acuaticos, en el mantenimiento de la productividadas pesquerias. Los beneficios de este
conocimiento no estan tan solo en los ingresospgede generar la pesca, sino que también

en los servicios que aportan el ecosistema y ceasién del mismo (FAO, 2007).

La mayoria de las especies de peces para el coneumano se obtienen mediante la
explotacion de poblaciones silvestres. Sin embarga;asi todos los casos el manejo de las
pesquerias se enfoca en caracteristicas de intaréshundancia del recurso y la talla
requerida para su captura. Este enfoque a corro-laede ser econdmicamente ventajoso,
pero a largo plazo puede causar la extincion dedataciones como se ha corroborado con
datos recientes (Ciftci & Okumus, 2002).

Cuando no existen programas de manejo adecuadas pesquerias, éstas pueden ejercer de
cierta forma fuertes presiones de seleccién samepbblaciones, mimas que en especies
como el dorado se han hecho evidentes. Por ejer@gkeleccion de tallas, que consiste
simplemente en la captura de individuos de mayanaiep, principalmente en pesca
deportiva, lo cual rezaga las poblaciones a indovgdjuveniles y probablemente inmaduros,
gue no pueden de forma inmediata aportar desceiadédicionalmente, puede existir una
seleccion de género, que ocasiona una desviacionlagnproporciones debido al
comportamiento diferencial entre machos y hemb@aseifford, 1999; Arochat al. 1999;
Lasso & Zapata, 1999). Otro tipo de seleccién, debhmbién a la etologia de la especie, es
la captura de juveniles que tienden a tener halsigpegados sobre objetos flotantes, que
ocasiona que las poblaciones silvestres paulatinemge dirijan a una alteracién en la
estructura de edades. De esta forma, estas pressmiectivas particulares ocasionan
desequilibrio en las caracteristicas de la histdgala vida de las poblaciones, lo cual se
puede traducir en un desplome de la dinamica dedhfaciones que pone en riesgo a las

mismas.



Bayona-Vasquez, N. J. Genética del Dorado

Muchas especies de peces marinos pelagicos quecaengran ampliamente distribuidos,
mantienen pesquerias comerciales y recreativasaago de su rango de distribucion, como
es el caso del dorado. Poco se sabe acerca dérsetiga genética poblacional, a pesar de
gue esta clase de informacion es base para ladéfirde unidades de manejo en pesquerias,
para la evaluacion de interacciones pesqueras, ynanescala de tiempo mayor, para la

conservacion de la variacion genética (Graves, 1998

Por lo general, existen niveles bajos de diferem@magenética en los peces pelagicos (Ward
et al, 1994), sin embargo existen factores fisicos ctargeparacion espacial y temporal de
las poblaciones, frentes ocedanicos, entre otrasl|inutan el libre flujo genético y las cuales

pueden promover aislamiento y estructuraciéon de plalslaciones. Ademas de agentes
intrinsecos de la historia de vida de las espectap migraciones a sitios de reproduccion o

alimentacion definidos.

Debido a limitaciones en cuanto a tiempo y recrsm ha sido posible evaluar la base
genética de todas las especies pelagicas, y laxiagede manejo han tenido que hacer
inferencias a partir de estructuras poblacionakesotias especies que son relacionadas
taxonomicamente o ecolégicamente similares. La iamphriacion en la estructura
poblacional observada sobre peces marinos cositagpsligiere que estas inferencias son
inapropiadas. Asumir que existe un saitock cuando podrian existir multiples, podria
resultar en medidas de manejo inadecuadas que tperiai explotacion excesiva de una
unidad genética, y resulten consecuentemente parthda de variaciones genéticas unicas
(Graves, 1998). Por lo cual, en genética de laamwasion un objetivo comun es el distinguir

stocksgenéticos y facilitar asi la formulacion de diregts.

El concepto dstockes ampliamente discutido por su importancia enaglajo de pesquerias
y se define como grupos semi-discretos de peces atdbutos definibles de interés
administrativo, que a su vez contemplan aspectasigecion y uso del habitat (Beggal,
1999). Booke (1999), enfatiza que cualquier corepstockdebe ser aplicado con base en
el uso de marcadores heredables y que debe sahidocomo un grupo especifico de peces
junto con su hbitat.

Son muchas las consideraciones con respecto asem@cion de los recursos marinos en la
legislacion internacional las que para su implem&ah exitosa, requieren del desarrollo de
informacion cientifica acerca de aspectos demagrsify de genética de poblaciones (Avise,
1998).
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Lo anterior, refleja la necesidad de evaluar lembgeneidad de la poblacion del Dorado en
espacio, con la finalidad de definir unidades denejay conservacion, para que de esta
forma sea posible plantear estrategias de mangjonytoreo del recurso, y en consecuencia
se impulse la preservacion del recurso en térnmidiegsroduccion y capacidad de respuesta a

las presiones de pesca.

Los microsatélites se han convertido en el mancpderido en varios estudios debido a sus
altos niveles de variabilidad que los hacen altaemenformativos. La facilidad y

confiabilidad al trabajarlos, resultado de su heeenmendeliana y caracteristica
codominante, asi como por tratarse de fragmentgggi®s, abundantes y bien distribuidos

en los genomas, hacen de éste marcador uno deéitostilizados en estudios genéticos.

V. Antecedentes

4.1Biologia del Dorado

4.1.1 Posicién taxondmica vy clasificacion

El Dorado, Coryphaena hippurysLinneus 1758 (Figura 1), pertenece a la familia
Coryphaenidae, que se compone de un solo génercogsta de dos especi€xs; hippurusy

C. equiselis Ambas difieren en el nimero y forma de radioslan aletas, niumero de
vertebras, tamafio y forma de parches dentalexc@ldaacion de los peces en estado juvenil
(Gibbs & Collette, 1959; Patthoff, 1980; Pakial. 1982).
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Figura 1. Esquema de un individuo de la esp€cieippurusL. 1758. Fuente: FAO Fisheries
and Aquaculture Department, http://www.fao.org/igfispecies/3130/en

La familia Coryphaenidae pertenece a la clase €dtgijes o Teledsteos y al orden
Perciformes. Sin embargo, existe debate acerca dmsificacion de ésta familia dado que
las similitudes con los miembros del orden aunardaras (Palket al, 1982).

En este sentido, Nelson (1994) sugirié que la fan@bryphaenidae es hermana de la familia
Rachycentridae y Echenidae, y juntas forman un agruponofilético. Lo cual fue
posteriormente validado mediante dos analisis di@gicos. El primero, utiliz6 138
caracteres putativos informativos en 11 especiels @eiperfamilia Echeneoidea los cuales
formaron un arbol parsimonioso monofiletico de danilia con las siguientes relaciones:
Coryphaenidae + (RachycentridaeEelieneisp +Remorasp)) (O’toole, 2002). La segunda
aproximacion fue hecha mediante el analisis deesexas de los genes mitocondriales 12S
rRNA, 16S rRNA, ND2 e ITS-1, en el cual se resolladmonofilia de Rachycentridae +
Coryphaenidae, grupo hermano de Echeneidae, etambién es monofiletico (Grast al,
2009).

4.1.2 Distribucién y habitos migratorios

El dorado es una especie altamente migratoria, rapios nadadores, epipelagicos de
distribucion circumptropical dentro de la franjalds 47° Ny 38° S, 180° W y 180° E (Fig.
2); con una aparente extension de habitat haqalelnorte que coincide con el incremento
de las temperaturas oceanicas y una disminucidasezonas de surgencias en la costa norte
Mexicana (Norton, 1999). Presenta una distribusiériical entre 0-85 m. Aparentemente
restringidos a aguas mas calidas que 20° C (GibRolette, 1959; Santana, 2001), por lo
cual se sugiere que sus habitos migratae&ian relacionados con la temperatura superficial
del agua (Zuniga-Florest al, 2008), encontrandose comunmente en aguas dertaionm
igual o mayor a 24° C (intervalo: 21,4° C - 32°y()n salinidades iguales o mayores que
33%o (intervalo: 18,7- 37,8%0) (Oxenford, 1999). &mafo puede llegar hasta los dos metros
de longitud caudal y un peso de 30 kg a los tres @@ edad (Madrid & Beltran-Pimienta,
2001; Diaz-Jaimest al, 2006).
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Fig. 2. Mapa de distribucion de la espe€e hippurus Fuente: FAO Fisheries and
Aquaculture Department, http://www.fao.org/fishepécies/3130/en

Constituyen un recurso estacional de valor pargysfas comerciales de pequefa escala y
para la pesca recreativa, la cual explota a laces@grovechando su habito agregado bajo
objetos flotantes ya que en ocasiones siguen IxosaEste comportamiento es comun en
muchas especies, principalmente en fase juvenilg#dl que otros peces pelagicos de talla
media, el Dorado muestra una rapida expansionsgdpdhlaciones, ocupa zonas apropiadas

para la pesca y soporta altas presiones de la misma

Los reportes de abundancia estacional del Doraderem que es una especie altamente
migratoria. Exhiben altas tasas de crecimiento,uredtemprana, y desove durante largos

periodos, un corto periodo de vida y dieta var{@eenford, 1999).

Palko y colaboradores (1982) sugieren que las wimras y movimientos del Dorado
parecen estar afectados por el movimiento de abjd¢oderiva. Beardsley (1967) propuso
gue el Dorado migraba hacia el norte durante praray verano, resaltando la posibilidad de
gue la especie realice largas migraciones latinldende mas de 400 km, valor similar al
presentado por Kingsford & Defries (1999) en donoediante ensayos de captura y
recaptura observaron migraciones de hasta 440 ki@ndias, y velocidades de méas de
20km/dia; aunque cabe recalcar que el mayor p@jecde las recapturas se realizé en el
punto donde se habian liberado los individuosusldespués de 360 dias de su marcaje.
Gibbs & Collette (1967) sugirieron que la abundarestacional del Dorado esta relacionada

con una migracién pre-desove, principalmente dednasn
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En un estudio realizado en las costas Hawaianapraggmnen dos posibles escenarios de
migracion. En el primero, individuos entran a lasstas y comienzan sus actividades
reproductivas lo que hacen que pierdan peso; laegerano, retornan al Océano abierto, tal
vez escapando de unos de sus principales depredag@bmarlin azulacaira nigricans y

en donde permanecen durante un periodo no reprealuéin el segundo escenario, en
verano los juveniles migran hacia el norte unosO1&® hasta el limite de convergencia
subtropical donde las aguas son bastante prodscpaaa luego migrar hacia el sur hacia el
archipiélago Hawaiano para reproducirse cercaadta (Uchiyama & Boggs, 2006).

Se sabe que existe una gran influencia en las gobks de Dorado cuando se presenta el
evento climatico El Nifilo, provocando en algunososagesplazamiento de su distribucion
alejados de la costa del este del Pacifico, omginauna mayor disponibilidad a las flotas

pesqueras de otras zonas (Peralta, 2006).

4.1.3 Ecologia trofica

Los dorados son depredadores cambiantes que @esentamplio rango de presas, las
cuales incluyen peces e invertebrados, ademaseexatunos reportes de canibalismo
(Moteki et al 2001). Presenta una migracién diurna hacia lar§igpe, por lo cual se sugiere
gue el Dorado forrajea oportunisticamente mas alectivamente, estrategia comun en
especies pelagicas tropicales. Las variacionea dieta pueden estar asociadas al tamafio del

predador, al sexo, y al periodo del afio (Oxenfb®89).

Es una especie voraz, con habitos alimentariosldgial ambiente pelagico y un espectro
trofico amplio, principalmente carnivora (Aguildalominoet al, 1998;; Amezcua, 2007) y
cuya dieta es cambiante durante el desarrollo @mapren estadios larvarios la dieta consta
principalmente de copépodos, huevos de invertebrgidoeces (Kojima, 1966; Schekier
al., 2002), los peces en estado juvenil (>18 cm FLplgeentan mayormente de peces
pelagicos juveniles. Tienen mayor actividad de afitacion durante la mafana (Sakamoto &
Taniguchi, 1993)

Los juveniles del Dorado son presa de varias espamieanicas de peces. Sus predadores
incluyen el gran atunThunnus alalunga T. albacare} tiburones, la aguja azuMg@kaira
nigricang, peces velalgtiophorus platypterysy peces espadXiphias gladiu¥ (Oxenford,

1999). Adicionalmente, existen reportes que explicamo adultos del Dorade (Lm) son
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aparentemente presa del delfin hocico estrech@mtedi rugososSteno bredanengien el
Pacifico este (Pitman & Stinchcomb, 2002).

4.1.4 Ciclo de vida

Los dorados son heterosexuales, cuya madurez sexyaksenta entre los 4 y 5 meses de
edad. En general existe un consenso de que lagaeokssovan durante todo el afio, aunque
presenta picos de desove en diferentes épocas diepdn de la region geografica. El
desarrollo embrionario es rapido, ya que se ha gt 40 horas después de la fertilizaciéon
ya se ha desarrollado una larva de vida libre 8en@. Igualmente, el desarrollo larval es
veloz, a los 15 dias son organismos de 15mm coasdiermadas, o0jos y boca desarrollados,

los cuales ya son considerados como juveniles (2an2008).

Aunque existen diferencias de las tasas de cregimentre algunas regiones, en general se
sabe que el dorado crece bastante rapido (1.431amm/dia) y presenta una longevidad
promedio de menos de dos afios (Oxenford, 1999%gHas japonesas, el dorado alcanza una
talla 38 cm LF en el primer afio, 68 cm LF en euselp afio, 90 cm LF en el tercer afio, 108
cm LF para el cuarto afio y 122 cm LF para el quafio (Sakamoto & Kojima, 1999).
Adicionalmente, de 36 individuos criados en acyatib sobrevivieron seis meses después,
tiempo en el cual llegaron a crecer hasta 100 cromgtud total, lo que se traduce en un

crecimiento aproximada de 0.5 cm/dia (Soichi, 1978)

Por las caracteristicas anteriormente descritavpatesarrollo larvario veloz y tiempo de
vida corto se puede creer que la dispersion devichads, tanto por corrientes durante el

estadio larvario, como por desplazamiento de asl@$dimitada.

4.1.5 Caracteristicas reproductivas

Coryphaena hippurupresenta un dimorfismo sexual claro, la cabezardeho exhibe una

cresta bien desarrollada mientras que la cabezia #embra es casi redonda (Lasso &
Zapata, 1999). Con respecto a caracteristicas lesxsa ha observado que las hembras
superan en numero a los machos #val, 2001), pero la proporcién parece cambiar con el
tamano del pez y con la estacion. Esta tenden@ahgusido estudiada a partir de datos de

captura parecer ser el resultado de un sesgo oeadsigor la seleccién de tallas y del area
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operativa de las embarcaciones, debido a que exdgerencias en el comportamiento entre
sexos, ademas que los machos generalmente se ganuem regiones oceanicas donde la
flota opera en menor grado (Oxenford, 1999), mé&suna diferencia real en las proporciones
y/o por tasas de mortalidad diferenciales en lagvaisveniles machos y hembras. De la
misma forma, se ha propuesto que es una tendemacisada por el comportamiento
reproductivo o diferencias en la proporcion sexardte clases de edad (Aroabiaal, 1999;
Oxenford, 1999). Oxenford (1985) sugiere que madw®pequefia talla y hembras de todas
las tallas pasan mayor tiempo asociadas a objetiastes que los machos de tallas grandes,
los cuales pasan mas tiempo en aguas abiertak Bwal capturas de peces de talla pequefia
muestran una proporcion 1:1, las capturas de peréalla grande van a estar sesgadas por el
comportamiento diferencial de los sexos, lo cuat@soborado con datos de proporciones
sexuales obtenidas en un estudio realizado enoktascdel Océano pacifico en Panama y
Colombia (Oxenford, 1999; Lasso & Zapata, 1999).

Existe un consenso general de que los doradoszalcasu madurez sexual en el primer afio
de vida, y las hembras alcanzan la madurez a dlaant@nor pero edad similar que los
machos.En general, ambos sexos alcanzan la madurez allmaninima estimada en 51 cm
(Wu et al, 2001). Cerca de los cinco meses y medio el 98% sl peces estan en su estado
de madurez (Oxenford, 1999). Los machos presematamano y peso promedio mayor que
las hembras, pero parece haber poca diferencia r@talcion longitud/peso entre las distintas

regiones del Atlantico centro-occidental (Oxenfdréi99).

Existen en general dos o tres clases de tamafoed®$ en los ovarios, y una o dos clases de
tamafio mas homogéneas de huevos maduros. La aétimdel tamafio promedio de

maduracién parece variar levemente con la locagidrel autor, desde 0,97 a 1,10 mm de
didmetro. La fecundidad estimada es de 58,000 an2l@nes de huevos y esta fuertemente

influenciado por el tamafio del pez (Oxenford, 198®;et al, 2001).

Nel (1995) observo que un pez adulto puede desmaralmente una vez cada 48 horas,
durante todo el afio, sin la necesidad de inyeat#hormonas. Ademas, cada hembra puede
producir mas de 250,000 huevos en cada ocasioaste/el.

Algunos estudios en cautiverio (Rose & Hassler 818®ardsley, 1967) sugieren un periodo
de vida maximo de de 4 afos, sin embrago entré%IlWel 98% de los individuos mueren

dentro de los dos primeros afios de vida.
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La estimacion de la tasa de mortalidad ha sidazesd por varios autores (Bentivoglio,
1988; Oxenford, 1985; Murray, 1985), mediante @ifées meétodos pero en general se
obtienen intervalos de tasas de mortalidad totablagntre 97,1% y 99,98% (Oxenford,
1999).

Para especies pelagicas con rapido crecimientopide tiempo de vida y que se reproducen
pocas veces en su vida, como el dorado, se hatadpague no existe una mejor calidad y
vitalidad de las larvas con respecto al incremeietda edad de los individuos (Birkeland &

Dayton, 2005).
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4.2 El Dorado como recurso pesquero en el Océano Racif

Este es un recurso muy atractivo en pesca deporivaque también es ampliamente

explotado comercialmente por su carne, altamenterada para consumo humano. Las

capturas anuales varian geograficamente, partidadde 9,900 toneladas métricas (mt) en
Japon a 35 mt en el Mediterraneo. En Latino Amaérson explotados principalmente por

pesca artesanal y puede representar una fraccistasgial de las capturas, alcanzando las
500 mt en el Pacifico en las costas de Panamaom®id (Mahon, 1999).

El porcentaje de poblaciones explotadas en suteBmidximos sostenibles o cerca de ellos
varia mucho segun las areas. Las principales @ie@®sca con mayores proporciones (69-
77%) de poblaciones plenamente explotadas sorela&tidntico centro-oeste, el Atlantico
centro-este, el Atlantico noroeste, el Océano mdieste y el Pacifico noroeste, mientras que
las areas con mayores proporciones (46-60%) deagiobkes sobreexplotadas, agotada y en
recuperacion son las del Atlantico sudeste, Pacisigdeste, Atlantico nordeste y las de
altamar (FAO, 2007).

En la costa occidental del continente americansid@explotado principalmente en Ecuador
con capturas de 11,600 ton en 1990 y un valor adtinde US $29 millones en el mercado
norteamericano. Presenta un alto valor comercial Iy permitido sostener y utilizar el
desarrollo de su pesqueria hasta constituirse danpoincipal fuente de ingresos (Peralta,
2006). En Perq, el dorado es una de las princigapscies capturada por la flota artesanal y
cuya captura se ha incrementado en la ultima ddtsgkndo casi a las 25,000 ton (Estrella
& Swartzman, 2008).

Esta especie es considerada un recurso importanés @esquerias de las costas del Pacifico
Colombiano, con capturas que representan un tetdl,822.3 toneladas entre 1994 y 1996
con picos en los meses de diciembre-abril, ocupatdsegundo lugar en importancia de
recursos del Pacifico de Colombia después del pérgganidae) y sobre los tiburones
(Carcharhinidae) (Lasso & Zapata, 1999).

En el Pacifico Oriental el Dorado es atrapado pgresca incidental realizada por pesquerias
de redes-cerco de atun. En donde se han identfidasl areas de alta captura, una en aguas
mexicanas (15° - 25°N) que representa el 15% dmdura total, y otra en aguas de mar
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abierto de la parte central del Pacifico Orien@l { 10°N) que representa casi el 60% del
total de las capturas, siendo los objetos flotaatg@sincipal método de captura incidental del
Dorado (Martinez-Rincoet al 2008).

En México, pese que el recurso se encuentra rekepara la pesca por parte de las flotas

deportivas (Diario Oficial de la Federacion, 19%5ta especie es una parte importante de la
captura incidental de flotas artesanales que opedanlargo de la costa Pacifica mexicana

(Marinez-Rincoret al, 2008). En las costas de Oaxaca, este recursapsgra durante todo

el afio, siendo de marzo a noviembre cuando semecrtan las capturas. Con un intervalo de

tallas de 36.5 a 162 cm LF (Alejo-Plaal 2004)

Las capturas incidentales del Dorado han presentadrimos picos alrededor de la
Peninsula de Baja California, en donde ocurrengs@x de surgencias estacionales durante
verano e invierno, los cuales propician la abun@dawcel recurso alimenticio de peces
pelagicos. El area de mayor captura es entre log¥ 35° N de la costa Mexicana, que
coincide con el punto de divergencia tropical era&eContracorriente Ecuatorial y la
Corriente Ecuatorial del Norte, donde ocurre ujofitertical de nutrientes dirigido a la zona

eufotica, incrementando la productividad biologetartinez-Rincon, 2009).

En Hawai, tanto en flotas comerciales como artdeanal Dorado se encuentra en segundo
lugar, después de los atunes y el pez vela, enreapicidental (Uchiyama & Boggs, 2006).
Los desembarcos de Dorado desde 1987 a 1996 setramon entre 150 y 600 toneladas
métricas por afio. Sin embargo, Hawai importa eéd@% del Dorado desde aguas ricas en

nutrientes como Ecuador, Costa Rica y Taiwan (KrE299)

En Japon el Dorado es objetivo de importantes me&gl Entre los afios de 1993 y 1995 el
promedio de captura anual del Dorado fue de 9,66&ladas métricas, dos tercios de éstas
capturas son de las regiones del sur de Japéesteslel mar Chino. Y aunque el Dorado se
captura a lo largo de todo el afo, cerca del 70%admptura es desembarcada entre los
meses de abril a junio (Sakamoto & Kojima, 1999).

En aguas australianas, la mayoria de Dorado esiradpt por flotas japonesas y parte
sustancial es objetivo de la pesca recreativastithado de captura total por parte de flotas
extranjeras se encuentra entre 3.7 a 66 toneladEso®sta Este, y 0.05 a 0.99 toneladas en

la costa Oeste, con tallas promedio de 60 a 14Qamflotas domésticas capturan un total de
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23,102 kg y 3,930 kg en la costa Este y Oestegotispmente. En algunas areas la pesca

recreativa excede los valores de la comercial ($forgl & Defries, 1999).

Los mismos autores comentan que la pesca del deratllmeva Zelanda se realiza tanto por

flotas domesticas como foraneas y el porcentaagtura incidental es bajo.

La pesca comercial se ha identificado en repetmzssiones como el principal factor
causante del declines de kiscksde peces. Recientemente, la pesca recreaciomaiéa ha
sido considerada como potenciador de los decliesgueros, es decir, a pesar de la nocién
gue se tiene de la pesca recreativa en donde solalgenas ocasiones los peces son
consumidos y por lo cual no esta afectando a lddapiones y por lo tanto al reservo
poblacional, es sabido que ambos tipos de pesc® tim efecto negativo sobre las
poblaciones. La actividad pesquera de cualquier, thga comercial o recreativa, tiene el
potencial de afectar negativamente a los pecgsedaa, y los habitats acuaticos (Cooke &
Cowx, 2006).
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4.3 Caracteristicas oceanograficas del Océano Pacifico

4.3.1 Circulacion

La circulacién del Océano Pacifico a gran escateiste de dos grandes giros anticiclénicos
gue se contraen hacia los polos en grandes profadels (Reid, 1997). Dos giros ciclonicos
en latitudes altas, dos flujos hacia el oeste daged 0° y 15° norte y sur que se encuentran
desde la superficie hasta profundidades abisales fjujo hacia el este que ocurre en el
norte del Ecuador en la superficie y cerca de @8 B, pero recae sobre el ecuador a

cualquier otra profundidad.

Este patron es fuertemente simétrico con respedctecw@ador excepto por el flujo con

direccion al norte que cruza el ecuador en el gestdlujo hacia el sur en el este.

Debido a que en el Pacifico Norte no se originamagle densidades mayores que 26,8
las aguas mas densas del Pacifico Norte estan ddasirpor la entrada de aguas del Pacifico
Sur. La salinidad y el oxigeno son mayores en ¢ams profundas del Pacifico Sur y los
nutrientes son menores. Estas caracteristicasedefifas reconocibles a medida que se

mueven al norte a través del ecuador en el esteyladentro del Pacifico Norte.

Las principales caracteristicas de la circulaciopesficial son los dos giros anticiclonicos
con eje cerca de los 20°N y 20°S, los giros ciddsia los 50°N y 65°S, y el flujo hacia el
este de costa a costa sobre los 5°N. Ademas exidtejo débil hacia el este cerca de los 5°S
y 175°W y un flujo hacia el oeste en el sur de Aalst (Fig. 3).

4.3.2 Corrientes

En el Pacifico Norte, las corrientes circulan ensehtido de las manecillas del reloj
(anticiclonico) y en el Pacifico Sur, en sentidontcario a las manecillas del reloj
(anticiclonico). Estos dos conjuntos de corriendsgan separados por la Contracorriente

Ecuatorial.
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Fig. 3. Circulacion superficial en el Océano PaoifiFuente: Reid (1997)

La circulaciéon en el norte esta formada por laieate calida de Kuro Shivo (CKS), situada
frente a la costa del Japdn, y por su continuakidmo Shivo Drift; de ésta ultima parte la
corriente fria de California (CC), que gira al frente a la costa de Norte América; la calida
Corriente Ecuatorial del Norte (CEN), es una cardgion de la CC. De ésta se separa un
ramal frente a la costa oriental de las Islas iRidip, que originan la Contra Corriente
ecuatorial (CCE) (Fig. 4)

La circulacion en el hemisferio sur esta formadalpaleriva de los alisios, corriente fria que
desemboca frente a las costas de América del 8ug €orriente de Perd (CP), también
llamada Corriente de Humboldt, de aguas mas heladasllega hasta la linea ecuatorial y

desemboca, a su vez, en la célida Corriente Ecabdiet Sur (CES) (Fig. 4).

Frente a la costa oriental de Australia, la CESfidalmente un giro hacia el sur y se
convierte en la Corriente Australiana Oriental (QA@ cual choca al sur de los 40° de

latitud con la deriva de los alisios.
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Ademas, el Pacifico participa también en las di@s ftirculaciones polares; en la parte norte
a través de la Corriente de Oya- Shio (COS), dasageladas, y en la parte sur a través de la
corriente del Polo Sur (CPS) (Fig. 4).

N. Pacific
Subpolar Gyre

Kuroshio Current| ] A z A Atiantic
- ‘J Gulf Stream ﬂ Equatorial

"-=-..V'/’ urrent Systerr

Subtropical
Gyre

Indonesian
Thruflow ™\

Subtropical Subtropical Gyre

)

Agulhas Current

Tasman Front

Antarctic Circumpolar Current System

! Subtropical

Gyre

Fig. 4. Sistema de corrientes. Fuente: Norris (2000

4.3.3 Surgencias vy productividad primaria

Las corrientes oceanicas y los procesos relacianado de gran relevancia en la vida
marina; el mas importante de ellos es el acreceatdonde la produccion primaria. Este
aumento es frecuentemente transferido a travéageetles troficas, lo que se traduce en
impacto a la comunidad marina. Por otra partentiensidad de las corrientes y otras fuerzas
inducen la formacion deetidies”, estos son anillos que generan agregaciones ak@
gran escala; dependiendo de la direccion de rotgmi@den causar, o un levantamiento de
nutrientes que ocasiona un aumento de la produgeigraria o el proceso contrario, donde
hay una reduccion local de la produccion primdrés mareas también pueden ocasionar un
aumento en la produccion primaria, a través dedacha de la columna de agua en zonas

poco profundas o por su interaccion con islas (Meé& Monreal, 2004).

California y Peru (Fig. 5) son las regiones ques@néan las surgencias con los valores mas
altos en concentracion de nutrimentos comparadala®rdos sistemas de surgencias de

Africa debido a que estan localizadas en el Pagiia donde la circulacion termohalina ha

18



Bayona-Vasquez, N. J. Genética del Dorado

permitido el incremento de la concentracion deimg&ntos en aguas profundas en relacion al
Atlantico. Esto ha permitido que el sistema de encgas de la costa Peruana mantenga la
mas grande pesqueria mundial. Adicionalmente, tamtel Pacifico como en el Atlantico se
crean divergencias por el viento y las corrientesatriales en extensas areas cerca al
ecuador ocasionando la surgencia conocida comaRegide Surgencia Ecuatoriales (Lavin
et al, 2006; Merino & Monreal, 2004).

0-50 50-75 75-100 100-150 >150
a C/mZ/year

Fig. 5. Estimacion de la produccién anual de casborganico en aguas superficiales en el

mundo basado en imagenes satelitales. Fuente sN2600).

Una de las caracteristicas hidrograficas mas retesaes el hecho que en Pacifico este existe
una capa de minimo oxigeno pronunciada, con laecaracion mas baja de oxigeno
comparada con cualquier otra area en el mundacydbesta tan solo a unos diez metros de

la superficie (Laviret al. 2006).

Anudado a lo anterior, es de relevancia conocerplogesos océanograficos y patrones
presentes en las areas que habita el recurso,eykasg|@ondiciones ambientales y bioldgicas
determinan la distribucion del dorado e influyen ®n vulnerabilidad a la pesca. En el

apartado 4.1.2 se menciond como el dorado depprideipalmente del factor temperatura.
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4.4La genética de poblaciones como herramienta deetgasion del recurso

Los principales objetivos en programas de cons&mason el preservar el potencial

reproductivo y adaptativo de recurso; una de lasiemss de hacerlo es mediante el
mantenimiento de niveles adecuados de variabiligadética y evitar la aparicion de

procesos de endogamia en las poblaciones. Lo @ntsei explica porque la variacion

genética es prerrequisito para que las poblacipoueslan enfrentar cambios ambientales
futuros y asegurar una respuesta selectiva a [@egw, tanto por presiones naturales como
artificiales (Frankhanet al. 2010).

Una generalizacion emergente de los analisis mialessi es que los peces marinos son
frecuentemente caracterizados por una alta vadadigenética (DeWoody & Avise, 2000) y
estructuracién genética pobre de las poblacioneague existan fuertes discrepancias
respecto a taxas hermanos resaltando su sepameidnillones de afios. La similitud de
frecuencias alélicas entre poblaciones puede sdwidia a mezcla de huevos, larvas y
adultos en escalas de tiempo y espacio ampliasgaitado de ausencias de barreras fisicas o
geograficas al movimiento entre cuencas ocearachsnas de una posible mezcla en escalas
de tiempo de décadas y siglos, dadas por cambicé®mu océanograficos. Estos resultados
han llevado a catalogar estas especies como espezsestentes a la extincion y en
consecuencia pocas especies de peces marinos swmideradas en programas de
conservacion; sin embargo, esta falta de estruotyercute en una pérdida de variabilidad y
las poblaciones pueden ser vulnerables (Grant &eBip\i998).

La genética de la conservacion persigue como unsudeobjetivos centrales, evitar las
rapidas caidas en la diversidad genética debido @es$ca y la pérdida de alelos de baja
frecuencia. Esta debe ser la principal preocupada salud genética de las especies y el

mantenimiento del potencial evolutivo (Grant & Bow&998).

El ambiente pelagico esta estructurado tanto géogndéente como en profundidad lo que
repercute de forma importante en la evolucién dead de mar-abierto. Existen diferentes
masas de agua superficial determinada por su datiniemperatura, presiéon, atenuacion de
la luz, nutrientes, niveles de oxigeno disuelto, gtie a su vez pueden tener caracteristicas
particulares dadas por la escala latitudinal/lartjital asi como por variaciones estacionales,

tasas de produccion de clorofila y grado de efitation. Todas las anteriores caracteristicas
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juegan un papel importante en la distribucion dedspecies y proveen razones para una

subdivision ecoldgica y genética de la especiesr(®@000).

Peralta (2006), resalta la importancia del concanta de los aspectos poblacionales del
Dorado en relacion a las actuales tendencias emeetado internacional en cuanto a
exportaciones, en términos de la “eco certificatida los productos pesqueros para el

consumo humano tales como el dorado.

Algunos antecedentes de estudios genéticos, gqueisstran en parrafos posteriores son, sin
duda alguna un avance en el conocimiento del estada especie y de las poblaciones en
diferentes puntos del globo y al mismo tiempo sinde plataforma para trabajos que
incorporen nuevas metodologias que permitan amaglizamparar los resultados obtenidos

mediante diferentes técnicas analiticas.

Debido a la profunda similitud que existe entre éapecies del género Coryphaefa (
equiselisy C. hippuru$ y dificil distincidn con solo parametros morfolégs, sobre todo en
estadios juveniles, Rocha-Olivares & Chavez-Gorzg2008) disefiaron un rapido y
confiable método para la identificacion de espediglsgenero mediante amplificacion por
PCR de fragmentos de ADN diagndsticos del gen mitdigal citocromd. Metodologia que
también es util para la cuantificacion de producteda especie que llegan a los mercados,

dado que su fuente en algunos paises es ilegal.

Con respecto a estudios poblacionales a escalanadgs. En el analisis de poblaciones del
oeste del Mar Mediterrdneo y del este del Océatéanito Pla & Pujolar (1999) mediante la
amplificacion de ochdoci polimérficos de proteinas en 735 individuos, naogrraron
diferencias (k= 0.010), pero si valores de heterocigosidad modenante altos (0.035-
0.041), los cuales son atribuidos al comportamietitamente migratorio, que predice un
flujo génico significativo en donde poblaciones gi@&licamente separadas pueden estar
siendo homogeneizadas. Sin embargo, en un estedizado en el Mediterraneo se
encontré evidencia de dos subpoblaciones diferdasiautilizando electroforesis de

aloenzimas (Cimmarutet al, 1998).

Oxenford & Hunte (1986) evaluaron mediante isoemsinel locus Idh-2 (isocitrato
deshidrogenasa), en muestras de dorado proceddat&arbados y Miami, con el cual

observaron siete fenotipos expresados en tejidbiazar cuyas frecuencias alélicas resultaron
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en diferencias significativas y niveles bajos dgoflgénico entre dos grupostgcks con

diferente circuito de migracion.

Rocha-Olivares y colaboradores (2006), evaluareanniveles de variabilidad genética y
conectividad entre poblaciones del dorado a dosla&sespaciales, una regional (Pacifico
Oriental) y una oceénica (entre Pacifico OrientaCegntral) utilizando RFLPs del gen

mitocondrial NADH1, encontrando en general una acisede patrones filogeograficos, con

filogramas poco diferenciados.

Durante el 2005 el CIBNOR-La Paz, en Baja Califarisur México, llevo a cabo un
proyecto de amplia envergadura, con muestreos aelgl Golfo de California y aguas
aledafias, que abordd entre otros aspectos gendtisoresultados mostraron la existencia de
una estructura poblacional espacial, con difersnganéticas significativas entre las
poblaciones de las costas oriental y occidentalGafo de California. Las frecuencias
alélicas de cinctoci microsatelitales fueron caracteristicas de cadamegel flujo genético
mayor entre las poblaciones de cada costa del GWlloobstante se identifica un patrén
migratorio entre ambas costas a la altura de GusyBaata Rosalia durante los meses de
julio-septiembre, asi como segregacion de talldBNOR, 2007). Posteriormente en el 2006
se realiz0 un proyecto con caracteristicas sinslarela misma region en donde mediante la
amplificacion de cincoloci microsatélites se obtuvieron altos valores de bdiiad
genética, expresada en valores promedio de hegesidad observada, ,H(0.8-0.93),
heterocigosidad esperadae (0.8-0.86). Adicionalmente, se encontraron pegsefaores
significativos de Er, sugiriendo una leve heterogeneidad en escalaotainp espacial. Sin
embargo, las pruebas bayesianas de asignacion textaten grupos genéticamente
diferentes; concluyendo que en el Golfo de Calitosnparte de la costa Mexicana hay una
sola poblacion compleja, sin una clara estructaragoblacional del Dorado (CIBNOR,
2007; Tripp-Valdez, 2009; Tripp-Valdet al, 2010).

Diaz-Jaimeset al (2006), evaluaron la presencia de estructura genén poblaciones
distantes del dorado y en series de tiempo defi€acientral oriental, mediante la variacion
genética de las secuencias del segmento NADH sddoaidi, encontrando una homogeneidad
espacial y temporal, sugiriendo un elevado flujpig® que debido a la colonizacion durante
periodos interglaciares-glaciares resulta en pasrae expansion-contraccion demografica

gue posiblemente encubren las huellas de aislannggmtético.
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Cruz-Bastida (2009) desarroll6 un estudio de laeespen el Atlantico, con muestras
procedentes del Caribe, el Golfo de México, el Medineo y Senegal, en donde por medio
de marcadores mitocondriales, el citocromp encontré diferencias significativas del
Mediterrdneo con respecto a las demas poblaciteessuales fueron atribuidas a eventos

geoldgico-historicos.

Anudado a lo anterior, Sanchez-lquierdo (2009) l8vda estructura genética mediante el
analisis del mismo fragmento mitocondrial de indinos provenientes del Pacifico Mexicano
Oriental, de Peru y Ecuador. En donde obtuvo gqueexiste una estructura genética

significativa en las poblacioness{= -0.05, p = 0.63).

En términos de cuencas oceanicas, al igual quenadgaspecies de atun, el dorado exhibe
mula o escasa divergencia genética dentro y essré®©téanos. Un analisis realizado en el
dorado con 36oci de aloenzimas de 15 individuos del Atlantico y 0 Elacifico revelaron
gue no hay una diferenciacion genética signifieat{Rosenblatt & Waples, 1986). De
manera similar, un analisis de secuencias de 258pben mitocondrial citocromo en 55
individuos deC. hippurusde 11 localidades dentro de los océanos Atlantid®agifico
geograficamente distantes mostraron que no hayewesi@ significativa que refleje una

estructura poblacional intra o inter poblacionalié® & Hamrick, 1996).

Por otro lado, Diaz- Jaimes y colaboradores (2@E3arrollaron una investigacion con
muestras procedentes de varios puntos del glotwieodo los Océanos y mares donde se
distribuye la especie y encontraron, mediante @ligia de la secuencia parcial del gen
mitocondrial NADH subunidad 1 de una clara diferacidn de los haplotipos provenientes
del Mediterraneo. Sin embargo, no fue posible ofasenuna diferenciacion entre las
poblaciones del Indo-Pacifico y el Atlantico, loatpostula, puede estar relacionado con un

evento de dispersion reciente en las cuencas.

Adicionalmente, en algunos estudios reportados pEspecies pelagicas de amplia
distribucion como el dorado, entre los que se amntcae el pez velsstiophorus platypterug

el marlin rayadd etrapturus audaxGraves & McDowell, 2003) se han encontrado median
el analisis de algunos marcadores molecularesmpligyen secuencias de ADN mitocondrial
y microsatélites y aloenzimas, se ha encontradoasta genética al interior de la cuenca
océanica del pacifico; lo que puede ser explicatsiderando tanto la historia de vida como
los tamafos relativos poblacionales, asi como pmrgsos contemporaneos e historicos que

pudo haber sufrido la especie.
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Debido a las caracteristicas del DNA mitocondr@ho su herencia materna, su uso resulta
adecuado para la inferencia de eventos historieoks poblaciones. No obstante, dada la
necesidad de identificar procesos contemporaneesdegtinan la existencia de estructura
genética en las poblaciones o en su caso la egiatde flujo génico, es conveniente el uso
de marcadores nucleares que provean informaci@mwadl para la deteccion de sefiales de
divergencia en caso de que las diferencias estemimue presenta la especie en la cuenca

del Pacifico se deba a una estructura poblaciankl chisma.

Los microsatélites dado que son marcadores molesuidtamente variables tienen algunas
ventajas sobre otros, con los cuales es posil@ernmfenotipos individuales, y los individuos
pueden ser muestreados con técnicas poco invasivasvisualizacion y analisis de
fragmentos microsatelitales amplificados tras ebdéotesis puede ser en si mismo
informativo, cuando a partir de distintos genotigesobtiene patrones de bandas diferentes.
La amplificacion de estokci mediante PCR con cebadoregmers flanqueantes a la
repeticion genera fragmentos cuyo tamafio depentenldeero de repeticiones de ésta
secuencia, caracterizandose facil y sensiblemasealelos de esto®ci en un numero
considerable de individuos. Tanto la simpleza tkggica como la cantidad y calidad de la
informacion que se genera han convertido el asélisimicrosatélites en una de las técnicas
de mayor resolucion para la identificacion de imiies, los analisis de parentesco y la

genética de poblaciones (Barbudo, 1999).

Este tipo de informacion sirve en multiples objesiventre ellos aplicaciones en biologia de
la conservacion, ya que ayuda al entendimientoodecAmbios genéticos que afectan a la
supervivencia de especies amenazadas y ademasrgioop informacion genética utilizable
para la mejor gestidén en las especies amenazadasu®, 1999).

V. Hipotesis

El dorado es una especie pelagica que no obstantsed migratoria, presenta algunas
caracteristicas biolégicas tales como movilidadriregida a distancias de hasta 440km,
fidelidad a sitios de agregacion, y tiempos lan&i generacionales cortos, que le confieren
una capacidad de dispersion limitada. Otros estutian mostrado que la abundancia

estacional del recurso esta asociada a la tempersuperficial del agua, lo que sugiere que
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los movimientos de sus poblaciones se dan primgrgte en sentido latitudinal dentro del

margen continental.

De acuerdo a las anteriores premisas, se espetdagjpeblaciones del dorado en la cuenca
del Pacifico presenten algun grado de estructungtiga relacionada con la distancia de
separacion entre las regiones del Pacifico occdleceéntral y oriental. De la misma forma,

es factible la posibilidad de una estructura geaétlacionada con la escala latitudinal entre
poblaciones al norte y sur del Ecuador debidassadiéerencias de temperatura que

caracteriza a las estaciones calidas y frias emsumdmisferios.

VI. Objetivos

6.1 Objetivo General

Caracterizar la diversidad genética de las pobtesiale dorado en la cuenca oceanica del
Pacifico mediante el andlisis de marcadores mitalisdes, con el fin de detectar la
existencia de estructura genética que nos permikfinir el nimero de unidades
independientes de pesca para que sean considgradasa delineacion de estrategias de

manejo y conservacion por las pesquerias que axp&trecurso.

6.2 Objetivos Especificos

» Caracterizar la variabilidad genética @ hippurusen la cuenca oceanica del
Pacifico.

» Obtener estimaciones de divergencia poblacionsd, reps permitan inferir si existe
estructura genética entre las regiones del Paddiccidental, Central y Oriental y/o
entre las localidades colectadas al norte y suEdehdor.

» Con base en las inferencias a partir del analisisético-poblacional, proponer
unidades de pesca las cuales sean consideradasstrategas de manejo y

administracion del recurso en las localidadesdésstias.

25



Bayona-Vasquez, N. J. Genética del Dorado

VIl. Metas

» Extraccion de ADN de buena calidad a partir dedtejimuscular de muestras de
dorado colectadas en localidades dentro de la aumseanica del Pacifico.

» Estandarizacion de la técnica de PCR y posterigniicacion de los fragmentos de
cada uno de los cindoci microsatelitales.

» Preparacién de mezclas multiples gmmers marcados con fluorocromos para su
corrimiento y analisis.

> Visualizacion de los productos de reaccion y geifatacion por determinacion de
alelos presentes en cada uno de los individuos.

» Analisis estadistico de datos que permitan obterstimaciones de divergencia
genética y diferenciacion poblacional.

» Obtencion de estimados poblacionales de tamantwefgcflujo génico.

> Identificacion de unidades de manejo pesquero itgdaniento de alternativas de uso
del recurso de acuerdo a los resultados obtenidasly presion que se genera
actualmente sobre las poblaciones.

VIIl. Metodologia de Investigacion

8.1 Area de Estudio

Las muestras fueron obtenidas en diferentes puletdés cuenca del Océano Pacifico (Fig. 6).
En aguas del Japon (JP), Nueva Caledonia (NC), H@wW&), region Oceanica ubicada
dentro de la Zona Econémica Exclusiva de Méxicodd°N, 131° 12’ W) (OC), Peru (PE),
Ecuador (EC) y México (Fig. 6a). Dentro de éstamdty con el fin de evaluar la
homogeneidad genética en la region Pacifico Ofiesgarealizaron colectas en varios puntos
de muestreo detallados en la Fig. 6b e incluy@lodos de Cabo San Lucas, BCS (CSL); La
Paz, BCS (LP); Bahia Magdalena, BCS (BMdyaymas, Sonora (GY); Mazatlan, Sinaloa
(M2) y Puerto Madero, Chiapas (PM).
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Fig. 6. a) Ubicacion de los puntos de colecta e®@ano Pacifico. b) Acercamiento a la
Peninsula de California sefialando los puntos dectaolubicados en la costa Mexicana. n=
tamafno muestral. *muestras de diferentes afos:;, y 2006
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8.2 Colecta de Muestras

Se colectaron muestras de tejido en cada localigachuestreo, de especimenes obtenidos
principalmente del desembarque de las capturasppde de pesquerias comerciales y
deportivas, éstas fueron preservadas en etandd%l para su posterior procesamiento y

analisis.

De la misma forma, las muestras se han colectadocokboracion con otros grupos de
investigaciéon, destacando el apoyo de Jean Dor@rilguwrand del Institut de Recherche pour
le Developpement; Daniel Saul Ore del Centro deéBesm y Biologia Molecular de la
Universidad de San Martin de Porras en Perq; la Soéia Ortega de CICIMAR, México;
Dr. Felipe Galvan de CICIMAR, México y el Dr. Davithno de la Universidad de Hawai.
Los afios de las colectas corresponden al perioshpremdido entre el afio 2002 hasta el
2007.

8.3 Extraccion de ADN gendmico

El ADN gendmico total fue aislado por el métodomaresto por Laircet al., (1991) que
consiste en incubar un trozo de tejido en 500 phudter de Lisis (100mM Tris-HCI pH 8.5,
50 mM EDTA, 2% SDS y 20 mM NacCl) conteniendo 15dd proteinasa K durante 3-4 hrs
a 55°C y su posterior precipitacion con isopropandimpieza con etanol y posterior re
suspension en 50-100 ul de buffer TE.

8.4Primers y amplificacion por PCR

Los cinco primers fueron los disefiados por Elbgt al. (2002) cuya secuencia fue
proporcionada por el Dr. Jean Dominique Duran yaatipde la informacion de las
secuencias de los clones publicada GeneBank (Tabfae determinado el rango de tamafio

de caddoci para ubicarlo en el gel.
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En primer lugar se realizd una estandarizacionpdatiocolo de amplificacion partiendo de
las temperaturas de alineamiento calculadas y dedecion en cadena de la polimerasa
(PCR, por sus siglas en inglés), en un PX2 The@gealer Thermo Electro Corporation ® de
96 pozos. La reaccion tiene un volumen final del e contienen de 10-100 ng de DNA,
1Xde buffer de reaccion (200mM Tris-HCI pH 8.4, B0 KCI), de 1.5 a 3mM de Mggl
0.8mM de mix de DNTP’s, de 0,25 -1 pmol/ul de cada de logrimers(-F y —R) y 0,025

U de TagPlatinum® Polymerase. Las condiciones declolos fueron: 95° C por cinco
minutos seguido por 30 ciclos de 95° C durante fuini, temperatura de alineamiento
(diferente en cada locus, ver Tabla 1) por 1 minuit2°C por un minuto, con una extension
final a 72° C por 10minutos. Posteriormente se hiza separacion y visualizacion de los
productos amplificados en geles desnaturalizantepddiacrilamida al 6% con tincién de
nitrato de plata. Una vez el protocolo se ha estaralo para las muestras de cada una de las

poblaciones se prosigue a la amplificacion, vigaaion y genotipificacion.

Tabla 1.Primersmicrosatelitales par@. hippurus

Locus #Acceso Motivo de repeticidn Tamaiio (pb) Temperatura Primers
GeneBank Alineamiento

Chy002  AY135025 (CT)g(CA) 1, 88-112 60° C F: 6FAMGAAAAACTCACACGGTCACTTG
R: GGCTTGCCAACCTGAGATTA

Chy008  AY189832 (TC)6(TGTC)o(TC)5 106-152 61°C F:NED ATTGATGAGGGTTCAGACGG
R: GGCAGCAGTTCAGGAGGTTA

Chy008A  AY135026 (TG)y, 89-119 62°C F: VIC GATGGGAGACTCCAACCTGA

R: CCCATCTTGTGGAGGTTGAT

Chy023  AY135027 (TG)3TCAG(TG);CACTAG(TG); 107-163 58°C F: 6FAM GGGCTCATGACACAAATTCC

TCAG(TG)3TCAG(TG)3 R: CCAAACATGTGAGTGCTGCT

Chy037 AY135028 (TG)s 69-93 60° C F: NED GATATCAGGCCTCCTGCTTG
R: GGGATTGGTTCCCTCACTCT

pb: pares de bases.

8.5 Genotipificacion

A las condiciones de amplificacion exitosas durdateestandarizacion (concentracion de

reactivos y temperatura de alineamiento), se haeeamplificacion de las muestra con el
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primer que amplifica en direccion-530’ “forward” marcado con algun fluorocromo en

particular (ver Tabla 1), a un volumen final depd0

Se utilizé la técnica de paneles multiples micrggates, es decir, una combinacion de los
productos de la reaccion de PCR para diferdnteésque fueron corridos en una sola linea de
electroforesis capilar (PCR multiplex). Se hicieans mezclas independientes de reacciéon
debido a la superposicion o cercania de rangogs@détie lodoci. El primero contiene los
productos de reaccion de ltsci Chy002, Chy008A y Chy037; y el segundo, Chy008 y
Chy23, en ambos se utiliza el estandar de tama@d0Qi La electroforesis para la
visualizacion, genotipificacion y andlisis de laanbas se realizO en el secuenciador
automatico 3100 Avant ABI Prisff de cuatro capilares con el apoyo del Laboratoeio d
Biologia Molecular del Instituto de Biologia de UNAM, México D.F. El andlisis de los

fluorogramas se hizo mediante el software GeneMap@ede Applied Biosystems®.

El uso de estos programas nos permitié definiraataio alélico para cada una de las
muestras y para cada uno de los locus. Todos tos fleeron computarizados en una tabla de
Excel®.

8.6 Andlisis de datos

Una vez completada la base de datos de Excel®, féstaconvertida a los formatos
correspondientes mediante el software CONVERT (&lau2004) y Formatomatic Ver.
0.8.1 (Manoukis, 2007. Ademas se utilizO como gldamanejo de programas el resumen
publicado por Excoffier & Heckel (2006).

8.6.1 Analisis de diversidad genética

Para cada locus y localidad se realiz6 un conteertdi de alelos, para estimar el nimero
promedio de alelos, el nimero efectivo de alebsigueza alélica (ponderada por el minimo
tamafio de muestra: 20), el indice de fijacifn las frecuencias alélicas y heterocigosis
observadas y esperadas, todos los anteriores deSnmaediante el software GenALEX 6.4

(Peakall & Smouse, 2006), el software FSTAT (Gou@801) y el software Genetix 4.05

(Belkhir et al, 1996).
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8.6.2 Prueba de equilibrio de Hardy-Weinberg v de#irio de ligamiento

Se realiz6 un conteo directo de los alelos presesiecada individuo de cada localidad para
los cinco diferentegoci. A partir de estos datos se calcularon las fredaenalélicas y
genotipicas, de aqui se obtuvieron valores de dwtgrsidades observadas (Ho) y
heterocigosidades esperadas (He) de acuerdo dibequde Hardy-Weinberg y se realizd
una prueba simple de Chi cuadrado para probaptadsis de cruzamientos al azar, mediante
la prueba exacta implementada en el software Anhegersion 3.5 (Excoffieet al 2005),

utilizando 1.000.000 pasos en la cadena de mark®0y00 demorizaciones.

Adicionalmente se obtuvo la probabilidad de presede alelos nulos, de dominancia de

alelos pequefios (por errores de amplificacion diwslde mayor tamafio), al igual que de

errores ocasionados petutter bands(errores debidos al resbalén de la polimerasalen e
proceso de PCR) con el programa MICRO-CHECKER (@asterhoukt al 2004).

La segregacion independiente de llms se corroboré mediante una prueba de desequilibrio
de ligamiento en el programa Arlequin version EXcpffier et al 2005), el cual realiza
Cadenas de Markov con los parametros, 10000 pecioo&s y cuyos valores fueron
corregidos aplicando el método de Bonferroni (R1889).

8.6.3 Andlisis de estructura poblacional

Para determinar si existe algun grado de difereitma genética dentro de aquellas
localidades que fueron muestreadas durante dosd#igéosntes (LP, CSL, PM, MZ y HW),
se realizé una prueba exacta de diferenciacionapasial génica (distribucion de alelos) y
genotipica (distribucion de genotipos), bajo ladkegis de una distribucion aleatoria de los
individuos entre pares de localidades, implementadael programa Genepop v.4.0
(Raymond & Rousset, 1995), la cual utiliza caded@dlarkov asignandosele los siguientes
parametros: 10000 demorizaciones, 1@afchesy 5000 iteraciones pdratch Lo anterior
para determinar el manejo de los datos, es ddcutilgarlos teniendo en cuenta el eje
temporal en tal caso de observar diferenciacionomdgenizar las muestras de afios

diferentes como una sola en caso de que no exiatdiferenciacion significativa.

Con el fin de estimar la diferenciacién genéticekeepares de localidades se calcularon los
estadisticos F de WrightsfFFsy Fr (Weir & Cockerham, 1984) mediante las pruebas
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implementadas en el programa Arlequin version EXxcdffier et al 2005) con 10000
permutaciones y en el software FSTAT (Goudet, 2@@ta obtener los valor ptwcusy de
todos lodoci. Los estadisticos F miden la probabilidad de qeemhres de alelos tomados al
azar sean iguales por descendencia, en tres cdsoks individuos con respecto a la
subpoblacion (k), de los individuos con respecto a la poblaciotalt¢hr) y de las
subpoblaciones con respecto a la poblacion tota).(Eo anterior bajo consideraciones y
supuestos tales como, un modelo mutacional desaldinitos. Adicionalmente a esta prueba
se realizé un analisis refinado derfpor exclusién de alelos nulos en el software FPeeN
(Chapuis & Estoup, 2007), el cual estima los vaale kst de Weir, utilizando la correccion
denominada ENA(excluyendo alelos nulos, por sutasign inglés), que se basa en la
estimacion de frecuencias de alelos nulos y visitpara cada locus y poblacién, la
asignacion de un tamafo alélico no presente eertales datos original a un alelo nulo, el
ajuste de las frecuencias genotipicas basado estiaacion previa de las frecuencias

alélicas y el célculo de los;F

En el caso de lossk; el poder estadistico (el rechazo de lad¢ homogeneidad genética
entre dos subpoblaciones cuando es falso) se estmél software POWSIM (Ryman &
Palm, 2006), el programa detecta diferenciacionlgoidnal usando pruebas exactas de
Fisher y de Chi-cuadrado, generando datos al a&zaulopoblaciones que divergieron a partir
de una poblacion base, de forma que cada subpdblas muestreada y sometida a una
prueba de homogeneidad, de la cual los valoresatabpilidad son utilizados para estimar el
poder estadistico en las condiciones actualesnélisis se hace bajo los supuestos de no
mutacion y no migraciéon (modelo Wright-Fisher) cona poblacion inicial infinita que
segregeb subpoblaciones de tamafio efectivo poblacidfgiguales, en un muestreo al azar
de Negenes. De modo que en cada subpoblacion se suawides eventos de deriva génica
por t generaciones, y consecuentemente el grado degdiaa genética esperada en la
generaciort es kBt = 1- (1- 1/Ne)', el proceso es repetido varias veces emimero de

corridas independientes (Ryman & Palm, 2006).

Para estimar el poder estadistico de detectaredif@acion genética entre poblaciones
hipotéticas de dorado, el escenario utilizado @ si quince poblaciones putativas, y
realizando simulaciones de diferentes combinacideddet que conlleven a obteners:E

de 0.001, 0.005 y 0.02, los cuales reflejan lasmtiages de los valores estimados en los
datos empiricos (ver Tabla 5). Particularmente aummbinaciones fueron hechas 2500/5,
5000/10 y 10000/25 (las cuales resultan en &n=F0.001); 500/5, 100/10 y 2000/20 (las
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cuales resultan en uns= 0.005); y 500/20 y 1000/40 (las cuales resultanire Fst= 0.02);
adicionalmente se realizdé una simulacion en unnes®con ausencia de divergencia entre
las muestras: 1000/0. Se realizaron 500 corrimgeatocada uno de los casos y los resultados
se reportaron como la proporcion que indicaronréifeiacion significativa en estas pruebas

a un p< 0.05,

Para estimar la particion de la variacion genetitaliferentes niveles jerarquicos y explicar
donde estan concentradas las diferencias, si ddattas poblaciones, entre las poblaciones,
0 entre regiones, se hizo un analisis de variaraddaaular (AMOVA, Excoffieret al, 1992)

en el software Arlequin version 3.5 (Excoffedral. 2005). Se disefiaron tres AMOVAS cuya
estructura consistié en cuantificar las difereneiados siguientes niveles: 1) las colectas de
los grupos al Norte (localidades situadas en Mex}ity y JP) y Sur (EC, PE y NC) de la
zona ecuatorial del Océano Pacifico; 2) las loedis$ agrupadas en las regiones Oriente
(México, PE y EC), Centro (HW) y Occidente (JP y)Ni&l Pacifico y; 3) considerando
grupos latitudinales y longitudinales considerasdis grupos: 1- Pacifico Nororiental (LP,
CSL, GY, OC, PM, MZ, PL y BM), 2- Pacifico Surortah(EC y PE), 3- Pacifico Central
(HW), 4- Pacifico Noroccidental (JP) y 5- Pacifsoroccidental (NC). Para cada analisis se
realizaron 10000 permutaciones y se calcularorstedisticos F (K Fs, Fscy FcT).

Para investigar el nuamero de grupos geograficamdémemogéneos y maximamente
diferenciados de otros se utiliz6 el programa SAMQOY.0 haciendo pruebas de 2 a 12
grupos con 10.000 permutaciones cada prueba y wael wie significancia del 95%

(Dupanloupet al.,2002)

Para inferir el nimero de poblaciones ocasionadasipa estructuracion genética, se corrio
el software STRUCTURE 2.1 (Pritchaed al 2000) el cual utiliza métodos bayesianos y
parte de la informacién de los genotipos por mettiouna distribucién de probabilidades
calculadas con cadenas de Markov Monte Carlo (MCM€&irulando asi el logaritmo de la
probabilidad de un& (nimero de poblaciones) dada. Un andlisis preimine conducido

para obtener los parametros blerning y nimero de MCMC. Se asumi6é un modelo de
mezcla suponiendo que los individuos tienen unastria mezclada y frecuencias alélicas
correlacionadas debido a procesos de migracion. davametros seleccionados para el
analisis fueronburning lenght70.000, longitud de la corrida de 100.000 passs ealizo un

analisis que no tuviera en cuenta la informaciéaderocedencia de los individuos y otro

gue si considera el origen.
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Para la representacion de la cercania genética &drlocalidades y relacion entre las
mismas se utilizo una matriz deys linearizados de Slatkin (1995) (ver apartado 8.60f)

el cual se construyo un arbol con el algoritmo URKGah el software Mega 5 (Tamuedal.,
2007), éste método asume que la tasa de mutacnstante e igual para todos las posibles

poblaciones.

Ademas se estimoé el estadistmd hocde EvannoAK, el cual esta basado en la tasa de
cambio del logaritmo de la probabilidad de los dagmtre sucesivos valores de K. Este
estadistico nos permite detectar el nUmero deethist partir de la informacion arrojada por
el software STRUCTURE (Evanm al, 2005)

8.6.4 Andlisis de aislamiento por distancia

Se realizd el calculo de la distancia linearizadalal kst segun de Slatkin (1995) en el
software Arlequin version 3.5 (Excoffieat al, 2005) los cuales consideran un modelo
mutacionalstepwise el cual consiste en términos generales en qua cadacion crea un
alelo nuevo por la adicion o delecion de una undkdepeticion del microsatelite, con igual
probabilidad en ambas direcciones (Kimura & Oht878), ademas de un modelo
demografico simple, en la cual dos poblaciones gimlitamafio han divergido de una
poblacion ancestral hace generaciones y las cuales han permanecido sepacksale
entonces, es decir, no hay flujo génico. Bajo estasliciones el & puede ser expresado en
términos de tiempos de coalescengiael cual es el tiempo de coalescencia medio en que
dos genes se segregan en dos poblaciones difergntgsel cual es el tiempo medio de
coalescencia medio en que dos genes se segregaa @isma poblacion, resultando en:
ti-t

Fsp = —. Debido a que, es igual a N, el nUmero de generacionds,as igual ar + N

1

generaciones, entonces la ecuacion se reduEg & ﬁ por lo cual el estadistico es

proporcional al tiempo de divergencia entre lassidypoblaciones.

Una vez obtenidos los estadisticos se realizé wiezentre pares de poblaciones la cual fue
comparada con las distancias geogréficas y se iebbavios coeficientes de correlacion
realizados en la prueba de Mantel implementada lesoféware Arlequin version 3.5

(Excoffier et al, 2005) con 10000 repeticiones. La prueba estéfidda para medir la
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asociacion entre dos matrices, teniendo en cuemntaofrelacion que existe entre los

elementos de cada matriz.

8.6.5 Estimacion de tamario efectivo poblaciondiijp fgénico

Para la estimaciones de los tamafos efectivosntesiese utilizo el software NeEstimator
(Peel et al, 2004) el cual estima el niumero efectivo de dastes en una poblacion
genéticamente cerrada (bajo un modelo Wright-Fjsheando genotipos diploides de una
muestra de la poblacion. Utiliza seis métodoseasrergl, sin embargo, para cumplir el objeto
del presente trabajo se utilizaron dos, el métagexteso de heterocigotos. y el método de

desequilibrio de ligamiento

El método de exceso de heterocigotos (Pudoekial, 1996) mide el incremento en las
proporciones observadas de heterocigotos por endamka esperada en poblaciones bajo
equilibrio de Hardy-Weinberg, como resultado dewincias en las frecuencias alélicas entre
sexos. Dado que una sola generacion es suficiandéergcuperar las proporciones en Hardy-
Weinberg. El método de desequilibrio de ligamiengado por Bartley (1992) mide la
desviacién de las frecuencias gaméticas con ras@edas esperadas en un sistema con
apareamiento al azar, la cual depende de la agotide los alelos de diferentlesi. Ambos
meétodos proveen un estimado del tamafio efectilosdgarentales que dieron progenie de la
cual fue tomada la muestra, sin embargo se deber tm cuenta que el método de
desequilibrio de ligamiento esta influenciado plectos o cambios en tamafios poblacionales
ocurridos en generaciones anteriores a la parergalecir, por efectos histéricos (Waples,
2005).

Para determinar el flujo génico reciente se useoétlvare BayesAss (Wilson & Rannala,
2003), el cual estima las tasas de migracion rezsen entre poblaciones a partir de datos
genotipicos utilizando un marco de inferencia Beyes y utilizando el desequilibrio
gamético de los inmigrantes y sus descendientesnasl se ha demostrado no ser sensible a
desviaciones al equilibrio de Hardy-Weinberg. Hste corrido con 3 x 1Diteraciones,

muestreadas cada 2000 ciclos y las primeras £ fugfon desechadas corborn in

Para la estimacion de tamafios efectivos histérisesytilizd el programa MIGRATE 3.0
(Beerli, 2008) el cual calcula para cada pobladiénvalores de thet®) Este considera la

formula 6 = 4Nju, donde N es el tamafio efectivo poblacional y pu la tasa deodn del
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marcador en evaluacion. Adicionalmente, para obtelneivel de flujo génico histérico entre
las trece localidades, fueron utilizadas las estiomes deM el cual representa una medida
de la contribucién de la inmigracion sobre la midtacen originar nuevas variantes y que
equivale anVu, dondeam es la tasa de migracion por generaciéon y i, camal easo anterior

es la tasa de mutacién por generacion. A partirvedkdr deM se calculdNm (namero de
: . , ) oM
migrantes por generacién) mediante la féormbMan = —,» Y para que los resultados

historicos obtenidos de flujo génitbfueran comparables con los estimadosmagiginados
por BayesAss, la proporcidon de migrantasde la poblacién a la poblacionj, fueron
calculados usando la formuta,_,; = M;_,;u, donde p= 18 tanto para el calculo dée como
para el calculo den. El analisis bayesiano se llevé a cabo utilizandmetielo browniano
para microsatélites (el cual es un aproximaciomumlelo mutacionatepwisg, la estrategia
empleada fue utilizar a una tasa de mutacion cotesfzara todos loeci, una cadena larga
con 5000 genealogias y muestreo cada 100 ciclesptimeros 10000arboles del periodo de
calentamientolfurn in) fueron desechados. Adicionalmente, se uso eleesgtMCMCMC
(Cadenas de Markov Monte Carlo conjunto con MarkeV)cual permite correr multiples
cadenas a diferentes temperatutasatingigual a 4 en nuestro caso), la mas “caliente”
explora mas espacio de genealogias que la cadgaa (Beerli, 2008). Cinco réplicas se

corrieron independientemente para explorar la aemgria de los datos.

Para determinar la correlacion en los estimadoenmtas e histéricos de flujo génico y
tamafo efectivo poblacional se realiz6 la pruebtudentpareada, para la comparacién de
los tamarios efectivoNe y proporcion de migrantes por generaciar(Reedet al, 2009).
Ademas, se compararon las matrices asimétricastaraelos de flujo génico bidireccional
reciente e historico (proporcion de migrantes milizando una prueba de Mantel
implementada en CADM (Congruencia Entre Matrice®dgancia, por sus siglas en inglés;
Legendre & Lapointe, 2004; Frassral, 2007; Howe®t al, 2008).
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IX. RESULTADOS

9.1 Genotipificacion

En total se analizaron 720 muestras procedentels @eienca ocedénica del Pacifico, es
necesario recalcar que para un total de 56 mug3tié&%) procedentes de varias localidades
no se obtuvo la informacion para los cidoci microsatelitales, pero si minimo para tres
(Tabla 2).

Los tamarfios alélicos obtenidos para cadas coincidieron con el tamafio que presentan
las secuencias del Genebank, en donde fueron agpsrtlogprimersmicrosatelitales par@.

hippuruspor Elbyet al,(2002)

Tabla 2. Numero de muestras analizado (N)lgcuspor poblacién.

Chy008 Chy023 Chy002 Chy008A Chy37
LP 75 76 75 75 77
csL 65 64 63 64 65
GY 36 36 36 36 36
oc 49 49 49 49 49
PM 93 93 93 92 93
MZ 75 74 76 75 76
PL 55 55 50 53 55
BM 20 20 20 20 20
PE 42 42 41 41 41
EC 49 49 47 46 48
P 38 37 42 43 43
NC 37 37 39 37 39
HW 70 72 75 75 74
TOTAL 704 704 706 706 716
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9.2 Analisis de datos

9.2.1. Andlisis de diversidad genética

Todos los loci resultaron polimorficos, la diveesidalélica (nGmero de alelos/nimero de
loci) es igual a 18.2, el numero de alelos por locug\entre 13 alelos (Chy002 y Chy037) a
26 alelos (Chy023) con un promedio general de Badlos, siendo la muestra BM la que
presenta el menor niumero de alelos en promedi®)(¥0Hawai la que presenta el mayor
namero promedio de alelos (14.8). El niumero efeatie alelos, que es el numero de alelos
necesarios para resultar en una heterocigosis @aggaé si todos los alelos fuesen igualmente
frecuentes (Frankhaet al, 2010) fue menor para JP (5.9) y mayor para PL).(La riqueza
alélica calculada, para un valor muestral pondeded®0 N, resulté en un promedio de todos

los loci mayor para HW (10.719) y menor para JP (9.126).

Los valores de heterocigosis media observada palidad fluctuaron entre 0.758 (PL) y
0.879 (NC), y con respecto a la heterocigosis mesigerada los valores se encontraron entre
0.816 (MZ) y 0.845 (HW). Los dos pardmetros prem@mt un promedio entieci y entre
poblaciones de 0.830.

En general se obtuvieron alelos privados para @uddci en 5 poblaciones, sin embargo,
cada poblacion se caracterizé por presentar sofdalws privado en ulocus a excepcion de

de HW que presento dos alelo plara diferentes (Tabla 4).

Tabla 3. indices de diversidad genética para eldmCoryphaena hippurysor localidad

porlocus
Poblacién Chy008 Chy023 Chy002 Chy008A Chy037
LP A 17 17 8 13 10
Ne 7.387 10.133  3.597 6.144  4.670
Ra 11.802 13.077  5.704  10.440  7.823
Ho 0.800 0.961  0.680 0.840  0.883
He 0.865 0.901  0.722 0.837  0.786
H-W 0.257 0814  0.176 0.173  0.118
f 0.081 -0.059  0.065 0.003 -0.117
csL A 16 20 8 13 9
Ne 7.095 10.952  4.500 5.856  5.351
Ra 11.180 14.154  6.951 9.922  7.532
Ho 0.862 0953  0.825 0.813  0.738
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GY

ocC

PM

Mz

PL

BM

He
H-W

Ne
Ra
Ho
He
H-W

Ne
Ra
Ho
He
H-W

Ne
Ra
Ho
He
H-W

Ne
Ra
Ho
He
H-W

Ne
Ra
Ho
He
H-W

Ne

0.859
0.634
0.005

16
7.005
12.777
0.917
0.857
0.190
-0.055

17
6.302
12.435
0.816
0.841
0.164
0.040

20
7.942
12.539
0.839
0.874
0.338
0.046

17
6.564
11.548
0.813
0.848
0.081
0.047

16
6.355
11.925
0.782
0.843
0.085
0.081

14
8.081

0.909
0.203
-0.041

16
10.891
13.572

0.972
0.908
0.178
-0.056

15
10.416
12.812

0.918
0.904
0.390
-0.006

22
10.818
13.991

0.903
0.908
0.576
0.010

21
10.822
13.663

0.892
0.908
0.315
0.024

20
10.577
14.150

0.873
0.905
0.022
0.045

14
9.195

0.778
0.788
-0.053

4.050
6.583
0.861
0.753
0.052
-0.130

7
4.125
6.134
0.694
0.758
0.155
0.094

4.395
6.153
0.731
0.772
0.290
0.059

11
4.176
6.756
0.711
0.761
0.313
0.072

3.864
5.442
0.600
0.741
0.014
0.200

4.020

0.829
0.054
0.028

12
6.579
10.158
0.833
0.848
0.331
0.031

12
6.149
9.661
0.878
0.837
0.185

-0.038

14
6.267
9.666
0.837
0.840
0.254
0.010

11
6.078
8.827
0.840
0.835
0.044
0.001

14
10.909
12.584

0.774
0.908
0.000
0.158

11
6.780

0.813
0.000
0.100

4.167
6.902
0.806
0.760
0.264
-0.046

4.176
6.265
0.816
0.761
0.177
-0.063

4.189
6.296
0.828
0.761
0.038
-0.082

3.655
6.383
0.737
0.726
0.565
-0.008

11
5.093
8.558
0.764
0.804
0.270
0.059

4.145
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PE

EC

JP

NC

HW

Ra 14.000
Ho 0.900
He 0.876
H-W 0.546
f -0.001
A 15
Ne 8.932
Ra 12.695
Ho 0.786
He 0.888
H-W 0.011
f 0.127
A 18
Ne 10.067
Ra 13.618
Ho 0.898
He 0.901
H.W 0.064
f 0.013
A 14
Ne 6.238
Ra 10.610
Ho 0.895
He 0.840
H-W 0.263
f -0.052
A 13
Ne 7.057
Ra 10.770
Ho 0.811
He 0.858
H-W 0.186
f 0.069
A 17
Ne 7.846
Ra 12.374
Ho 0.843
He 0.873
H-W 0.000
f 0.041

14.000
0.900
0.891
0.394
0.016

18
9.827
14.062
0.952
0.898
0.175
-0.048

16
9.095
12.719
0.837
0.890
0.341
0.070

15
7.669
12.077
0.892
0.870
0.443
-0.012

14
8.399
11.428
0.946
0.881
0.148
-0.060

22
11.227
14.990

0.901
0.911
0.199
0.018

6.000
0.650
0.751
0.163
0.160

10
4.489
7.432
0.683
0.777
0.127
0.133

9
4.002
6.814
0.702
0.750
0.112
0.075

4.210
6.066
0.786
0.762
0.253
-0.018

4.500
6.350
0.795
0.778
0.410
-0.009

10
4.902
7.290
0.747
0.796
0.042
0.069

11.000
0.900
0.853
0.372

-0.030

12
7.800
10.730
0.854
0.872
0.088
0.033

12
7.794
10.141
0.826
0.872
0.180
0.063

10
5.742
9.119
0.837
0.826
0.544

-0.002

12
6.323
10.832
0.973
0.842
0.017
-0.142

13
6.212
10.258
0.867
0.839
0.569
-0.026

8.000
0.800
0.759
0.293
-0.029

4.366
6.735
0.951
0.771
0.001
-0.222

4.590
6.245
0.854
0.782
0.486
-0.082

5.707
7.757
0.721
0.825
0.002
0.137

4.083
7.252
0.872
0.755
0.052
-0.142

13
5.218
8.684
0.770
0.808
0.000
0.054
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A, nimero de alelo®ye, niumero de alelos efectivRa Riqueza alélicalHo, heterocigosidad
observadaHe, heterocigosidad esperad#W, probabilidad obtenida mediante la prueba de
Hardy-Weinberg;f, indice de fijacion. Los valores marcados en m&grepresentan
significancia estadistica (p < 0.05).

Tabla 4. Alelos privados por poblacion pocus

Poblacién Alelos Privados

Locus Chy008 Chy002 Chy023 Chy037
GY 162 (0.014)

PM 105 (0.022)

Mz 90 (0.007)

EC 163 (0.012)

HW 147 (0.008) 69 (0.007)

Entre paréntesis () se indica la frecuencia adban cada poblacion

9.2.2 Hardy-Weinberg vy desequilibrio de ligamiento

Al probar la hipétesis nula de unién aleatoria@edametos mediante las pruebas de exceso
o déficit de heterocigotos implementadas en elso# Genepop v.4.0 (Raymond & Rousset,
1995) utilizando el algoritmo de Cadenas de Mangasa estimar la desviacion al valor p de
la prueba (Guo & Thompson, 1992), se obtuvo quégaels Chy037 fue aquel con mayor
namero de localidades (5; CSL,PM, PE, JP y HW) quesentaron desviaciones
significativas al equilibrio de Hardy-Weinberg, sa&tp por ellocus ChyO08A para las
poblaciones (PL, MZ y NC). Respecto de losi Chy002 y Chy008, éstos mostraron
desviaciones del equilibrio en dos poblaciones wedl (PL y HW; y PE y HW,
respectivamente), mientras que letus Chy023 mostré desviaciones uUnicamente en PL
(Tabla 3). En términos de localidades, aquellas roayor nimero déoci en desviacion

fueron PL y HW, presentando valores significatieodres de los cinco marcadores.

Las estimaciones degFnos indican que las desviaciones significativas debidas a un
déficit de heterocigotos en &cus Chy008 para las muestras HW (p= 0.000) y PE (p=
0.011); en elocusChy023 para PL (p= 0.022); enletus Chy002 para HW (p= 0.042) y

41



Bayona-Vasquez, N. J. Genética del Dorado

para PL (p=0.014); en &cus Chy008A para PL (p= 0.000) y MZ (p=0.044); y eroslus
Chy037 para HW (p= 0.000), JP (p=0.002) y CSLE90).

En el andlisis realizado para evaluar la presedeialelos nulos por posibles errores de
genotipificacion, se encontraron los siguieni®s y localidades con evidencia de alelos
nulos: Chy002 y Chy0O08A en PL, Chy008 en PE; coimtervalo de confianza del 95%. Por
lo cual, sOlo para los casos anteriormente descl#todesviacion al equilibrio de Hardy-
Weinberg puede ser explicada por la presenciaalesahulos, basandonos en los resultados
obtenidos en el software MICRO-CHECKER (Van Oostetlet al.,2004).

En la prueba de desequilibrio por ligamiento ep@aees ddoci por localidad, después de
aplicar las correcciones por Bonferroni para praetmdltiples (Rice, 1989) se obtuvieron
resultados significativos para en tan solo tredadeciento treinta pruebas por pares, estas
fueron: LP en dos de diez posibles combinacidass;uales son Chy023-Cy002 (p=0.0007)
y Chy023-Chy037 (p=0.000) y para PE en Chy008-ChAy(3=0.0011). Los resultados
anteriores involucrarnoci diferentes, lo cual sugiere que los marcadordgadbs en el

presente trabajo evolucionan independientemente.

9.2.3 Estructura poblacional

En aquellas localidades en que las colectas searail en diferentes afios se realizé una
prueba exacta de diferenciacién génica y genotipaael fin de evaluar posibles diferencias
genéticas entre afos dentro de localidades, es, datire muestreos temporales. En
conclusioén, solo se encontraron valores significatipara la prueba realizada entre CSL
2003 y 2006 (p= 0.007 y 0.013, para diferenciagiénica y genotipica, respectivamente) y
para la prueba realizada entre MZ 2003 y 2004 (p£2y 0.023, para diferenciacion génica
y genotipica, respectivamente), es necesario i@cgie estos resultados se obtuvieron en un
analisis considerando solo comparaciones entremiosstreos temporales de una misma

localidad, sin tener en cuenta el resto de laditiazdes.

Cuando se realizo la prueba exacta considerandss tlad localidades no se encontraron
diferencias significativas para ninguno de los paretemporales ni espaciales. Por lo que
para fines de analisis estadistico de datos, decésta espacial, las muestras de CSL y MZ

de diferentes afios fueron tomadas como muestrapendientes.
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El valor de k7 global fue altamente significativo de 0.0058 (p80D), asi como los valores
del estimado potocus fueron: 0.002 (Chy008), 0.003 (Chy023), 0.001 (@®)0y 0.013
(Chy008A y Chy037), lo cual sugiere que la sefal diferenciacion proviene de los
marcadores Chy008A y Chy037.

Para algunas localidades resultaron significatigos 0.05) los valores desfentre pares
(Tabla 5), de los que se desprenden algunos patm@bevantes: primero, la localidad de
CSL06 resulta significativamente diferente del oeste las poblaciones analizadas
exceptuando CSLO03; segundo, la poblacién de ECeptasdiferencias significativas con
respecto a todas las poblaciones excepto de PLy BRt otras poblaciones que presentaron
alta frecuencia de diferencias significativas fuetd y HW, cada una siendo diferente de
ocho poblaciones; a su vez, MZ04 y PE resultarterehites de siete poblaciones cada una.
Y aquellas con menor numero de diferencias fuerbnyMNC cuyas diferencias fueron
significativas solo contra dos poblaciones cadg &h& presentd diferencias significativas
con respecto a CSL06 (Ver Tabla 5). Los valoreBggese encuentran entre 0.001 y 0.023, lo
cual nos puede estar indicando una leve difereidciaes necesario recalcar que los valores
mas altos (>0.01) estan concentrados principalmemtias diferencias de CSL03 y CSL06
respecto a las demas.

Los valores obtenidos en las estimacionesgfaifa vez hechas las correcciones por alelos
nulos en el software FreeNA (Chapuis & Estoup, 200&ron semejantes a los que se
obtuvieron sin las correcciones y no se encontngumria variacion significativa (datos no

presentados).

El poder estadistico de la prueba para detectaredi€iacion entre las muestras mostré que
un 100% de las pruebas hechas con las combinadisfiegue resultan en unsf= 0.02,
0.005 fueron significativas estadisticamente. Rar lado, la pruebas que resultan en valores
menores de diferenciacions{E 0.001, arrojaron una significancia en el 48%, 5666% de

los casos (2500/5, 5000/10 y 10000/25 respectiveepekstos resultados indican que el
tamafio muestral y el conjunto de marcadores maeesiltrabajados tienen el poder de
identificar diferenciacién genética entre los dapeso presenta problemas cuando los niveles
son bastante bajos. Cuando ¢} & simular fue 0, es decir, simulando no difereridmg el

7% de las corridas mostraron significancia estmdisko cual se encuentra cerca a la tasa de

error esperada o valor alfa del 5%.
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Tabla 5. Estimados de diferenciacion genétigg) @ntre localidades deoryphaena hippurus

LP CSL0O3  CSLO6 GY ocC PM Mz03 Mz04 PL BM PE EC JP NC HW
LP *
CSLO3 0.011 *
CsLo6  0.013* 0.008 *
GY 0.000 0.001 0.012* *
ocC 0.001 0.008 0.016* -0.002 *
PM 0.007 0.009 0.017* 0.000 0.001 *
Mz03 0.005 0.002 0.018* -0.001 0.002 0.004 *
Mz04 0.006 0.020 0.023* 0.004 0.008 0.008 0.000 *
PL 0.004 0.015 0.015* -0.001 0.001 0.004 -0.002 0.003 *
BM 0.003 0.013 0.013* 0.000 -0.002 -0.002 0.007 0.006 0.000 *
PE 0.009 0.023 0.023* 0.005 0.007 0.009 0.006 0.004 0.002 0.000 *
EC 0.007 0.014 0.014* 0.008 0.008 0.006 0.012 0.009 0.003 -0.002 0.007 *
JP 0.004 0.010 0.010* 0.001 0.002 -0.002 0.003 0.011 0.001 -0.006 0.009 0.004 *
NC 0.001 0.018 0.018* -0.003 0.001 0.003 -0.003 0.004 0.001 0.004 0.004 0.012 0.002 *
HW 0.005 0.014 0.014* -0.001 0.001 0.001 0.007 0.011 0.002 -0.002 0.009 0.006 0.002 0.002 *

En negrita se resaltan los valores que presentarsignificancia estadistica de 0.05 y con astersgceesaltan aquellos valores significativos

después de aplicar las correcciones por Bonfe(Rine, 1989).
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En los diferentes andlisis jerarquicos de AMOVA ligzaos los resultados obtenidos
sugieren que el componente de la varianza est&éxplicado por la variacion de los
individuos (Tabla 6). Con respecto a los estadistlie obtenidos en cada uno de los analisis

resulto:

* Andlisis entre Pacifico Norte y Sur: Se obtuvo ym £ -0.00028 (p =0.568), lo que
sugiere que no existe evidencia estadisticamemyeifisativa para rechazar la
hipétesis de homogeneidad genética entre el Padificte y Sur.

e Andlisis entre Pacifico Oriental, Central y Occi@énSe obtuvo £t = -0.00058 (p
=0.5709), lo que sugiere que no existe evidendiadegicamente significativa para
rechazar la hipétesis de homogeneidad genética ehtiPacifico oriental, central y
occidental.

* Andlisis entre Pacifico nororiental, noroccidentantro, suroriental y suroccidental:
Se obtuvo un & = 0.00017 (p =0.411), lo que sugiere que no exestedencia
estadisticamente significativa para rechazar l&tbgis de homogeneidad genética
entre el Pacifico nororiental, noroccidental, cgnsuroriental y suroccidental.

e Por ultimo los resultados obtenidos en el analigidbal entre poblaciones, todas
agrupadas como un mismo grupo se obtuvo g#m 6.0062 (p=0.0173) lo que revela
gue en la comparacion entre todas las localidaglestsoza un nivel de estructuracion
o diferenciacién genética que aunque es bajo, gfisativo; sin embargo, es
necesario recalcar que el componente de la varianzaste analisis esta dada
principalmente por la diferencia entre individu@ntto de todas las poblaciones: (F
=0.020, p =0.0021).
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Tabla 6. Analisis de Varianza Molecular AMOVA paiablaciones del Océano Pacifico de

Coryphaena hippurus

Fuente de Suma de Componentes de la  Porcentaje de Valor p
Variacién cuadrados Varianza variacién

Entre Pacifico 3.057 -0.00058 -0.02770 0.568
Norte y Pacifico

Sur

Entre Pacifico 6.691 -0.00122 -0.05811 0.571
oriental y central,

occidental

Pacifico 13.906 0.00035 0.01679 0.411
Nororiental,

suroriental,

central,

noroccidental y

suroccidental

Entre poblaciones 46.751 0.01307 0.61979 0.079
Dentro de las 1464.238 0.02867 1.35965 0.023
poblaciones

Dentro de 1456 2.06683 98.02056 0.002
individuos

TOTAL 2966.990 2.10857

Dado que los resultados de los andlisis de AMOVAregultaron significativos para las

agrupaciones seleccionadas, se realizé una pruebal eoftware SAMOVA, el cual

considerando los datos genéticos y geograficosu@ay longitud) hace la separacion de las

localidades en un niumero determinado de grupossarnoja los valores def Obteniendo

un valor para cada numero de grupos se puede aletectndo el componente de la varianza

entre grupos es maximizado (cuando la diferendige dos grupos es mayor), lo cual refleja

un posible agrupamiento natural de las muestras.
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Los resultados considerando las trece localidadssarrojé que el agrupamiento donde se
maximiza el componente de la varianza, es decuglagn el que los grupos son mas
diferentes entre si, es en 12 grupos, en el ctéah ¢sdas localidades separadas conformando
grupo independientes exceptuando GY y BM las cuatedorman un solo grupo. Esta

separacion explica un 2.19% de la varianza.

Hecho el mismo analisis sin tener en cuenta agudtlaalidades que introducen mas
variacion a los resultados, es decir, eliminand@ Sy MZ04. Se obtuvo que son diez los
grupos gue se forman y estos explican el 2.11% d@irianza. Estos grupos al igual que el
caso anterior son las localidades formando un galpo exceptuando de nuevo la union de

GY y BM ademés de la conformacién de un grupo @k,®L y JP.

En el analisis bayesiano para determinar estrugjaretica realizado con STRUCTURE
(Pritchard,et al, 2000) sin tener en cuenta la procedencia deieestras (no informaciGa
priori), se obtuvo que el indice de verosimilitud decraando los estimados aumentan de 1
a 13K, obteniendo el valor mas alto p&al (InP (D) = -15394) sugiriendo que no existe
subdivision poblacional y que todo forma parte desolo pool de genes (Figura 7). Sin
embargo, cuando se hace el célculo del estadatidtocde Evanno detecta que el niumero
de clusters son do&£2), aunque se debe resaltar quékeb se encuentra un pico de igual
magnitud &K=2 (Fig. 8). De igual forma el estadisti@d hocde Evanno, es util cuando en el
analisis de la probabilidad se obtiene evidenci@streicturacion poblacional, lo cual no es
nuestro caso, debido a que la matematica desalaqgtiara éste estimado no calcula valores

deAK cuando K es igual a 1.

ot S e mmmmmmmmm

mmmrwmwwm m M«ww
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Fig. 7. Prueba de LnP(D) desarrollada por STRCUTRiEchardet al. 2000). Grafica
obtenida par&=13, en donde cada color representa una localgigd.los parametros de

mezcla y correlacion de frecuencias, sin informasi@ prioridel origen de los datos.

AK
w

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13

Fig. 8 Estadistic@d hocde EvannAK calculado con los datos arrojados en el modelo de
mezcla y correlacion de frecuencias sin informaciomriori de la procedencia de las
muestras. Cuyo valor modal de la distribucion regnéa el valoreal de K o del mas alto

nivel de estructura.

Los autores explican que las inconsistencias éosr@alores de &7 y el resultado arrojado
por STRUCTURE, pueden deberse a que el modelo dhadét software resuelve la
identificacién declustersde poblaciones sin tener previa informacién deagrupamiento,
por esta razon, STRUCTURE puede no tener datosienies para detectar u obtener la
respuesta “adecuada” (Pritchatal., 2000). En el analisis realizado considerando igear
geografico de las muestras, a las mismas condiidekeandlisis anterior, se obtiene que el
valor de las probabilidades es variable y encuesurandximo cuand&= 13 (log P(D)= -
15302), sugiriendo que cada localidad correspondegoblacién diferenciada (Figura 9).

Al igual que en el caso anterior, al realizar étwai® del estadistico de Evanno resultd que el
numeroreal de clusters, bajo los parametros de mezcla y emitel de frecuencias ademas

de la informacion de origen de las muestras, ed mdos K=2) (Fig. 10)
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1 = T
8

Fig. 9. Prueba de LnP(D) desarrollada por STRUCEWRritchardet al. 2000). Grafica

obtenida par&=13, en donde cada color representa una localRkgd.los parametros de

mezcla y correlacion de frecuencias y el modelmftgmacion poblacional.

12
10
8
< 6

4 -
2
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13

K

Fig. 10. Estadisticad hocde EvannoAK para cada valor de K, calculado con los datos
arrojados en el modelo de mezcla y correlaciérretuencias con informaci@priori de la
procedencia de las muestras. Cuyo valor modal destabucion representa el valoeal de

K o del mas alto nivel de estructura

Los Fst linearizados de Slatkin (1995) resultaron en gdnen valores bajos de
diferenciacion, presentando valores de cero haBfi&/ Des necesario recalcar que los valores
mas altosX0.01) se presentaron en las pruebas entre pareashentre CSL y el resto de las
localidades. En el arbol obtenido mediante el mM@idBGMA (Fig. 11) se aprecia que hay
dos grupos diferenciados, uno en donde se encuoetdsa localidades pertenecientes
principalmente al Golfo de California (MZ, LP y G#jlemas de PL y NC, y otro o donde se
agrupan las muestras provenientes de varias laca# incluyendo el Pacifico Central y
Occidental (HW y JP, respectivamente) ademas dmatgdel Pacifico Oriental no Golfo de

California (PM, OC y BM); estos dos grupos resultiiierentes a su vez de PE, el cual se
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ancla con EC, estas dos ultimas del Pacifico Semtai, y todos estos resultan bastante
diferentes de CSL.

GY
4|:{ NC

PL
| MZ
LP

_{ PM
JP

oC
BM
HW

PE
EC
CSL

T T T T T 1
0.005 0.004 0.003 0.002 0.001 0.000

Fig. 11. Arbol obtenido mediante el método UPGMgglizado con losd7's linearizados de
Slatkin.

9.2.4 Andlisis de aislamiento por distancia

La prueba de Mantel realizada con matrices derdisgta entre todo los pares de muestras las
cuales se compararon logrfiinearizados de Slatkin (1995) y las distanciasggéficas entre
estas, medidas en km y en log km, y cuyos resulfadmn coeficientes de correlacion
negativos y no significativos (r= -0.00071 y -0.0p& 0.46 y 0.52, respectivamente), este
resultado puede ser debido a la ausencia de difacédn entre localidades distantes, como

por ejemplo aquellas del Pacifico Occidental (MY con las demas.

9.2.5 Estimacion de tamaio efectivo poblacional y nUngeranigrantes

En los resultados de la estimacion de tamafosiwdsctecientes, los valores obtenidos
variaron considerablemente tanto entre los dos doétatilizados: exceso de heterocigotos
(EH) y desequilibrio de ligamiento (DL); como entiees localidades (Tabla 7). Bajo el

50



Bayona-Vasquez, N. J. Genética del Dorado

método de exceso de heterocigotos siete de las tomalidades arrojaron valores de
“infinito” (LP, CSL, MZ, PL, PE, EC y HW), otras mxjaron valores medios, mientras que
GY, JP y NC resultaron en valores pequefios (Ne.<8)19 Por lo cual, se observa que en
general, las poblaciones del Pacifico Oriental @ugo la del Pacifico Central presentan

tamanos efectivos mayores que las del Pacificodental.

Los valores obtenidos mediante el método DL fueeongeneral pequefios (< 399) a
excepcion de EC el cual se calculé como “infiniteih embargo, en nueve de los casos los

intervalos de confianza del 95% resultaron granelediendo hacia infinito.

Por otro lado, las estimaciones del los tamafiagiefs poblacionales historicos mediante el
analisis bayesiano y el célculo éleresultd similar para todas las localidades (04098 <
0.0978), lo cual se tradujo en tamafios efectividgemnales histéricos entre 228.6\Ne <
244.5) (Tabla 7), al utilizar una tasa de mutagdngeneracion (1) para microsatélites igual
a 10*.

Tabla 7. Estimaciones dde reciente (método exceso de heterocigotos EH y doéto

desequilibrio de ligamiento DL) e histdrico conamroci microsatelitales en el dorado.

Ne estimado reciente Ne estimado histérico

Localidad EH DL

LP Infinito 70.2 (55.0 - 93.4) 2441
CSL Infinito 364.6 (159.1-infinito) 242.2
GY 18 253.6 (92.9 -infinito) 235.0
oC 301.5 110.2 (68.1 - 245.8) 237.8
PM 188.4 3042.9 (412 -infinito) 244.9
Mz Infinito 398.9 (184.9-infinito) 244.1
PL Infinito 152.1 (91.6 - 378.6) 2425
BM 493.4 295.0 (58.6 - infinito) 228.6
PE Infinito 73.0 (49.4 - 127.8) 240.2
EC Infinito Infinito 239.4
JP 19.3 208.2 (82.8 -infinito) 238.4
NC 10.5 296.7 (93.2 - infinito) 236.5
HW Infinito 1910.2 (309.4-infinito) 244.5
TODAS Infinito 2198.4 (1435.2-4345.0)

Entre paréntesis () se encuentra el intervalmdéianza del 95%.
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En tres de los casos los estimados histéricddedeeron mas de dos veces mayores que los
estimados por el método DL (LP, OC y PE); en laoni@ayde los casos, siete de trece, los
estimados resultantes se superpusieron (CSL, GY,RZBM, JP y NC), y en tres casos se

estimo una mayadXereciente (PM, EC y HW).

En la prueba-studenten la cual se comparan las estimacionesNg#ehistérico con los
obtenidos por el método DL y omitiendo en el amalss EC debido a que las estimaciones
generaron valores de infinito, se encontr6 que @y kiferencias estadisticamente

significativas entre las dos comparaciones (t=1;1d4 = 11, p= 0.17).

Para todas las 156 comparaciones entre propor@émidrantes histérica y reciente, se
encontraron diferencias significativas, siendo é#iema mayor en promedio 0.02 veces a la
histérica (t= -4.75, df= 155, p= 3.15x 90 considerando una tasa de mutaciéif. 10os
valores de tasa de migrantes reciente oscilarae €@0089 rficy_pm) Y 0.2881 (em—oc)
(Tabla 8?); y la tasa de migrantes historica e@t@®047 fgv_pym) Y 0.0045 (Mepm_.ne)
(Tabla 8b). De igual forma, se encontr6 incongrigeeratre las dos matrices de estimadores
dem mediante la prueba de Mantel (r= 0.008, p= 0.44).

BM presento la tasa de inmigracién neta mas altadsde flujo génico que entra menos la
suma del flujo génico que sale) de acuerdo corestisnados historicodNfn neto= 5.87) e
igualmente de acuerdo a los estimados de flujocgéraciente. Por otro lado, la tasa de
emigracion neta (suma del flujo génico que saleamnenima del flujo génico que entra) mas
alta la presento PM igualmente, mediante los eslimanistoricos y recientedlifn neto =-

5.82), sugiriendo que esta es actualmente una@oblde origen importante.

Tabla 8. Matrices bidireccionales de proporciémugracionm. a) tasa de migracion

reciente calculada en BayesAss. b) tasa de migr&esborica calculada en MIGRATE.
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ORIGEN

ORIGEN

a)
LP
csL
GY
oc
PM
Mz
PL
BM
PE
EC
P
NC
HW

b)
LP
CSL
GY
ocC
PM
Mz
PL
BM
PE
EC
JP
NC
HW

LP

0.0019
0.0008
0.0016
0.0028
0.0020
0.0016
0.0006
0.0013
0.0012
0.0011
0.0013
0.0020

LP

0.0034
0.0021
0.0016
0.1495
0.0044
0.0021
0.0014
0.0019
0.0014
0.0017
0.0016
0.0021

CSL
0.0031

0.0016
0.0018
0.0030
0.0028
0.0021
0.0006
0.0016
0.0019
0.0016
0.0013
0.0024

CSL
0.0241

0.0029
0.0024
0.2011
0.0038
0.0027
0.0019
0.0023
0.0031
0.0028
0.0026
0.0047

GY
0.0038
0.0031

0.0020
0.0030
0.0032
0.0033
0.0010
0.0024
0.0023
0.0019
0.0019
0.0021

GY
0.0245
0.0043

0.0040
0.2600
0.0040
0.0037
0.0028
0.0044
0.0042
0.0036
0.0036
0.0043

ocC
0.0244
0.0242
0.0235

0.0238
0.0245
0.0244
0.0243
0.0229
0.0240
0.0239
0.0238
0.0237

ocC
0.0117
0.0027
0.0022

0.2881
0.0031
0.0023
0.0020
0.0033
0.0028
0.0022
0.0026
0.0032

PM
0.0021
0.0016
0.0007
0.0013

0.0023
0.0013
0.0005
0.0009
0.0012
0.0008
0.0008
0.0023

PM
0.0023
0.0012
0.0009
0.0027

0.0029
0.0011
0.0010
0.0048
0.0020
0.0016
0.0020
0.0031

Mz
0.0024
0.0019
0.0014
0.0017
0.0026

0.0015
0.0008
0.0015
0.0016
0.0013
0.0014
0.0021

Mz
0.0692
0.0023
0.0022
0.0031
0.2275

0.0028
0.0021
0.0030
0.0034
0.0027
0.0025
0.0032

Genética del Dorado

DESTINO
PL
0.0034
0.0025
0.0018
0.0018
0.0036
0.0027

0.0008
0.0018
0.0012
0.0018
0.0014
0.0025

DESTINO
PL
0.1176
0.0062
0.0033
0.0044
0.1252
0.0201

0.0026
0.0078
0.0060
0.0051
0.0043
0.0070

BM
0.0039
0.0031
0.0040
0.0032
0.0036
0.0040
0.0024

0.0020
0.0043
0.0036
0.0019
0.0035

BM
0.0244
0.0086
0.0058
0.0062
0.2233
0.0070
0.0072

0.0079
0.0083
0.0055
0.0062
0.0074

PE
0.0041
0.0026
0.0016
0.0021
0.0033
0.0037
0.0023
0.0011

0.0025
0.0021
0.0020
0.0031

PE
0.1644
0.0048
0.0034
0.0052
0.0866
0.0171
0.0047
0.0032

0.0063
0.0036
0.0048
0.0055

EC
0.0034
0.0021
0.0014
0.0022
0.0043
0.0027
0.0023
0.0010
0.0023

0.0019
0.0021
0.0023

EC
0.0840
0.0062
0.0027
0.0057
0.1722
0.0173
0.0053
0.0027
0.0044

0.0033
0.0034
0.0051

JP
0.0029
0.0024
0.0014
0.0017
0.0031
0.0029
0.0025
0.0008
0.0017
0.0021

0.0014
0.0028

JP
0.0263
0.0106
0.0034
0.0027
0.2407
0.0057
0.0094
0.0028
0.0036
0.0037

0.0033
0.0042

NC
0.0033
0.0028
0.0017
0.0023
0.0045
0.0029
0.0023
0.0010
0.0021
0.0025
0.0015

0.0027

NC
0.1155
0.0054
0.0033
0.0038
0.1667
0.0060
0.0039
0.0031
0.0048
0.0038
0.0039

0.0050

HW
0.0027
0.0019
0.0011
0.0014
0.0034
0.0027
0.0016
0.0009
0.0013
0.0012
0.0011
0.0011

HW
0.0768
0.0049
0.0036
0.0043
0.1816
0.0147
0.0096
0.0021
0.0045
0.0056
0.0050
0.0043
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X. Discusion

El andlisis de los cincloci microstelitales permitieron identificar algunosrpaes genéticos
de C. hippurusen el Océano Pacifico, con especial énfasis delfiea Oriental. Se
amplificaron un total de 720 individuos, obtenienooéxito mayor al 97.7% para cddaus

10.1 Diversidad genética y equilibrio de Hardy-Weinberg

Dado el alto polimorfismo de Idsci, se logré obtener un amplio rango alélico en aata
de las poblaciones analizadas, encontrando un pliongeneral de 12.6 alelos, cuyo valor
coincide con el rango reportado por Tripp-ValdeD1(@. El nivel de polimorfismo
observado puede ser atribuido a que los microtélie patrén dinulceotidico presentan
altas tasas de mutacion, incluso mayores que aguitranucleotidicos, lo cual resulta en
marcadores mas variables (Schloterer & Tautz, 1993krabortyet al. 1997; Leeet al.
1999; Schldterer, 2000). De igual forma, se ha sk que peces y organismos
poiquilotérmicos en general presentan mayores gargélicos comparados con otros
mamiferos, lo anterior atribuido a la alta variacide temperatura experimentada, la cual
puede incrementar la tasa de mutacion por la ADNmgoasa enloci mircosatelitales,
generando sistemas con amplios rangos alélicookBrdl994). Sin embargo, otros autores
han indagado esta hipétesis, concluyendo que elli@amango alélico de marcadores
dinucleotidicos y niumero de alelos es debido basote a que los microsatélites con gran
numero de repeticiones (largos) presentan maydrapitidad de mutar, y estos ultimos son

comunes en peces (Neff, 2001).

Se encontraron valores de heterocigosidades oluserwaesperadas altos, con un promedio
de 0.83 para cada una, valor que se encuentraodigitrango encontrado para la especie en
poblaciones del Golfo de California (Ho = 0.86 y H&.83) (Tripp-Valdezt al, 2010) y
ademas coincide con los valores reportados parerosaitélites en otras especies pelagicas
marinas como el Patudthunnus obesudio = 0.742 y He = 0.901) (Appleyadd al, 2001;
Gonzalest al, 2008), el atun aleta azdlhunnus thynnus thynn@do = 0.929 y He = 0.935)
(Carlssonet al, 2004). DeWoody y Avise (2000) demostraron quedsgecies de peces
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marinas presentan mayor variacion microsatelitalgarada con peces de agua dulce, lo cual

es consistente con el incremento evolutivo dedosafios efectivos poblacionales.

En un analisis mas detallado de los valores dersided genética, se encontré0 que los
valores mas altos en cuanto a niumero de alélaseziqalélica, heterocigosis esperada, asi
como mayor frecuencia de alelos privados fue HW8140.719, 0.845, respectivamente)
(Fig. 12), lo que se confirmacon el resultado delliais realizado con el software HP-Rare
(Kalinowski, 2005) donde se encontré que HW e®otalidad con mayor riqueza alélica de
alelos privados (0.31). Hawai ha sido propuestaccaona de reproduccién durante épocas
de primavera (abril) y otofio (octubre), en dénamdh individuos del Océano abierto y
comienzan una actividad reproductiva intensa y duggtornan al Océano abierto
recuperando su condicién en un periodo no reprodupara que luego regresen de nuevo a
desovar a las costas Hawaianas, sugiriendo queaeahovimientos de cerca de 1100 km
hacia el norte en épocas no reproductivas (Uchay@®04). Lo anterior propone que Hawai
es una localidad importante donde se pueden cindasiduos de diferentes procedencias
con intensa actividad reproductiva en ciertas épaeh afio, lo cual se ve reflejado en los

indices de diversidad obtenidos.

Por otro lado, los valores mas bajos de diversodddnidos, hablando en términos de riqueza
alélica (9.126) y numero efectivo de alelos (5&@@ptesentd la localidad de JP (Fig. 12). La
presencia de alelos privados en tan solo algunakgones GY, PM, MZ, EC y HW, nos

indica que la deriva génica no es suficientemefetetiea en su labor de fijar alelos, no es la
principal fuerza evolutiva que actia en las poblaes de dorado, dada la magnitud del

tamano poblacional de esta especie.
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Fig. 12 Grafica de los patrones alélicos y la lusigosidad media para cada una de las

poblaciones.

En el analisis a las desviaciones del equilibrioHdedy-Weinberg trece de las sesenta y
cinco pruebas realizadas resultaron significatiggs|as cuales diez son explicadas por un
déficit de heterocigotos (incluidas aquellas quedam ser efecto de presencia de alelos
nulos). Estos resultados son similares a los prades para algunas especies pelagicas
(Appleyardet al, 2001; Carlssoet al, 2004; Kotoulaset al, 2006; Diaz-Jaimes & Uribe-

Alcocer, 2006; Gonzalest al, 2008) y son atribuidos ademas de la presencaettes nulos,

a una posible subestructura poblacional (Kotoataa., 2006), 0 a sesgos en el muestreo de

alelos debido a la sobre representacion de algimestos.

La mayoria de poblaciones naturales se desviatiesto grado de la condicion ideal de
apareamiento aleatorio en aquellas especies cungw rde distribucion excede la distancia
gue recorre un individuo en su periodo de vida wrcual es improbable que el
entrecruzamiento sea aleatorio. Por lo anteriom especie con migracién restringida
parecera presentar eventos endogamicos porque dmpamocigotos de los esperados bajo
la suposicién de apareamiento al azar, condicitm@da como efecto Wahlund (Gillespie,
1998). Estos efectos han sido asociados a aredssdee o0 crianza como se ha reportado en
Thunnus obesus, Thunnus thyngusegaprion brevirostrifGonzaleset al, 2008; Carlsson

et al 2004; Feldheinet al,2001).

Hay algunas evidencias que nos indican que éstadsigs no es plausible para el caso del
dorado. Primero porque no se observa congruentia &uos lodoci para los casos de las
localidades en donde se reporté un déficit sigaiivo de heterocigotos, por lo cual no se
pueden atribuir estos resultados al sistema deapaento (endogamia o exogamia) ni a una
posible subestructuracion poblacional que originafecto Wahlund. Y segundo, aunque se
han identificado areas de mayor actividad de desgeeiadas principalmente a la estacion
en coincidencia con los picos de maxima captuta¢esalidad del recurso) (Zufiga- Flores
et al.,2008); también existe evidencia de un desove aomfpor largos periodos (Oxenford,
1999) por lo cual no se tienen las herramientaa paticar la existencia de areas de desove
para el dorado, como si se ha hecho para las espanteriormente descrita§htunnus
obesus, Thunnus thynnudNegaprion brevirostrig y para las que se ha reportado un efecto
Wahlund.
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Sin embargo, es factible la ocurrencia de difesn@n las frecuencias alélicas entre
cohortes, lo anterior lo afirmamos debido a laseolaciones que se han hecho sobre el
hébito agregado del dorado, tienden a formar caedésde individuos de la misma clase de
edad, por lo cual la hipétesis de un efecto Wahhmguede ser desechada por completo.

10.2 Estructura poblacional en el Océano Pacifico

Para evaluar los patrones genético-poblacionalds ddeado se abordaron diferentes
metodologias. Las simulaciones utilizadas con sat@mbinaciones de tamafos efectivos
poblacionalesNe) y tiempos de divergencid) (demostraron que los loci en estudio proveen
el poder estadistico suficiente para detectar bilidad genética en el dorado, aunque
presenta complicaciones cuando los valores deediegcion son muy bajos4f< 0.001).

En el analisis temporal de la variacion de lasueecias alélicas para aquellas localidades
con las que se contaba con mas de un afio de ¢adectdbservd que una vez realizada la
prueba exacta de diferenciacion contemplando tddaspoblaciones no se encuentra
diferencias ni entre muestreos temporales ni eal@sci Sin embargo, cuando las

comparaciones en frecuencias génicas y genotigeabacen entre pares de muestreos
temporales (sin tener en cuenta las demas locaellade obtiene que CSL 2003-2006 y MZ
2003-2004 presentan valores de diferenciacion aftéensignificativos (p < 0.023). De igual

forma, Tripp-Valdez (2010) encontré heterogeneigadética entre muestras temporales de

la localidad de Loreto ubicada dentro del GolfdCddifornia.

Hedgecock (1994a) sugirid que en algunos organismaraos incluidos los peces, pueden
existir altas tasas de fecundidad y altas tasanattalidad en etapas tempranas del ciclo de
vida, sugiriendo también que para un afio dado horfeade los jovenes reclutados pueden
descender de un nimero reducido de progenitoredalaluna sobrevivencia diferenciada de
gametos y/o larvas resultado de diferencias eadadiciones oceanograficas y de nutrientes,
entre zonas préximas. Lo anterior propicia que gdablaciones no se dispersen en el
ambiente marino de forma aleatoria, por tano hayagiocurrencia en espacio y tiempo de
individuos relacionados. Bajo este escenario essaem recalcar que los fenotipos
favorecidos en el ambiente marino pueden varigauéretemente entre generaciones (Waples,

2002), lo anterior explicado porque los proces@anograficos y las condiciones que afectan
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la reproduccion de animales marinos varian no sahéenentre afos sino también dentro y
entre estaciones (Hedgecock, 1994b). Los resultatbosun analisis temporal de las
frecuencias alélicas pueden develar diferenciagldsla la variacién del éxito reproductivo
y/o supervivencia de ciertas familias y/o cohortes, obstante dichas diferencias no
necesariamente se traducen en divergencia germetickd que es factible descartarlas para

fines de andlisis posteriores.

Los tiempos generacionales del dorado son comendr de dos afos; Oxenford, 1999), y
los tamafios expresados en LF de los individuostames y de los cuales se tienen las tallas
(CSLO6, LF= 83.2 cm; MZ03,LF= 69.6 cm) reflejan que los individuos son adultos
posiblemente de mas de una afio de edad (Sakamétojida, 1999). Por lo cual, en el

presente analisis se pueden estar comparando gemes cohortes distintos sobre todo en
CSL dado que existen tres afios de diferencia éosrdiempos de colecta, lo que hace
factible observar dichas diferencias producto devddacion del éxito reproductivo. Sin

embargo se debe ser precavido al sustentar estaléipconclusiones ya que no se tiene
certeza acerca de cuales son los factores fisiwobigldgicos que estén originando estas
diferencias temporales de las frecuencias alékragstas localidades, y por qué estos no

persisten en otras localidades donde no se encomtlderencias temporales.

Con respecto a la varianza de las frecuencias eongbonente espacial, se calculé un valor
de diferenciacién global &= 0.0058 (p= 0.000) el cual es similar al estim@dna otra
especies similares en una escala intraoceanicas ebRez Espad4iphias gladiug0.0011

< Fst> 0.04), Patudorhunnus obesuf~st= 0.002), Atun aleta azulThunnus thynnus
thynnus(Fst= 0.002) y el atun aleta amarilldaunnus albacarébst= 0.002) (Kotoula%t al,
2006; Appleyarcet al, 2002; Carlssoet al, 2004; Appleyarcet al, 2001, respectivamente).
Sin embargo, se encuentra por debajo de los waésttmados para otras especies marinas,
Fst= 0.062 (Warcet al.,1994; Waples, 1998) e incluso algo menor que artado para la
especie en poblaciones del Golfo de Californiacwl fue de 0.01 y de igual forma
significativo (p= 0.000) (Tripp-Valdeet al, 2010). Lo cual sugiere una sutil estructuracion
de las poblaciones en el Océano Pacifico. Al pareste tipo de fendbmenos es recurrente en
especies pelagicas que muestran desove masivotgsmede sobrevivencia baja en relacion a
la magnitud del desove, en un amplio rango espapia lo que resulta preciso una
interpretacion cautelosa de los niveles de diféaeiin genética de forma tal que sean

considerados estos inconvenientes.
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En el analisis jerarquico AMOVA, en ninguna de kaes pruebas de diferenciacion
latitudinal y longitudinal se alcanzo significancia los valores de variacion entre los grupos
y el intervalo de confianza de los valores deiRcluyen el cero (- 0.00058 Fct< 0.00017).

De la misma forma, en el software SAMOVA, al quareidenciar cuando la varianza entre
los grupos es maximizada se obtienen valores delpoblaciones. Pesé a esto, ya que el
programa utiliza las coordenadas geograficas [sadblecer agrupaciones naturales, es decir,
agrupa localidades geografica y genéticamente aies) no tiene en cuenta la presencia de
barreras entre poblaciones cercanas como lo pepdesentar la Peninsula de California. De
esta forma, el agrupamiento de GY y BM no necesene es la masatural. Este resultado
también puede ser producto de la alta variaciénlodeindividuos con respecto a las
poblaciones (k= 0.0137, p= 0.025), por lo cual estima que la maxiparticion de la
varianza corresponde con el maximo numero de grgpesse pueden generar a partir de

nuestros datos.

De esta forma, la reexaminacion de las estimacigagsadas entre muestras se hace
necesaria en busca de un patron de divergenciabgdrvar los patrones relevantes en la
prueba de & pareada donde al parecer las poblaciones masildsison aquellas del Golfo
de California, Pacifico Sur Oriental y Pacifico @ah(a=0.05). Por lo cual, se disefiaron
varios AMOVA, dbénde se omitieron las poblacionee miroducen mayor a varianza CSL06
y MZ04.

En el primero se realiz6 un analisis con las sige® cinco agrupaciones, Golfo de
California (LP, CSL, GY y MZ), Pacifico Nororientab Golfo de California (OC, PL, BM y
PM), PE, EC, y Pacifico centro-occidental (HW, JRG), agrupacién soportada por el arbol
de distancias genéticas obtenido mediante el méRIBMA (Fig. 11), y en el cual se
obtuvieron resultados interesantes dado que rewslardiferenciacion significativa entre los
grupos (k= 0.0028, p = 0.003). De igual forma, Tripp-Véaldgzcolaboradores (2010)
disefiaron un AMOVA en el cual agrupé aquellas mrassprocedentes del Golfo de
California (Loreto, CSL, GY, LP y MZ) y las compacdn muestras procedentes también del
Golfo pero otras procedentes del Pacifico mexicanoGolfo de California y obtuvo
resultados significativos de diferencia entre lasipgs (k= 0.01, p= 0.000). Estos
resultados nos sugieren de manera reiterativa agidotalidades presentes en el Golfo de
California pueden representar unidades discretagtigamente.
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El segundo analisis, fue hecho considerando ladtae®s obtenidos anteriormente, ademas
de una estructuracion de acuerdo a las provinciascgnforman la region biogeografica del
Pacifico Tropical Oriental (PTO) (Hastings, 2000 PTO se ha considerado como modelo
para examinar como discontinuidades del hébitattafla distribucion de peces marinos
(Craiget al, 2006), y cuyas provincias estan interrumpidaslg@as extensiones de arena,
formando asi la provincia de Cortez, la provinciexiana y la provincia Panama (Fig. 13).
Estas barreras pueden representar ambientesngjtee él movimiento de adultos y /o larvas
debido a la distancia que deben viajar para enmoatnbientes propicios (Cragg al, 2006).
Por lo cual para el AMOVAse estructuraron sietgpgaa Provincia de Cortez (CSL, LP, GY
y MZ), Provincia Mexicana (PM), Provincia Panam& (¢ PE); y las demas muestra se
agruparon como, Barrera del Pacifico Oriental, s@ieefiere a la extension de mar abierto
gue separa a la PTO del Pacifico central (OC, BMy; Pacifico Central (HW); Pacifico
Noroccidental (JP) y Pacifico Suroccidental (NCsLresultados obtenidos muestran una

diferenciacion pequefa pero significativa entregiagos (kr = 0.002, p= 0.05).

De igual forma, al avocarnos a la region Pacifice@al debido al esfuerzo de muestro en la
gue se tiene en la misma y reconociendo que ld gefidiferenciacion puede estar siendo
encubierta por homoplasias, es decir electroforndénticas por estado mas no
necesariamente idénticas por descendencia ocaa®pad mutaciones convergentes (Estoup
et al, 2002), que hacen que las frecuencias genétictie ezgiones distantes no sean
heterogeneas. Realizamos otro AMOVA considerandovifcia Cortez (LP, CSL, GY y
MZ), Provincia Mexicana (PM), Provincia Panamé (EBE) y Barrera del Pacifico Oriental
(OC, PL, y BM); encontrando una sefial pequefa treticiacion significativa entre los
grupos (k= 0.002, p=0.039). Resultado que es respaldaddapprueba de Mantel de
aislamiento por distancia exclusiva para el Pazi@ciental y la cual resulto significativa (r=
0.4, p= 0.04).

Esta heterogeneidad genética puede estar atribuiidielidad de sitios de agregaciéon, a que
pese que se ha descrito que el dorado es una espmtialta capacidad migratorio los
estudios realizados de captura y recaptura haremsi@do que el porcentaje de individuos
gue se alejan de su area de captura es muy bdjosoa® la distancia maxima de
desplazamiento ha sido de 440km. Por otro ladofaeior ambiental, en particular la
temperatura superficial del agua, puede jugar pelpeportante al momento de restringir la

dispersion de los adultos.
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Fig. 13. Region Biogeogréfica del Pacifico Tropi€alental (PTO) en donde se indican las

tres principales provincias y sus limites. En pantmos se sefialan las localidades muestra

gue pertenecen a alguna provincia.

Contrariamente, en el analisis bayesiano sin indaréma priori no se encontré una sefial de
estructura poblacional evidente en el Océano Racifii por el método del logP(D), ni
mediante la estimacion del estadistamh hocde Evanno (Fig. 7 y Fig.8), datos que son
corroborados por la prueba de aislamiento pormtisdade Mantel de la cuenca oceanica, la
cual sugiere que al aceptar la hipétesis de questlms$ individuos muestreados en el Océano
Pacifico corresponden a una sola poblacion, el toatk diferenciacion intrapoblacional es
diferente a un modelo de aislamiento por distarRia.embargo, es importante recalcar que
la correcta deteccién del nimero de grupos por STRIRE esta relacionada con la
intensidad del muestreo y el marcador a utilizabido a que un muestreo parcial de los
individuos conlleva a un menor valor d& en laK real (Evannoet al, 2005); ademas
aunque se ha reportado que STRUCTURE presenta em @esempefio con niveles de
diferenciacion bajos (Rosenbezgal, 2002), se ha indicado que a niveles de difereitria

< 0.02 el programa reduce su eficiencia y se pueti&aner estimaciones erroneas (Latth
al., 2006).

El uso del estadisticad hocde Evanno es de ayuda para identificar el nUmenecto de
clustersen algunas situaciones, pero no debe ser utilizsatopre. Dado quAaK no puede

detectar la mejoK si K=1. Aunque en nuestros datos se identificalEnsnno detecta que el
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numero real de grupos son dos, al aplicar algunos métodos fdeegsentacion grafica
implemetados por el software Distrcut 1.1. (Rosem2004) el cual usa los “coeficientes de
membrecia” de la matriz de Q arrojada por STRUCTWR&do K=2, se observa un patrén
de mezcla sin clara definicion diisters(los datos no se muestran).

Por lo que como conclusién para el analisis Bapesiaalizado en muestras colectadas en el
Océano Pacifico, es que todas pertenecen y confiourma misma unidad panmictica y debe
ser considerad como un saltmck de pesca. Resultados similares han sido reporfzatasel
mismo Océano en especies pelagicas semejantes lcosan el Marlin AzulMakaira
mazara,Marlin NegroMakaira indica(Graves & McDowell, 2003), Patudihunnusobesus
(Gonzalezet al, 2008) Atun aleta amarill@hunnus albacaresy Barrilete Katsuwonus
pelamis (Ely et al, 2005); y los cuales han sido atribuidos principaite a los grandes
tamafios efectivos poblacionales, por lo cual lavdegenética no es la principal fuerza
evolutiva que moldea las poblaciones.

Adicionalmente, algunos trabajos que han investigachomogeneidad espacial y temporal
de la especie en diferentes puntos dentro del @déaaifico concuerdan al concluir que no
hay una sefal de estructura o divergencia entretdele localidades del Océano Pacifico
(Diaz-Jaimeset al, 2006; Diaz-Jaimest al, 2010; Tripp-Valdezet al, 2010) y cuyos
resultados son atribuidos a alta actividad migratpialta capacidad reproductiva.

La anterior conclusion resulta contradictoria a Imsultados de las metodologias
anteriormente utilizadas §Fs y AMOVAS), en las que en general, hay una saf&l
diferenciacion pequefia pero significativa, indicandn leve grado de estructuracion
poblacional para el Océano Pacifico y por la ceatexomienda, segun los resultados del
AMOVA, cuatro stocks poblacionales para el Pacifico Oriental que cortare con las
provincias de la region biogeografica del PTO, m&3arrera del Pacifico Oriental; y grupos
independientes: Pacifico central, Pacifico norcadial y Pacifico suroccidental . La
estructuracion dentro de los Océanos ha sido Egmpara otras especies, incluyendo la
AlbacoraThunnus alalunggChow & Ushiama, 1995), Pez Velstiophorus platypteruy
Marlin RayadoTretapturus audaXGraves & McDowell, 2003), la cual ha sido atrisui
principalmente a la existencia de sitios de des@dsmismo, en el dorado, Rocha y
colaboradores (2006) encontraron una sefial de edifexcibon mediante marcadores
mitocondriales de individuos provenientes de Hanali Pacifico Mexicanodst = 0.029, p=
0.004), lo cual resulta consiste con nuestros datos
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No obstante, la conclusién anterior debe ser tomemla precaucion considerando la
interpretacion de Waples (1998) en el sentido de mp todas las pruebas significativas
estadisticamente indican diferencias biologicasomamtes. De hecho, con los suficientes
datos, se espera que existan diferencias sigmfsatcundo se comparan muestras
geograficas debido a que generalmente ocurrenalésnes a la panmixia. En este caso, las
directrices para manejo de los recursos se basatdamente en las diferencias
estadisticamente significativas ensitecksy serian manejados como tal, cuando no existe
una base bioldgica robusta para esto. Aunque ggtadé errores generalmente conlleva a
una aproximacion conservadora para el manejo delirse, pueden tener impactos

econdmicos, sociales y politicos fuertes que reptes un costo para la sociedad.

En nuestro caso los valores dgr ¥ Fcr son en general bastante pequefios, casi cercanos a
cero. Posiblemente algunas caracteristicas bi@égael dorado como su alta capacidad
migratoria y potencial de dispersion (Gibbs & Cidle 1959; Beardsley, 1967; Oxenford,
1999; Kingford & Defries, 1999) tanto de adultosmmode larvas y, considerando que el
alcanzar el estado juvenil significa un tiempo desatrollo en estado meroplanctonico
cercano a 50 dias (Massuti, 1999), hace suporeesfe tiempo es suficientemente largo
para permitir un amplio desplazamiento (Sancheai¢zdo, 2009); Aunado a lo anterior, la
alta fecundidad, los largos y constantes periodoslasove (Oxenford, 1999; Wai al,
2001), el gran numero de huevos que se produceadanocasion de desove (250.000) (Nel,
1995), asi como el alto numero de desovantes (Ma$899), son caracteristicas de especies
con tamafos poblacionales altos que pueden liddtaccion de la deriva génica y por lo
tanto limitar la diferenciacion de las frecuenciaklicas. De manera adicional, el
comportamiento reproductivo asociado a la tempexaguperficial del agua (Gibbs y
Collette, 1959; Zuhiga-Florest al, 2008) mas que al sitio geografico apuntan a la
inexistencia de zonas de desove, caracteristicasjuilas especies pelagicas que presentan
algun grado de estructura genética como por ejesiglez espaddiphias gladiusy el atin

aleta azulrhunnus thynnus thynnus

En este contexto, las caracteristicas reunidasd parefo anterior demuestran la necesidad
de realizar analisis mas profundos para no caepeadusiones erréneas que nos lleven a un

inadecuado manejo de las poblaciones y de la espeaeneral.
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10.3 Tamafio efectivo poblacional y flujo génico

No se encontraron diferencias significativas elaseestimados historicos y recientes de los
tamanos efectivos poblacionales, lo cual es urcadtir de estabilidad demogréfica de la
poblacion. Los valores calculados, tanto recienteso histéricos, a excepcion de aquellos
obtenidos mediante el método de EH, los cualesuamayoria resultaron “infinito”, fueron
en general pequefios e incluso se encuentran pajodée los estimados para la especie en
localidades del Golfo de México y aguas adyacewni@sgde 1.05 0 > 3.97, lo cual conlleva
aNe entre 2625 y 9925 (Tripp-Valdetz al, 2010).

El patron encontrado por el método DL, dénde estjoeexisten mayores tamafos efectivos
en las localidades del Pacifico Oriental, es cateate con lo reportado por los datos de
captura de las pesquerias. La Comision Interammexidaopical para el Atun reportd en el
2006 capturas anuales de hasta 22000 tm en eld&@igIRCN, 2010).

Con los datos obtenidos, se observa una marcagli@nitia en las proporciones de tamafos
efectivos poblacionales y los tamafios censuales/édi®s de los datos de captura anuales:
aproximadamente un promedio de 24123.5 tonelad#&icaspara el dorado en el Pacifico)
(Tabla 9) la cual es comun en peces marinos (FeEanki995; Gonzaleet al, 2008) y
pueden ser explicados o por eventos historicos taeo, cuellos de botella en poblaciones
pasadas o0, por caracteristicas de la historia de@ ®omo fuertes desviaciones del éxito

reproductivo o fecundidad tamafio-dependiente.

Como se menciond al principio de esta seccionpatmcontrar diferencias de los tamafios
efectivos estimados recientes e histéricos se pdedeartar la posibilidad de un cuello de
botella reciente. Por otro lado, con respecto adaacteristicas reproductivas, en el dorado se
ha reportado que la fecundidad esta fuertemerfteentiada por el tamafio del pez
(Oxenford, 1999; Wwet al, 2001); ademas, como se menciono en el apartald] [&s
factible queC. hippuruspresente una variacion en el éxito reproductive, dg igual forma
explica las diferencias en muestreos temporalesguibtienen en algunas localidades como
ha sido reportado para otras especies combhehnus obesugGonzalezet al, 2008) y

Pagrus auratugHauseret al, 2002).
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Tabla 9. Reporte en toneladas métricas (tm) anpatesedio capturadas en cada pais.

Periodo de estudio Tm Referencia
México 1993-2005 6331.7 Martinez-Rincon, 2008
Ecuador 1989-2007 7423.2 Peralta, 2006
Japén 1964-1987 9962.0 Sakamoto & Kojima, 1999
Hawai 1987-1996 375 Kraul, 1999
Australia  1992-1996 31.6 Kingsford & Defries, 1999
TOTAL 24123.5

La comparacion entre las proporciones de migramtérica y reciente sugiere que el flujo
génico ha incrementado entre las localidades deliestSin embargo esta discrepancia puede
ser resultado de las diferentes asunciones de desnttodos utilizados. Los estimados
recientes calculados en BayesAss no asumen unibeguimigracion-deriva ni tasas de
migracion constantes. Adicionalmente, MIGRATE asume los datos microsatelitales se
ajustan al model mutacional paso a paso, mientradBqyessAss no tiene este supuesto. Sin
embargo, no se puede descontar la posibilidad ddaguresultados estén influenciados por

una diferencia real.

Al igual como ocurrid con los estimados 8k los estimados den arrojaron valores
pequefios, de nuevo por debajo de los reportadod qymp-Valdez (2010) los cuales se
encontraron entre 0.06 y 4.04. El flujo génico eds muestras es asimétrico y complejo. La
ruta migracional de la especie puede estar asoeidda corrientes oceanicas superficiales.
En la region del Pacifico Oriental, la distribucitbapical deC. hippurustiene dos zonas de
mezcla de aguas tropicales y templadas. En el eetéela Corriente de California y en el sur
la Corriente Humboldt. Durante los primeros mesasado (hasta abril), la contracorriente
ecuatorial avanza hacia el sur, permitiendo laigién de aguas de la Corriente de California
y la Corriente de Peru (Lasso y Zapata, 1999).
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10.4 Implicaciones para el manejo y la conservacion

La conservacion de los organismos es una empresafialde por varias razones,
principalmente porque el habitat es inmenso y ptesdificultades para la observacion
estudio, y colecta de especies marinas. Sin empasgde preocupacion que los organismos
acuaticos sean las especies mas explotadas enansvientes silvestres para consumo

humano (Rymaset al, 1995).

La captura por parte de las pesquerias mundialég seantenido estable entre 90 a 100
millones de toneladas mientras que los reportes sdbre-explotaciéon destock
comercialmente importantes han proliferado (FAOQA0 Por su parte, la comunidad
cientifica hace un esfuerzo progresivo para hatarewaluaciostockpor stock guiada hacia
un acercamiento integral que incluya varios comptatedel ecosistema marino (Fromentin
et al, 2009).

El manejo adecuado d#ocksde peces requiere del conocimiento y entendimidetdos
patrones de conexion (Burton, 2009) de forma ta gea optimicen las estrategias y se
disefien e implementen operativos para protegerdascteristicas genéticas y diversidad de
los stocksexistentes y de esta forma mantener su productividgootencial evolutivo
(Shaklee & Bentzen, 1998). Para esto, los estuelingenética molecular de poblaciones
naturales con marcadores moleculares, ofrecen $&ipdad de investigar la estructura
poblacional y proveer datos cientificos para laulagon de la captura y hacer un manejo
ideal de los recursos (Ward, 2000; Ciftci & Okwn2002).

Para el caso d€. hippurus especie catalogada porlfdgernational Union for Conservation

of Nature IUCN como especie de menor preocupacion, y cugptuca global ha
incrementado gradualmente segun reportes de lades@e 1961 hasta el 2006, desde 17000
tm hasta un maximo pico de 59000 tm en 2005. Esiampe el investigar cual es el estado
de losstocks ya que segun reportes de algunos pescadores ggdsentado declines en las
tasas de captura, especialmente en Costa Rica y adércu
(wwwe.iucnredlist.org/apps/redlist/details/154712/0)

En el Océano Atlantico existe evidencia sobre latemcia de multiples poblaciones basada
en datos morfolégicos y moleculares (Oxenford & Hu®86). Por lo cual |&aribbean

66



Bayona-Vasquez, N. J. Genética del Dorado

Regional Fisheries Mechanisraconocio la incertidumbre sobre la estructurégodestocksy
en el 2006 condujo dos analisis, uno reconociemidstock norte y unstock sur, y otro
combinando los dos. La conclusion general, es quénubo cambio en las unidades de
esfuerzo de captura en ninguno de los dos expetasigpor lo cual resaltan la necesidad de

gue los paises generen datos sobretlmsks.

Para el caso del Océano Pacifico, este represeptaner trabajo en el cual se estudia un
numero considerable de localidades ampliamenteldiglas, con marcadores hipervariables
gue brindan informacién contemporanea sobre la attidad genética en el Océano
Pacifico, asi como de estimaciones de los tamai@otiv®s poblacionales y proporcion de
migrantes. El cual se incita sirva de base parpddses y entidades competentes en la toma

de decisiones relacionadas con el adecuado maelejeadirso.

Es necesario resaltar, la necesidad del uso deayornmimero déoci microsatelitales, en

conjunto con otros marcadores con diferentes @sasutacion y tipo de herencia, como lo
es el ADN mitocondrial. Ademas de contar con meesticon un rango de cobertura mayor y
tamafios muestrales mas grandes, asi como anéligpotales de los mimos, permitird un
acercamiento mas completo y contundente sobretaliey la estructura poblacional que

guiara a conclusiones mas certeras y a afianzgepims de manejo y conservacion.
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Xl.

Conclusiones

La variabilidad genética presente en las poblasiatet Océano Pacifico es alta lo

cual es un indicativo de la salud genética de tgmon.

Se observé para algunas localidades diferenciaagrfrécuencias genéticas entre
muestreos temporales, las cuales son atribuidasipaimente a la variacion del éxito

reproductivo y de sobrevivencia, lo cual fue corasta por la proporcion Ne/N.

Mediante la estimacion de estadisticos de diveigembtuvimos que existe
heterogeneidad en las frecuencias genéticas emmbdades presentes en el Océano

Pacifico.

Se obtuvo concordancia entre los analisis realgatio diferenciacion poblacional
cuando las muestras fueron particionadas de acwerds provincias y regiones

biogeograficas del Pacifico, con especial énfasisldacifico Oriental.

Los resultados expuestos en este documento bringen plataforma para la
delineacion de estrategias de manejo sustentableagso. De tal forma, que al ser
consideradas por las instituciones competentes yopagremios donde se explota el
recurso se vele por conservar sus tamafos pob&egnsu diversidad genética e

incluso el ambiente que lo posee.

Es recomendable realizar estudios mas extensiv@sngorporen un mayor nimero
de muestras y marcadores, asi como implementatiestie monitoreo que vigilen la
adecuada implementacién de los planes e identifigc@mbios subitos de las

caracteristicas poblacionales.

Se debe prestar atencion en aquellas localidadeteds recurso no es tan abundante,
ya que la tasa de entrada de individuos por mignaguede llegar a ser menor que la
tasa de captura de los mismos y se puede desaextinnion local de un fragmento

de la poblacion
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XIll.  Apéndice

Imagenes ejemplo de los fluorogramas obtenidos gadla uno de lokci para individuos
heterocigotos. a) Chy002 b) Chy008 c) ChyO08A dy@2i8 y e) Chy037
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