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Resumen

Se investigo la historia demografica y la filogeografia de las sierras del Pacifico y del golfo
de California (Scomberomorus concolor y S. sierra), mediante el analisis de las secuencias
de un fragmento de la region control del DNA mitocondrial, en colectas que abarcan sus
respectivos ambitos de distribucién en México y en el Golfo de California. Se determinaron
algunos pardmetros de la dinamica poblacional de S. sierra de las localidades de Mazatlan,
y Puerto Madero. Los niveles de variabilidad genética mostraron valores notablemente altos
en ambas especies, S. sierra mostr6 marcadas diferencias genéticas entre sus tres
principales zonas de abundancia. Por su parte, S. concolor no exhibi6 divergencia genética
entre sus dos zonas principales de abundancia y productividad, la zona central y del alto
golfo. No se encontr6 un patrén filogeogréafico relacionado con la divergencia poblacional
observada. La demografia historica mostrd procesos de expansion poblacional de S.
concolor relacionados con la colonizacion del golfo de California, y del Pacifico oriental
tropical por S. sierra, relacionados con ciclos glaciales-interglaciales durante el Pleistoceno
y con el incremento en las zonas de surgencia. Los pardmetros poblacionales revelaron
diferencias entre las localidades de Sinaloa y Chiapas probablemente relacionados con las

diferentes condiciones oceanograficas de ambas zonas.



Abstract

The demographic history and the phylogeography of Pacific sierra (Scomberomorus sierra)
and the Gulf of California sierra (Scomberomorus concolor), were investigated by analysis
of the sequences of a fragment of the mitochondrial DNA control region from collections
covering their distributional range in Mexico, and in the gulf of California, respectively.
Some population dynamics parameters were determined for S sierra for the Mazatlan,
Sinaloa, and Puerto Madero, Chiapas locations. Genetic variability levels showed
remarkably high values in both species. S. sierra exhibited marked genetic differences
between the three main species abundance areas corresponding to areas of high primary
productivity. Contrastingly, S. concolor exhibited no genetic divergence between the two
main abundance areas, the central and upper Gulf, which represent also areas of high
productivity. No clear phylogeographic patterns were found to explain the population
divergence for both species. Historical demography showed the occurrence in both species,
of population expansion processes associated with colonization of the Gulf of California in
the case of S. concolor, and the eastern tropical Pacific in the case of S. sierra, related with
glacial-interglacial cycles during the Pleistocene and as a response to the increased
upwelling areas. The population parameters showed differences between Sinaloa and
Chiapas, probably related to the different oceanographic conditions in both areas.



1.- INTRODUCCION

La geomorfologia, en combinacion con los cambios climaticos del pasado durante
el Pleistoceno temprano (entre 1.5-1.0 millon de afios), tuvieron un papel determinante en
la distribucién de muchas especies tropicales y templadas en el hemisferio norte (Hewit
2000, 2004). Estos cambios climéaticos contribuyeron a eventos de expansion y de
contraccion de las especies (Marko et al. 2010) y delimitaron su &mbito de distribucion
(Hewitt 2004).

De la misma forma, algunas especies de peces marinos con amplia distribucién y
gran vagilidad se cree que muestran poca o nula estructura genética y constituyen una sola
poblacién panmictica o “stock” cuya explotacion local puede mitigarse por la incorporacion
de migrantes de zonas adyacentes (Grant y Bowen 1998; Graves 1998; Wapples 1998;
Theissen et al. 2008; Gaither et al. 2010).

La explotacion de las especies se basa en que éstas se recuperan de forma rapida
debido al reemplazo de los individuos capturados por reclutas provenientes de las
poblaciones adyacentes; sin embargo, algunos procesos bioldgico-reproductivos pueden
resultar en una menor conectividad poblacional de la esperada, la cual generalmente es
asumida por el simple hecho de tener una distribucion continua. Por ejemplo, algunas las
especies costeras tienen relaciones ecoldgicas complejas entre habitats cercanos a la costa
que pueden limitar su dispersion, como en el caso de la filopatria o fidelidad a los sitios de
reproduccion o crianza (Heupel et al. 2007) o por el uso de habitats especificos como es el
caso de zonas de alta productividad (Grant y Bowen 1998), lo que resulta en procesos
adaptativos de sus poblaciones.

En consecuencia, en el ambiente peldgico, no obstante que es percibido como un
sistema homogéneo carente de barreras geograficas, han sido frecuentes los hallazgos de
divergencia genética, incluso entre poblaciones de especies con amplia distribucion y alta
capacidad migratoria que inclusive ha llevado a eventos de especiacion (Ward 1995;
Graves 1998; Bowen et al. 2001; Graves y McDowell 2003; Ward 2005).

En los procesos de divergencia genética de especies pelagicas por lo general son
determinantes factores como su capacidad de dispersion mediante movimientos migratorios

de los adultos o por la deriva larvaria. No obstante, la presencia de barreras geograficas u



oceanogréficas que resultan, por ejemplo, de gradientes de temperatura a lo largo de su
ambito de distribucion, de las diferencias entre masas de agua, de los frentes oceanicos,
giros y corrientes estacionales, limitan su dispersion y en consecuencia la conectividad de
las poblaciones (Cowen et al, 2007). De la misma forma, algunos aspectos conductuales,
como la fidelidad a zonas de reproduccion o alimentacion favorecen también los procesos
de divergencia poblacional (Hueter et al. 2004).

En el ambiente marino, la interaccion entre las diferentes fuerzas evolutivas y las
caracteristicas relevantes de la historia de vida de las especies conducen a la presencia de
diferentes niveles de divergencia genética donde factores como la capacidad de dispersion vy,
en consecuencia, el flujo génico asi como el tamafio efectivo de las poblaciones,
contrarrestan o regulan los efectos de la deriva o seleccion natural (Graves 1998; Ely et al.
2005). Comprender los patrones de divergencia genética asi como el grado de subdivision
poblacional es especialmente importante para los administradores y explotadores de los
recursos, ya que un error o una falla en la deteccion de la estructura genética de la poblacion
puede resultar en una sobrexplotacién o hasta en una extincién local (Hueter et al. 2005).
Este planteamiento suscita la siguiente interrogante ;como lograr la sobrevivencia de las
especies ante la sobrepesca?

El panorama de la pesca de los Ultimos afios sefiala que de los recursos marinos
pesqueros a nivel mundial, el 52% estan plenamente explotados, lo que significa que han
alcanzado o estan muy cerca de su nivel maximo de produccion sostenible, el 20 % estan
moderadamente explotados, el 17 % se encuentran sobreexplotados, el 7 % estan agotados,
el 3% estan sub-explotados y el 1% estan recuperandose tras una fase de agotamiento
(Pauly et al., 2002; Worm et al., 2006). Las estrategias actuales del manejo de la pesca
requieren de la inclusién tanto de criterios genéticos como demograficos para la
delimitacién de las unidades poblacionales o "stocks" de pesca de los que consta una
metapoblacion, debido a que en su conjunto representan el acervo de la diversidad genética
de la especie y determinan asi su capacidad adaptativa (Ryman, 1991; Utter, 1986 y 1991;
Ward 2000). Por tanto, el establecimiento de criterios de administracion que conlleven a la
preservacion de la diversidad genética de las poblaciones, representan una alternativa para

contrarrestar el impacto de la pesca en los recursos marinos.



Los estudios de genética de poblaciones son necesarios ya que el manejo basado
Unicamente en aspectos tradicionales ha resultado, en ocasiones, inadecuado; tal es el caso
de la sierra del golfo de California (Scomberomorus concolor) que ha sido considerada
como especie amenazada de acuerdo con las recomendaciones realizadas por la Unién
Internacional para la Conservacion de la Naturaleza (Hudson y Mace 1996, Hilton y Taylor
2000), por la contraccion en su distribucion al norte del golfo de California, ademés de los
indicios de sobre-explotacion que se reportan debido a que los niveles de captura se
encuentran por encima de su rendimiento maximo sostenible (Quifionez y Montemayor,
2002).

Por otra parte, la produccion de la Sierra del Pacifico (Scomberomorus sierra) en la
zona del Pacifico Centro Oriental ha sido fluctuante en los ultimos diez afios, de acuerdo
con reportes de captura de la FAO. Se estima también que el 70 % de las hembras son
capturadas antes de alcanzar la talla de primera madurez en el sureste de golfo de
California (Aguirre-Villasefior et al. 2006), lo que sugiere gque la especie estd sujeta a
sobreexplotacion, ya que se capturan en exceso individuos jovenes del Stock vulnerable
(Hilborn y Walters, 1992). Para estos recursos no existen estrategias de administracion, ni
puntos de referencia para su explotacion, ya que los estudios son tanto escasos como

aislados, o inexistentes.

En general, los enfoques de la genética de poblaciones usando marcadores
moleculares, han sido muy utiles en la determinacion del patron y grado de subdivision
poblacional en gran variedad de especies (Avise 2004, Bowen and Karl 2007; Rocha et al
2008); asi como en el analisis de la diferenciacion intraespecifica y variacion genética
heredable y evolutivamente relevante (Grant et al. 1999). Debido a las caracteristicas del
DNA mitocondrial, tales como sus altas tasas de sustitucion nucleotidica, su patron de
herencia clonal matrilineal y la ausencia de recombinacion (Avise, 1987), éste tiene un lugar
importante en el estudio de la variacion genética poblacional de las especies con prioridad de
manejo y conservacion. En adicion, el componente histérico contenido en la molécula, hace
posible inferir la influencia de los factores climaticos o geoldgicos que han estado
involucrados en la formacion y distribucion de los linajes genéticos de las poblaciones
(Templeton et al. 1995).



Los cambios climaticos ocurridos durante los ciclos glaciales-interglaciales del
Pleistoceno, han tenido una influencia determinante en la historia evolutiva de las
poblaciones originando fluctuaciones en el tamafio de las poblaciones y/o expansiones que
han delinedo la distrucion actual de las poblaciones y sus patrones de divergencia (Hewiit
2010). Durante los ciclos glaciales las poblaciones redujeron su rango de distribucion debido
a la disminucioén en la temperatura superficial del agua (Pisias y Mix, 1997) mientras que
durante los interglaciales y bajo condiciones favorables, las poblaciones expandieron su
rango con una tendencia a invadir territorios mas al norte de su distribucion (Hewiit 2000).
Las poblaciones ubicadas en el limite norte de su rango de distribucién pudieron haber
experimentado diferentes ciclos de expansion-contraccion hacia nuevas areas con
condiciones propicias generadas durante los periodos interglaciales lo que condujo a la
aparicion de pequefias colonias de individuos colonizadores que una vez adaptados, fueron
seguidos por otros individuos. Las fluctuaciones demogréficas y procesos adaptativos
generados por la expansion espacial de las especies ha propiciado efectos tanto aleatorios
como selectivos en la variacidn y arquitectura genética de sus poblaciones las cuales pueden
ser estudiadas mediante herramientas genéticas y aproximaciones filogeograficas (Hewiit
2004). El efecto fundador que conlleva durante la colonizacion hacia el limite de distribucion
de las especie ha tenido un impacto genético en las poblaciones el cual se ha sugerido
consiste en la pérdida de variabilidad genética y con ello el surgimiento de procesos de
divergencia genética temporal (Hewitt 2000).

No obstante, un problema frecuentemente encontrado cuando se reconstruyen
filogenias intraespecificas, resulta cuando los haplotipos en las poblaciones podrian no haber
tenido suficiente tiempo de divergencia para separarse en linajes claramente distintos (Avise
1987, 2004) generando polimorfismos ancestrales. Estos polimorfismos por lo general
desvirtdan los resultados de los estimadores clasicos de migracion, debido a que presuponen
equilibrio entre la migracion y la deriva genica, y las poblaciones que no han alcanzado por
completo la separacion de los linajes, no necesariamente estan en equilibrio, por lo que
requieren métodos de analisis distintos para descifrar la historia de las poblaciones y para
obtener estimaciones mas precisas del flujo genético. Algunos métodos basados en los
principios de coalescencia, en combinacion con la inferencia bayesiana, han proveido

elementos valiosos para resolver esta probleméatica. En este sentido, el modelo de



Aislamiento con Migracion permite distinguir entre el aislamiento completo y la divergencia
con flujo genético (Nielsen y Wakeley, 2001) y es apropiado para las poblaciones que
recientemente se separaron y que comparten haplotipos o alelos debido ya sea a flujo génico
o polimorfismo ancestral (Nance et al. 2011).

En el presente estudio fueron utilizados tanto estimadores tradicionales de subdivision
poblacional, como métodos basados en coalescencia y analisis bayesiano para: a) Determinar
la estructura genética de poblaciones de Scomberomorus sierra y S. concolor dentro de su
ambito de distribucion en el Pacifico oriental y en el golfo de California; b) determinar el
tiempo de divergencia entre las poblaciones, y c) reconstruir la historia evolutiva de las
poblaciones al relacionarla con eventos oceanograficos y/o climaticos relevantes del pasado.



2. ANTECEDENTES
2.1 Posicién sistemética y diagnosis

La familia de los escombridos se encuentra formada por 15 géneros y 49 especies,
los que se explotan en aguas mexicanas comunmente son conocidas como Atun aleta
amarilla, Barrilete, Bonito, Macarela, Peto y Sierras. Todos ellos se dividen a su vez en dos
subfamilias: la Gasterochismatinae y la Scombrinae; ésta Ultima se encuentra constituida a
su vez por cuatro tribus por las caracteristicas de sus huesos internos. Collette y Nauen
(1983) dividen a estas cuatro tribus en dos grupos; un grupo formado por los Scombrini y
Scomberomorini, y otro formado por el de Sardini y Thunnini. Todos los integrantes de la
familia Scombridae son de héabitos marinos epipeléagicos, habitan en el estrato superior del
océano, de los 0 a 300 m, y se caracterizan por realizar importantes migraciones en busca
de zonas de alimentacion y/o desove. En el Pacifico oriental se distribuyen la sierra del
Pacifico Scomberomorus sierra, y la sierra del Golfo Scomberomorus concolor. Ambas
pertenecen a la familia Scombridae la cual se caracteriza por la forma de insercién de las
espinas radiales de la aleta caudal (Diouf y Kothias, 1994). La posicion taxonémica de la
sierra del golfo y del pacifico mexicano siguiendo el sistema de ubicacién de la familia
utilizado por Lindberg (1971) se presenta a continuacion:

Phylum Chordata
Subphylum Vertebrata
Superclase Gnathostomata
Clase Teleostomi
Subclase Actinopterygii
Orden Perciformes

Suborden Scombroidei
Familia Scombridae
Subfamilia Scombrinae
Tribu  Scomberomorini
Género  Scomberomorus
Especie concolor (Sierra del Golfo)

sierra (Sierra del Pacifico)



Scomberomorus sierra

Scomberomorus concolor

Fig. 1.- Representacion esquematica de los especimenes de sierra (Tomado de Collette y Nauen,
1983)

Las principales caracteristicas morfologicas de las especies de la familia Scombridae
son que poseen cuerpo fusiforme, moderadamente comprimido en varios géneros, cabeza
puntiaguda, aleta adiposa ocasionalmente presente (Scomber), dos aletas dorsales; la aleta
anterior es mas corta y separada de la aleta posterior, pinulas presentes por debajo de las
aletas dorsal y anal; pectorales altas, pélvicas son de tamafio modelado o pequefias, la
caudal esta profundamente bifurcada. Al menos presentan dos pequefias quillas a cada lado
del peddnculo caudal, una quilla mas grande en muchas especies. Linea lateral simple. El
cuerpo puede estar cubierto uniformemente con pequefias escamas (por ejemplo, Scomber,
Scomberomorus), o0 bien presentar una region con escamas de tamafio moderado en la

region baja de la cabeza y alrededor de las aletas pectorales (corselete) y el resto del cuerpo



desnudo (Auxis, Euthynnus, Katsuwons), o cubierto por pequerias escamas (Thunnus). En
la coloracion, varias especies de son generalmente azuladas y ventralmente verdosas, con

unas bandas doradas onduladas en los costados.

El género Scomberomorus se caracteriza por tener el cuerpo alargado, en algunas
especies cubierto totalmente de escamas rudimentarias las cuales no forman un corselete
bien definido; cabeza puntiaguda, corta y pequefia, hocico fuerte provisto de dientes
viliformes en el vdmer y palatinos; sus mandibulas no estan cubiertas por el preorbital;
pedunculo caudal con quilla; de 14 a 18 espinas en la aleta dorsal; la segunda aleta dorsal y
anal radiadas, cortas, elevadas y falcas, seguidas por 7 a 10 aletillas o pinulas, las ventrales
son pequefias, pectorales moderadas, a nivel de los 0jos, vejiga natatoria presente en la
mayoria de las especies.

Los ejemplares de Scomberomorus sierra son organismos alargados, con cuerpo
comprimido; el hocico es mas corto que la cabeza; dientes triangulares, comprimidos y
cortantes; base de la cola con tres quillas, aletas dorsales juntas, la primera relativamente
baja con 15-17 espinas; segunda dorsal mas alta que presenta de 16 a 21 rayos, seguido de 7
a 10 pinulas; las aletas dorsal y anal son muy similares; branquiespinas de 2-4 en el primer
arco y de 9-14 en el segundo; la linea lateral es curva, con 165 poros. Su coloracién es
plateada, dorso plateado azuloso, obscuro; costados con numerosas manchas circulares de
color naranja, tres hileras de de estas manchas por debajo de la linea lateral y una por

arriba; con caudal obscura.

Scomberomorus concolor se caracteriza por un cuerpo alargado y comprimido cuyo
hocico es méas corto que la cabeza; en la base de la cola presentan un par de quillas,
carentes de parpado adiposo, dientes fuertes comprimidos y triangulares como de cuchillo,
parte de la mandibula superior con hueso expuesto; el primer arco branquial o superior de 4
a 8 branquiespinas y de 15 a 21 en el inferior; aleta dorsal puede presentar entre 15 y 18
espinas; segunda dorsal contigua de 16 a 20 radios, generalmente 18 o 19, seguida por 6 0
9 pinulas, aleta pectoral de 19 a 22 radios. La linea lateral gradualmente se curva hacia
abajo con direccidon al peddnculo caudal. En los machos el dorso el plateado azuloso, y no
presentan rayas 0 manchas. Las hembras son mas obscuras, y presentan una serie de

manchas alternativas de café amarillentas en ambos lados.
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2.2 Taxonomia y sistematica de la sierra

La familia Scombridae resulta de gran interés debido al nimero de especies de
importancia comercial que forman parte de pesquerias bien desarrolladas asi como por sus
caracteristicas bioldgicas y evolutivas. Tal es el caso de los Atunes, cuya distribucion es
notablemente amplia incluso llegando a ser cosmopolita, razones por las que se han
desarrollado estudios diversos de carécter bioldgico, fisioldgico, genético, filogeogréfico,
de marcaje-recaptura tradicional asi como mediante seguimiento satelital para discernir
rutas migratorias (Sharp y Pirages 1978; Collette y Nauen 1983; Ward 1995; Ely et al.
2005; Block et al. 2001). Las poblaciones de estas especies son y han sido objeto de
cuidado y atencion en su manejo y explotacién a diferencia de otros escombridos como los
barriletes, bonitos, macarelas, petos y en especial las sierras, en donde las investigaciones

en torno a éstas han sido de caracter aislado, y en una escala espacial y temporal limitadas.

En cuanto al género Scomberomurus y en particular a las sierras del nuevo mundo, su
taxonomia y sistematica ha sido objeto de controversias. Entre los estudios elaborados para
Scomberomorus sierra destacan el de Jordan y Evermann (1896) en el que la describen y le
asignan el estatus de especie y delimitan su distribucion geogréfica, a diferencia de
Chirichigno (1974) que la reporta como subespecie. Por su parte Fitch y Flechsing (1949) y
Klawe (1966) ademas de asignarle el estatus de especie, la diferencian de S. concolor por el
namero de branquiespinas. Collete et al. (1963) realizaron una recopilacion de las diversas
sinonimias con las que fue considerada S. sierra por diferentes autores, y posteriormente el
mismo autor (Collette 1978) presenta un estudio comparativo de cinco especies del género
Scomberomorus en las que incluye a S. sierra, del nimero de vertebras precaudales,
caudales y totales, largo de las aletas pélvicas, y nimero de radios que caracterizan las

aletas pectorales y numero de branquiespinas del primer arco branquial.

Collete y Russo (1985a) presentan un estudio de las relaciones filogenéticas de las
sierras 0 macarelas espafiolas (sierras del nuevo mundo) basado en las sinapomorfias,
donde relacionan a S. regalis y S. brasiliensis por la presencia de una espina pteroidea; a S.
concolor y S. sierra por la elongacién de la aleta pélvica posterior; y a S. maculatus con S.
tritor por la presencia de denticulos nasales. De la misma forma en un segundo estudio

Collette y Russo (1985b), presentan un estudio cladistico de interrelaciones de 18 especies
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de sierras basado en copépodos parésitos mostrando evidencia de evolucion convergente
junto con sefales de dispersion consistente con las relaciones parasito-hospedero.

Wollam (1970) sefiala que S. maculatus y S. sierra son morfolégicamente idénticas y
que la similitud entre las larvas muestra una estrecha relacion. Miller y Lea (1972) en la
Guia de Peces del Golfo de California sefialan que Scomber japonicus, Scomberomorus
concolor y S. sierra pueden ser diferenciadas por su coloracién y numero de
branquiespinas. Castro-Aguirre (1978) hace mencion que S. sierra y S. maculatus aun
cuando presentan diferentes distribuciones, se les confunde.

Bandford et al. (1999) realizan un interesante estudio de la Sistematica filogenética de S.
regalis basado en genes mitocondriales, DNA nuclear y una combinacién de caracteres
morfoldgicos. Las estimaciones sugieren que el proceso de especiacion de las especies del
nuevo mundo resulté de la elevacion del Istmo de Panama y la consecuente separacion
entre las masas oceanicas del Pacifico y el Atlantico. Asi, el conglomerado de especies de
sierra del nuevo mundo del cual se derivan diferentes grupos de especies hermanas, ocurrio
mediante una divergencia pre-istmica en el oeste del Atlantico para S. maculatus, seguida
por una divergencia a partir de ancestros comunes en la misma zona entre S. brasiliensis y
S. regalis. Adicionalmente mediante un evento posterior de divergencia post-istmico hace
aproximadamente 2 millones de afios en el este del Pacifico, ocurrié el proceso de

especiacion entre S. concolor y S. sierra.
2.3 Distribucion y migracion

El género Scomberomorus se compone de 18 especies que se distribuyen en aguas
costeras tropicales y subtropicales, dos de las cuales se ubican en el Pacifico Oriental, 11 en

el Indo-Pacifico, una en el Atlantico Oriental y cuatro en el Atlantico Occidental.

Son cinco las especies que se encuentran en ambos litorales mexicanos:
Scomberomorus cavalla, S. maculatus y S. regalis en el Atlantico, mientras que

Scomberomorus sierra y Scomberomorus concolor se localizan en el Pacifico.

La especie Scomberomorus sierra se distribuye desde la Jolla en California hasta la
costa de Paita en Peru y en el sur de las Islas Galapagos y (Collette y Nauen, 1983) (Figura
2).
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Figura 2. Ambito de distribucion de Scomberomorus sierra en el Pacifico Oriental.

Por su parte Scomberomorus concolor en la actualidad se encuentra en el interior del
golfo de California. Hace un siglo se reportaba desde la bahia de Monterey (California en
E. U), en el del golfo de California, hasta Panama (Fitch y Flechsing, 1949). En 1995 se

sefiala confinada sélo al norte del golfo de California (Fischer et al., 1995) (Figura 3).

Ambas especies se caracterizan por formar cardimenes y realizar movimientos
migratorios estacionales cominmente conocidos como “corridas”. En aguas nacionales, S.
sierra se caracteriza por presentar dos corridas; la primera de Octubre a Noviembre con
direccion hacia aguas del sur de México y la segunda de Enero a Abril 0 mayo en direccion
inversa (Instituto Nacional de la Pesca, 2007). En cuanto a la movilidad, no obstante de que
no existen estudios de marcaje-recaptura de la especie, sus movimientos al parecer son

limitados y se encuentran asociados a zonas de productividad (Lauth y Olson, 1996).

Una situacion similar en cuanto a los movimientos migratorios ha sido reportada para
la sierra del golfo S. concolor en una primera corrida de minima abundancia en Octubre y

Noviembre, y una segunda corrida de finales de Enero a Abril o Mayo (Instituto Nacional
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de la Pesca, 2007). En el golfo de California tanto S. sierra como S. concolor coexisten
mediante una segregacion temporal; los datos de captura en las costas de Sonora sefialan
que mientras S. concolor es la especie predominante en las capturas de Enero hasta Abril o
Mayo, S. sierra es la especie predominante en las capturas a partir de Mayo-Junio con la
maxima presencia durante el verano (Instituto Nacional de la Pesca, 2007). Los datos
recientes sugieren una segregacion temporal de las dos especies de sierra presentes en el
golfo de California. La sierra aparece erraticamente (al mismo tiempo en lugares distantes
unos de otros) en la costa de Sonora a finales de octubre 6 principios de noviembre, y las

capturas en este tiempo no son muy abundantes.
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Figura 3. Ambito de distribucion actual de S. concolor segtn Fischer et al. (1995).
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2.4 Ecologia troéfica

Las sierras son organismos carnivoros que se alimentan de plancton y peces, los
cardumenes presentan habitos migratorios a lo largo de la costa en busca de alimento que
consiste basicamente en peces Cupleiformes tales como las lanchas, sardinas y anchovetas.
Debido a lo anterior es que se le ubica como carnivora que se alimenta en la superficie de
aguas medias y posiblemente en zonas de bajas profundidades y en los fondos consumiendo
camarones. En andlisis de contenidos estomacales, de S. sierra en la costa de Nayarit se
encontré que ésta se alimenta principalmente de sardina crinuda (Opisthonema spp.)
(Lizarraga-Rodriguez 1984). En observaciones hechas durante el periodo de abundancia en
la costa de Sonora, en S. concolor se encontré a Opisthonema libertate en la dieta principal
de organismos con talla promedio de 45 cm (LP) en tanto que las sierras mas pequefias
contenian anchoveta (Anchoa ischana). En marzo y abril de 1998, se observé que los
estomagos de sierras capturadas dentro de la bahia de Guaymas estaban repletos de
eufausidos Nyctyphanes simplex durante un varamiento de los mismos (Montemayor-Lopez
y Cisneros-Mata, 1999).

2.5 Reproduccion

En la mayoria de las especies de sierra al igual que otras especies pelégicas, los
ovarios tienen desarrollo asincronico conteniendo huevos en diferentes fases de desarrollo
lo que conlleva a que estas especies se pueden reproducir varias veces en un afio y por lo
general tienen periddos reproductivos relativamente largos. De manera general, las hembras
de la sierra del Pacifico presentan la méxima madurez gonadica entre agosto y septiembre y
el desove se ha estimado que ocurre de abril a septiembre, con pulsos maximos en mayo y
junio. El desove es nocturno; son especies muy prolificas ya que las hembras de 2 a 2.5 kg
desovan entre 1 y 1.5 millones de huevecillos que se desarrollan en el medio pelégico.
Estos ultimos son esféricos y miden cerca de un milimetro de didmetro (Ruiz-Dura, 1985).
El desove ocurre en aguas cercanas a la costa a lo largo de su rango de distribucion con
diferencias en los meses de pulso maximo: en aguas del litoral mexicano ocurre de julio a
septiembre, mientras que en Costa Rica y Colombia ocurre de finales de agosto a
noviembre y de noviembre a abril (Collette y Nauen, 1983). Para la zona de Nayarit

especificamente en la bahia de Matanchén se analizaron cortes transversales de ovario de
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S. sierra en donde se aprecio una asincronia en el ritmo de madurez de los oocitos lo que
evidencia una época de desove larga y probablemente con varios desoves en la misma
temporada, asi también se determind que independientemente de la etapa de madurez
gonédica en la que se encuentre el organismo; las ovogonias siempre estan presentes en
namero variable pero con mayor abundancia en los organismos capturados en invierno,
(Vicencio A., 1986). El estudio mas reciente coincide con los anteriores en sugerir que el
periddo de reproduccion de S. sierra es de abril a junio, esto se definid al observar que un
mayor porcentaje de ovocitos en vitelogénesis avanzada y alta concentracion de
espermatozoides en el lumen lobular y conducto principal del testiculo (Lucano-Ramirez,
2011). Segln la Carta Nacional Pesquera (DOF 2010), la sierra se reproduce en dos

temporadas, invierno y primavera.

Poco se sabe de la biologia de S. concolor. Quifidnez-Velazquez y Montemayor-Soto
(2002), sefialan que el proceso de madurez se observa en los meses de marzo-abril
presentando maximos a fines de junio e iniciando los desoves en el mes de julio, mismos
que se extienden hasta abril y con base en observaciones de hembras post-desove, sugieren
la posible existencia de dos picos de desove e incluso de dos grupos reproductivos distintos.
La talla de reclutamiento pesquero de S. concolor es de 25 cm de longitud patrén (LP), que
corresponde a una edad media de 6 meses, estimada con la ecuacion de crecimiento de von
Bertalanffy (Montemayor-Lépez et al., 1999). Por lo tanto, si la edad de reclutamiento es de
6 meses, el pulso reproductivo maximo debe ocurrir en mayo, y el menos intenso en
septiembre, meses en los que no aparecen en las capturas de la region considerada en el

presente estudio.
2.6 Dinamica Poblacional

Los reportes de S. sierra son fragmentarios y referentes a intervalos de talla y peso,
periédo de madurez gonadica, talla de primera madurez y crecimiento en capturas locales
dentro de los que podemos citar a Macias-Romero y Mota Pineda (1990) en Michoacan,
Lizarraga-Rodriguez (1984) para las costas de Nayarit, Aramburo-Péaez et al. (1984),
Macias-Romero y Mota Pineda (1990), Pérez-Ramos (1994), Valle Martinez et al. (1997),
para la zona de Mazatlan Sinaloa, y Montemayor-L6pez et al. (1999), Cervantes-Escobar

(2004), Medina-Gomez (2004) para el golfo de California. Los parametros basicos de la
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dinamica de poblaciones pesqueras tales como la tasa de mortalidad natural, la relacién
longitud-peso, y los parametros de crecimiento individual son indispensables en los

modelos de manejo.

En el caso de S. sierra, Aguirre-Villasefior et al. (2006) estimaron la relacion
longitud-peso de machos y hembras mediante la siguiente ecuacion: Wy = 0.000247 Lg>™°.

De la misma forma, con base en los pardmetros de crecimiento de acuerdo al modelo de

von Bertalanffy estimaron la longitud asintética en L, = 958.03 mm (CI: 956.53-959.53),

un coeficiente de crecimiento k = 0.0158/afio (Cl: 0.01576-0.01586), y la edad tedrica en
edad nula t, = -0.05 afios (Cl: -0.12-0.03).

Por su parte para S. concolor, con base en la ecuacion empirica de Pauly (1980), en
la Carta Nacional Pesquera (DOF-2004) se estimd la tasa instantanea de mortalidad natural
anual (M) en 0.63, indicando que en un afio promedio y en condiciones de equilibrio casi la
mitad de una cohorte muere por causas naturales (= exp [-063]). La relacion longitud-peso
reportada fue Wy = 0.0365 L£>°%°, mientras que los pardmetros de crecimiento de acuerdo al
modelo de von Bertalanffy dieron una longitud asintética de L., = 716 mm, un coeficiente

de crecimiento k = 0.36/afio y una edad teorica to = -0.023 afios.

Aguirre-Villasefior et al. (2006) realizaron una investigacion con capturas de S.
sierra en Mazatlan Sinaloa, y concluyeron que las hembras inician su maduracién en abril
y durante mayo sucede el desove, la longitud de la primera captura fue 398 mm de longitud
furcal, lo que corresponde a individuos con una edad de 2 afios 10 meses, mientras que la
longitud de la primera madurez fue de 443 mm de longitud furcal en individuos con 3 afios
de edad, indicando junto con el analisis de capturas, que el 70 % de las hembras son

capturadas antes de alcanzar la primera madurez.

Ramirez Pérez (2010) en su trabajo de tesis desarroll6 un estudio de edad,
crecimiento y estructura en otolitos, que comprende un amplio rango de muestro para S.
sierra en el pacifico mexicano abarcando desde el golfo de California hasta Chiapas,
durante las temporadas 2001 al 2008. Determina que la edad varia entre 1 y 9 afios, y
observa diferencias significativas en la talla entre sexos siendo en promedio mas grandes

las hembras que los machos; detectd la presencia de 4 stocks en funcion de talla-edad

17



asociadas a las zonas de pesca, y 5 stocks por estructura de tallas asociados también a las
zonas de pesca; por forma y geometria de otolitos determiné la presencia de 5 stocks que de
norte a sur son: 1 en Bahia Magdalena, 2 en Guaymas, 3 en La Paz-Loreto-Topolobampo-

Mazatlan-Chacala, 4 Colima-Lazaro Cardenas-Acapulco y 5 Oaxaca-Chiapas.

Gallardo-Cabello et al. (2011) presento un analisis del crecimiento de S. sierra en las
costas de Colima con ejemplares capturados en 2003 y 2004 donde los parametros para la
ecuacion que describe el crecimiento son L, = 99.54 cm, K = 0.205, t,= -0.060. Las tallas
correspondientes por grupo de edad corresponden a: edad 0 = 1.22 cm, edad uno = 19.47
cm, edad dos = 34.33, edad tres= 46.43, edad cuatro= 56.29 y edad cinco= 64.32 cm.
Elabor6 también una comparacion para esta especie con resultados de hace 20 afios en la
misma area, mostrando una reduccion en la talla promedio que puede ser causada por

sobreexplotacion.
2.7 Descripcion de la Pesqueria

La pesca de sierra se realiza en la zona costera, las capturas se realizan dentro de un
radio de accion de 150 km en direccidn paralela a la costa cuando los pescadores se
trasladan de un campo pesquero a otro, y a profundidad de 5 a 40 brazas. Por lo general, la
pesca de sierra se realiza entre 5y 10 millas nduticas de la costa (INP. 2007 Sierra del golfo
de California). La pesca se realiza en pangas de fibra de vidrio de siete metros de eslora con
motor fuera de borda de 75 HP y capacidad de carga de dos toneladas. El arte de pesca
consiste en una red agallera o “chinchorro” con abertura de malla de 2.5-3.5 pulgadas, cuya
longitud fluctua entre 180 a 800 brazas y con profundidad de 100 a 150 millas. La pesca es
nocturna sobre “brisas” (cardimenes) principalmente durante periodos de luna nueva. Otro
arte de pesca utilizado principalmente en el alto golfo de California es el “currican”
(anzuelo), con el fin de capturar organismos de gran tamafo. Las principales zonas de
captura para el Litoral del Pacifico son los puertos de Yavaros y Guaymas en las costas de
Sonora, Mazatlan y Topolobampo en Sinaloa, San Blas en Nayarit, Cabo Corrientes en
Jalisco, Manzanillo en Colima, Salina Cruz en Oaxaca, y Puerto Madero en Chiapas. El
desarrollo de esta pesqueria no esta sujeto a ninguna politica de administracion oficial, por

lo que las capturas son resultado de la disponibilidad del recurso en la época del afo, es
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decir, la pesca se realiza cuando los cardimenes aparecen, por lo que constituye un recurso

de oportunidad y de actividad complementaria.

Ardmburo-Paez (1984) muestra un breve estudio sobre la sierra capturada en Playa
Norte e Isla Piedra en Mazatlan Sinaloa, por los pescadores libres. Verdi-Lara (1981)
realiza una descripcion de la Unidad de la Pesqueria de la Sierra en el Puerto de Mazatlan
y Topolobampo en Sinaloa. En esta diagnosis bioldgica no especifica el area de captura, los
datos se reportan solo como los registros provenientes del departamento de estadisticas
béasicas del Departamento de Pesca de lo que fue la Subsecretaria de Pesca, y no es facil

diferenciar si son exclusivos de S. sierra o incluye a S. concolor.

Ruiz-Dura (1985), edita un compendio de los principales recursos pesqueros de
México en los que incluye a la sierra del Pacifico (S. sierra) y a la Sierra del Golfo (S.
maculatus). Para S. sierra reporta que en los registros de pesca la talla minima registrada de
28 cm y la méxima de 70 cm., las tallas predominantes varian entre 30 y 45 cm. Indica
también que es un recurso de amplia aceptacion y demanda en el mercado interno nacional
debido a su excelente sabor y textura de su carne, y a que, proporcionalmente comparado
con otros recursos pesqueros, es un producto relativamente econémico. La mayor parte se
consume de forma fresca, presentandose al mercado como entero, enhielado o congelado,
para ser fileteado, o preparado en ceviche. En menor proporcion se procesa como producto
ahumado y ocasionalmente enlatado como Macarela del Pacifico. Su disponibilidad
estacional las hace un recurso de oportunidad, con una importante participacion en las
capturas de escama de la pesca riberefia. La tendencia histérica de la captura (1964-2008)
de sierra en el Pacifico Oriental tropical indica una produccion promedio de 4,191
toneladas (t) anuales. En estas capturas se registra la produccién de Colombia, Nicaragua,
Panam4, Peru y México, aportando este Gltimo pais el 76.5% (4,269 t) de la produccion
total
(http://www.fishbase.org/report/FAO/FAOCatchList.cfm?scientific=Scomberomorus+sierr
a). En México, las estadisticas de pesca del 2009 indican que la produccion total fue de
7,893 (1), siendo el estado Sonora quien encabezé las capturas con 2,793 (t), seguido por
Baja California (1,454 t), Sinaloa (1,054 t), Baja California Sur (871 t), Nayarit (450 t). En

contraste, las estadisticas de pesca correspondientes a los estados del sur indican que las
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capturas fueron menores ubicandose en un intervalo de 114 a 223 (t) (CONAPESCA,
2010).
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Fig. 4. Variaciones en capturas histéricas (MT= toneladas métricas) de S. sierra frente a la costa
del Pacifico mexicano (CONAPESCA 2010)

Cabe destacar que en los estados del norte y en especial los del golfo de California,
sobresalen capturas significativas que son compuestas por ambas especies (S. sierra y S.
concolor). En la Carta Nacional Pesquera (DOF-2004) se clasificd a S. concolor y S. sierra
como una unidad pesquera de manejo (UPM), con el criterio de que son especies que tienen
afinidad de habitat. Sin embargo, se recomienda obtener mayor conocimiento de su
biologia y dindmica poblacional, con la finalidad de evaluar su estado actual como recurso
pesquero. La unica medida de manejo en la pesqueria de sierra, es el control del esfuerzo
pesquero en nimero de embarcaciones, la cual es insuficiente para garantizar un adecuado

uso del recurso.

Para el Ecuador se tienen reportes que los puertos donde se desembarca sierra son
Esmeralda, Manta, Santa Rosa, Anconcito, Embagao, Playas y Puerto Bolivar, se le captura
durante todo el afio, pero se acentla la pesca durante el segundo semestre, la media anual

de desembarque es de 204 toneladas, pero existen registros que superan las 600 toneladas,
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empleando las redes de cerco, de enmalle superficial y el chinchorro de playa con bolso; la

especie es muy importante a nivel artesanal y también se exporta (Martinez J. 2005).

En Colombia Scomberomorus sierra se captura con diversas artes de pesca de
acuerdo con las siguientes proporciones: 2.2 % con trasmallo, 6.7% con chinchorro, 7.6 %
con anzuelo, 7.8 % con la red de arrastre, 21.9 con boliche, 22.7% de mallas, y el 30.1 %
con malladores; y los principales puertos de captura se localizan en Buenaventura con
62.5%, Tumaco con 27.7 % y Guapi con 6.5 %. En un estimado del rendimiento maximo
sostenible de este recurso se obtuvieron valores de 476 toneladas con una produccion de
rendimiento maximo econémico de 462.6 ton. valoradas en $2156 millones de pesos, sus
resultados muestran que la especie debe manejarse con una estrategia de precaucién ya que
se advierte que su explotacion sobrepasa los niveles de aprovechamiento maximo
sostenible (Barreto C. G y Borda C. A. 2008) (Fig. 5).
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Figura 50.Curva de rendimiento maximo sostenible calculada con el modelo de Thompson y
Bell para Scomberomorus sierra del Pacifico colombiano.

Fig. 5. Tomado de: “ Propuesta técnica para la definicion de cuotas globales de pesca para
Colombia en el 2009”. Curva de rendimiento maximo sostenible para S. sierra del Pacifico
Colombiano

2.8 Genética poblacional de la sierra

Los estudios de genética poblacional en estas especies son pocos y han sido
enfocados Unicamente a las especies del Golfo de México y el Atlantico. Por ejemplo, en S.
cavalla con base en analisis de datos de marcaje y recaptura (Schaefer y Fable 1994), a
través de diferencias en las curvas de crecimiento de las poblaciones (DeVries y Grimes,
1997), y en la morfometria de otolitos (DeVries et al., 2002), fueron detectadas diferencias

entre muestras del Golfo de México y el Atlantico norte. Estos resultados motivaron la
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realizacion de diversos estudios mediante marcadores genéticos que corroboraron dichas
diferencias. Johnson et al. (1993) mediante aloenzimas, encontraron diferencias en las
frecuencias alélicas del locus de la dipeptidasa (PEPA-2). Posteriormente en un analisis
combinado de la distribucién de haplotipos de DNAmt y de genotipos del locus PEPA-2
(Gold et al., 1997), confirmaron la heterogeneidad genética entre las poblaciones del
Atlantico y el Golfo de México al igual que una relacién de la frecuencia de los alelos del
locus PEPA-2 en funcion del sexo y la edad de los individuos. En otro estudio y mediante
el empleo de un marcador nuclear neutral en este caso microsatélites, se descartd la relacion
entre el sexo y edad de los organismos con las frecuencias genotipicas y se logr6 confirmar
la divergencia entre las poblaciones del Atlantico y golfo de México, aunque con un grado
minimo de diferencias (Gold et al., 2002). En todos estos casos las diferencias encontradas
han sido atribuidas a la migracion estacional hacia zonas de desove, la migracion
preferencial de uno de los sexos, asi como a la existencia de remanentes histdricos de
procesos evolutivos y a la seleccion natural. Una situacion similar fue encontrada en entre
poblaciones del golfo de México y del Atlantico pero en la otra especie de sierra del golfo
Scomberomorus maculatus. Buonaccorsi et al. (2002) mediante el analisis de fragmentos de
restriccion de un intrdn de DNA nuclear y un gen mitocondrial (ND4), y utilizando
muestras temporales de organismos juveniles de un afio de edad, reportan la homogeneidad
genética temporal y espacial dentro y entre las poblaciones del Atlantico y Golfo de
México. En un estudio mas reciente y con base en la secuencia parcial de la regién control
del DNA mitocondrial, se determind la existencia de una poblacion genéticamente
homogénea en costas de Brasil junto con una baja diversidad genética atribuida a la

sobreexplotacién de las poblaciones del Atlantico (Santa Brigida et al. 2007).
2.9 Caracteristicas del Pacifico Oriental (OPO)

El area de distribucion de la sierra del Pacifico S. sierra, es el Oceano Pacifico
Oriental Tropical (OPO), mientras que la especie S. concolor se encuentra confinada al
Golfo de California. EI OPO se encuentra delimitado al norte hasta los 30°N frente a las
costas de Baja California, al sur hacia los 20°S a la altura de Perd y longitudinalmente hasta
el meridiano 150°W.
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2.9.1 Precipitacion

Al igual que en la mayor parte de los océanos, en el OPO la regién de mayor
precipitacion es el ecuador donde los vientos alisios del norte y del sur se unen para formar
la Zona de Convergencia Intertropical (ZCl). En esta region, aumenta la humedad relativa
a causa del ascenso de aire por la union de los vientos (Tomczak y Godfrey, 1994). Esta
zona ocupa una banda estrecha en la region del ecuador y es caracterizada por vientos
débiles y variables con abundante precipitacion. En el OPO la ZClI se localiza entre los 0° y
7°N frente al domo de Costa Rica, donde su direccion es hacia el Noroeste. Se caracteriza

por una media anual de precipitacion de hasta 300 mm.
2.9.2 Corrientes superficiales

La circulacion en el OPO esta dominada en la parte oriental y ecuatorial por los giros
anticiclonicos en el Océano Pacifico del Norte y del Sur. Estos a su vez se encuentran
constituidos por la Corriente de California (CC) y la Corriente Ecuatorial del Norte (CEN)
en el hemisferio norte, y por la Corriente del Pert y la Corriente Ecuatorial del Sur (CES),
en el hemisferio sur (Fig. 6). Como resultado de estos movimientos giratorios se genera la
Contracorriente Ecuatorial (CCE). Esta se desarrolla en funcion de la distancia en que la
convergencia intertropical se despliega en el ecuador. Debido a la configuracion del
Océano Pacifico Oriental, la CC y la CES, no logran penetrar al OPO a la altura de Cabo
Corrientes (20° 09° N; 105° 07° W) México en el hemisferio norte, y a la altura del
Ecuador, originando condiciones complejas y variables en la franja entre estas latitudes
(Wyrtki, 1965).

2.9.3 Contracorriente Ecuatorial (CCE)

La CCE después de los 140°W fluye hacia el este entre los 4° y 11°, aunque su
posicion latitudinal y anchura varian estacionalmente. En la segunda mitad del afio logra
penetrar hasta los 100°W Sus limites se sitlan entre los 4°N y 6°N meridionalmente, y los

8°N y 12°N septentrionales con una velocidad de 0.39 m/s.
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2.9.4 Corriente Ecuatorial del Norte o Norecuatorial (CEN)

La CEN en el OPO, se forma por la confluencia de la Corriente de California (CC), y
aguas del OPO, con variantes en la proporcion de cada masa de agua en relacién a la
temporada. De marzo a julio, la CC es el afluente principal de ésta, mientras que la
contribucion de las aguas del OPO coincide con la época de mayor presencia de la CCE (de
julio a diciembre). Cuando la CC y las aguas del OPO se unen queda bien definida la CEN
para mantenerse casi constante a lo largo del afio, con una velocidad de alrededor de los
0.15 m/s.
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Figura 6.- Sistema de corrientes superficiales y subsuperficiales, en la regién tropical y subtropical
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superficiales tropicales y las subtropicales (superior), y entre las aguas superficiales tropicales y las
aguas superficiales ecuatoriales (inferior).

2.9.5 Corriente de California

La CC consiste en un flujo débil y lento, con direccion hacia el sur a lo largo de la
costa de Baja California. La primera mitad del afio la corriente alcanza su mayor fuerza
debilitdindose en lo que resta del afio. Por debajo de este flujo, existe una corriente
moviéndose en sentido contrario que se acentlia durante la segunda mitad del afio, periodo

durante el cual el transporte total superficial y subsuperficial puede ocasionalmente
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dirigirse hacia el norte. El agua transportada por la corriente de California es fria (15-20°C)
y de baja salinidad (33.5 ups), con temperaturas inferiores en las zonas de surgencias.

2.9.6 Corriente Ecuatorial del Sur

La Corriente Ecuatorial del Sur (CES), se mueve hacia el Oeste a ambos lados del
ecuador como resultado de los vientos alisios del sureste. Sus limites se encuentran
definidos por la CCE, cerca de los 4°N con un decremento en su velocidad hacia la region
subtropical. Bajo la CES a 200 m de profundidad, se desarrolla la Subcorriente Ecuatorial
cuyo flujo es contrario a la CES aunque existen una serie de cambios de direccion alrededor
de los 100°W como resultado del ascenso de la Subcorriente Ecuatorial a la superficie en
ausencia de vientos del Este (Wyrtki, 1965).

2.9.7 Corriente del Peru (CP)

Se desarrolla a lo largo de la costa, con un flujo en direccion hacia el noroeste como
parte de la circulacion anticiclénica del Océano Pacifico Sur, durante la mayor parte del
afio el flujo de esta corriente es mas hacia el oeste, por lo menos al norte de los 20°S. La
forma del contorno continental origina uno de los afloramientos mas importantes, mismo
que se localiza al sur de los 15°S y es generado por un transporte ascendente de aguas

provenientes de la Corriente Costanera del Pert, misma que es baja en salinidad.
2.10 Masas de Agua Superficiales

La region del OPO abarca un amplio rango de climas, en consecuencia varias masas
de agua superficiales son halladas de acuerdo al tipo climatico y condicion oceanografica
prevaleciente. Hay basicamente tres tipos de masas; 1) aguas superficiales tropicales de
baja temperatura y baja salinidad, 2) aguas superficiales subtropicales de alta salinidad que
pueden ser generalmente templadas, aunque con variaciones en su temperatura, y 3) aguas
superficiales de las corrientes de California y Perd, mismas que son frias, de baja salinidad,

y cuyo origen es en altas latitudes (Wyrtki 1967).

Los limites de cada una de estas masas de agua estan sujetos a fluctuaciones
estacionales y se presentan como regiones o zonas mas que frentes y son mostrados en la

Figura 7.
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2.10.1 Aguas Superficiales Tropicales

Son regiones donde la temperatura superficial del agua es alta (25°C), las
variaciones estacionales son pequefias, y la salinidad es baja (34 %o) a causa del régimen
excesivo de lluvias (0.5 m/afio). El limite sur de esta masa de aguas es hacia el oeste cerca
de los 4°N. El limite norte se identifica con la isoterma de los 25°C, la cual se ubica a los
15°N a los 5°N. La extension vertical de esta masa de agua es limitada por la profundidad
de la capa de mezcla, usualmente ubicada entre los 20 y los 50 m de profundidad. Las

salinidades menores se localizan en el Golfo de Panama y frente a la costa de Colombia

donde varian desde 34 hasta 30 %o.
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Figura 7.- Distribucién de las principales masas de agua en el OPO junto con registros de
salinidad superficial y las posiciones extremas de las isotermas de los 25°. Se muestran
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también los limites (frentes oceénicos) de dichas masas oceanicas.

2.10.2 Aguas superficiales Subtropicales

Se caracterizan por su alta salinidad con grandes fluctuaciones de temperatura en un
amplio rango que va desde los 28°C a los 15°C. Presentan las mayores salinidades
localizadas en el Pacifico Sur con cifras superiores a 36 %o. Los limites hacia el este y el
norte son imprecisos, su limite hacia el norte se encuentra en las costas de Ecuador, en tanto

que hacia el sur, se encuentra con la Convergencia Subtropical situada entre los 30° y 40°S



fluctuando ligeramente con la estacion. La salinidad en ésta zona se encuentra cercana a

34.5 %o Y la temperatura alrededor de los 16°C.
2.10.3 Aguas de la Corriente de California

Las aguas de esta corriente son de temperatura moderada y de salinidad baja, su
direccion es de norte a sur, en el area donde la corriente cambia su direccion hacia el oeste
cerca de los 30° a 20°N como parte de la CEN, la salinidad y la temperatura tienen un
incremento adicional hasta que las aguas de la Corriente de California se integran a la masa
de Aguas Superficiales Subtropicales en el norte y hacia el sur con las Aguas Tropicales
Superficiales.

En el golfo de California se forman aguas de alta salinidad debido a un exceso de
evaporacion sobre las precipitaciones, de hecho pueden ser clasificadas como Aguas
Subtropicales. En el interior del Golfo la salinidad es arriba de 35 %o Yy en algunas zonas
ocasionalmente alcanza valores de hasta 36, en tanto que la temperatura varia de 15° a
30°C. La salinidad del Golfo aunque se dispersa hacia afuera de éste, no ejerce mayor
influencia sobre las a aguas externas. En Cabo San Lucas las aguas del Golfo se unen a las

de la Corriente de California de menor salinidad y temperatura.
2.10.4 Aguas templadas del Pacifico Sur

Se localizan al sur de la Convergencia Subtropical, y presentan temperaturas entre 8°
y 15°C, con salinidades menores a 34.5 %o. A medida que el agua fluye hacia el norte, su
temperatura y salinidad se incrementan de manera lenta. En el sistema de corrientes del
Per-Chile no hay un limite entre las Aguas Templadas del Pacifico Sur y las Aguas

Subtropicales debido a que la primera da origen de manera gradual a la segunda.
2.10.5 Regiones de alta productividad

En relacion al flujo vertical de masas de agua, en el OPO se encuentran regiones de
amplia y débil recirculacion debido a los giros anticiclénicos que originan el flujo de agua
de la costa hacia la zona oceanica. Cerca de la costa, la dindmica de los movimientos de
masas de agua es modificada por la direccion de los vientos meridionales. La circulacion

resultante es conocida como surgencia, y se caracteriza por su alta productividad biologica.
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En el OPO se pueden ubicar dos zonas principales de alta productividad; la Corriente del
Per0/Chile, y la Corriente de California (Tomczak y Godfrey, 1994).

En la corriente del Perd-Chile se localiza uno de los méas impresionantes sistemas de
surgencia del mundo, estos sistemas estan indicados por la pérdida de profundidad de la
isoterma de los 16°C. Representan zonas de pesca importantes al ofrecer condiciones
Optimas para la produccion primaria, gracias a la recirculacion de nutrientes del fondo
oceanico provocado por el ascenso de aguas frias hacia la zona eufética. El sistema de
surgencia del PerG/Chile es el mas productivo de los océanos, se extiende del sur de los

40°S hacia la region ecuatorial donde se mezcla con la zona de surgencias ecuatoriales.

Por su parte, los vientos a lo largo de las costas de California y Baja California, son
mas estacionales y provocan un flujo de aguas superficiales hacia el ecuador durante la
primavera y el verano generando la aparicion de surgencias en esa temporada. La gran
variabilidad de los vientos e intensidad de la surgencias, es un rasgo caracteristico del

sistema de surgencias de California.
2.11. Caracteristicas oceanograficas del Golfo de California

El golfo de California (GC) o Mar de Cortés, se encuentra en el noroeste de México
(24° N, 32° N), delimitado por la Peninsula de Baja California y por la masa continental en
el estado de Sonora México. Se encuentra en la zona subtropical con clima
predominantemente desértico influenciado por el Continente y la cordillera que recorre casi
la totalidad de la peninsula de Baja California.

El Golfo de California se considera una extension en un espacio estrecho, de las
aguas del Pacifico. Sus dimensiones a lo largo alcanzan una longitud de 1126 Km. y a lo
ancho de 48 a 251 Km, abarcando un &rea de 177,000 Km? con una profundidad media es
de 9818 m. El GC se formo como resultado de la deriva continental, especificamente por la
interaccion entre el piso del Océano Pacifico y la masa continental de Norteamérica, es un
mar en etapa temprana de expansion. En la configuracién actual del golfo destaca una
plataforma continental somera en la parte este del mismo con amplitudes de hasta 50 Km y
una profundidad de hasta 100 m. En contraste, en la seccion oeste en el margen peninsular,

la plataforma es estrecha con pronunciadas pendientes.
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El agua se transporta a lo largo de la costa continental de México hacia dentro del
golfo durante el fin de la primavera e inicio del verano mientras que a lo largo de la costa

de la peninsula el agua fluye hacia fuera del golfo.

Con base en la topologia de su fondo y en funcion de los procesos fisicos que regulan
la circulacion y estructura termohalina, el golfo de California ha sido dividido en varias

regiones (Fig. 8).
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Figura 8. Regionalizacién del golfo de California segin Lavin et al. (1997).

La zona de la boca del golfo esta limitada por las lineas que unen a Cabo San Lucas
BCS, con Cabo Corrientes y de Cabo San Lucas con El Dorado Sin. Esta zona es muy
profunda (~3,000 m) y una de sus principales caracteristicas es que al ser un area donde se
encuentran en contacto varias masas de agua, se generan frentes termohalinos (Lavin et al.
1997).

La parte sur del golfo es la mas extensa y abarca desde la linea de Cabo San Lucas-El
Dorado hasta los umbrales de las grandes islas. Esta zona contiene una serie de cuencas

cuya profundidad méxima disminuye hacia el interior del Golfo. En esta zona, mientras que
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del lado de la peninsula la plataforma continental es casi inexistente en el lado opuesto la
plataforma continental alcanza hasta 30 Km. de ancho.

La zona entre las islas esta formado por un archipiélago que contiene las isla Tiburdn
y angel de la Guarda, las mas grandes de México, y se caracteriza por umbrales someros y
canales angostos que comunican la parte norte y sur del golfo. Los Canales de Ballenas y
Salsipuedes son muy profundos entre las Islas San Lorenzo y Angel de la Guarda (1,600 m
max.), pero tienen umbrales tanto en el norte como en el sur, confiriéndole caracteristicas
oceanograficas especiales durante el intercambio de agua entre la parte norte y sur del golfo
ya que dichos umbrales van de los 5 m a los 200 m de profundidad. El intercambio de agua
entre la parte norte y sur del golfo ocurre entre la Isla San Lorenzo e Isla San Esteban en
contraste con el canal del Infiernillo (entre la isla Tiburdn y las costas de Sonora) donde el

flujo es minimo debido a que tiene solo una profundidad de 5 m..

La parte norte abarca desde las grandes islas hasta la linea que va de San Felipe B.C.,
a Puerto Pefiasco Son. Esta zona es mucho mas somera que la del sur con una profundidad
media de 200 m cuyo fondo marino puede clasificarse como parte de la plataforma
continental. Contiene algunas cuencas donde se observan mayores profundidades, tal es el
caso de la Cuenca Tiburdn (400 m), Cuenca Delfin (600 m) y Cuenca Wagner (200 m).

El alto golfo comprende el tridngulo de ~70 Km de lado, con vértices en la
desembocadura del Rio Colorado en San Felipe y Puerto Pefiasco. Esta zona es muy
somera, su profundidad media es de 15 m. y esta sujeta a grandes cambios de marea.

Las aguas del golfo de California son una de las mas ricas en nutrientes del mundo
presentando una de las mayores riquezas de especies. La temperatura superficial del agua
promedia los 30° C en verano y 16° C en invierno. La salinidad varia de los 35 %o a 35.8
%o; €S Una cuenca de evaporacion con salinidades 1-2%o0 mas altas que las aguas
del Pacifico adyacente a igual latitud y con circulacion termohalina causada por los flujos

de calor entre el agua y el aire (Bray 1988).

Las masas de agua del golfo contienen Agua Profunda del Pacifico desde el fondo
hasta ~1200 m de profundidad; encima de esta se encuentra el Agua Intermedia del Pacifico

desde ~1200 m hasta ~500 m; inmediatamente por encima de ésta se encuentra el Agua
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Subsuperficial Subtropical cuyo limite inferior se encuentra a los 500 m, aungque con una
variacion estacional importante, en tanto que el limite superior se encuentra a los 150 m de
profundidad. Por altimo, por encima de los 150 m de profundidad se encuentran dos masas
de agua; 1) EI Agua Superficial Ecuatorial (ASE), misma que como su nombre lo dice,
proviene de la region Ecuatorial, y 2) El agua del golfo de California tiene una
caracteristica distintiva, es su salinidad menor de 35 %o cuya isohalina marca la distincion
de la (ASE).

La circulacion del golfo de California tiene un fuerte ciclo estacional con flujo
entrante en verano y saliente en invierno. Aunque la causa que la produce no es obvia, se ha
determinado mediante modelos lineales (Ripa, 1997) que gran parte de esta sefial estacional
resulta de la accion del Océano Pacifico a través de la boca del golfo y tiene poca relacion
con procesos locales como el viento y el flujo de calor (Lavin et al. 1997). La accién del
Pacifico se propaga hacia el interior del golfo por la costa continental y una vez que alcanza
la cabeza del mismo, retorna atrapada a la costa de la Peninsula y egresa del golfo con una
amplitud algo menor debido a la pérdida de energia por friccion. La circulacion es
anticiclonica en invierno (febrero) y ciclonica en verano (agosto) con cambios
significativos a lo largo del afio. Mientras que estos giros superficiales ocurren
principalmente en la region norte del golfo alcanzando una velocidad maxima de 25 cm/s,
son casi nulos en la region sur del golfo. Los remolinos en el norte del golfo atrapan
particulas por periodos de hasta dos meses, mientras que los flujos costeros transportan

particulas cientos de kildémetros hacia el sur en invierno y hacia el norte en verano.

En la parte norte del golfo, el frio del invierno puede causar la conveccion de aguas
superficiales hasta a 100 m de profundidad. En el verano, los vientos cambian hacia el norte
desplazando las aguas superficiales del Pacifico hacia el interior del golfo de California y
forzando la salida de las aguas profundas. Este patron se repite al igual que el patron en el
transporte de agua superficial a través del golfo. En cuanto a la circulacién termohalina, el
flujo de salida se localiza entre 50-250 m de profundidad y el de entrada entre 250-500 m.
En la capa superficial, la direccion de transporte cambia estacionalmente. La salinidad tiene
mayor variabilidad horizontal que la temperatura o la densidad y las mayores variaciones

en la estructura termohalina se atribuyen al fenémeno “El Nino”.
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En la escala interanual, la variacion méas importante que se ha detectado es causada
por el fendmeno El Nifio el cual tiene su origen en la zona ecuatorial del Pacifico. El golfo
de California se encuentra dentro de la zona de influencia ecuatorial por lo que es
fuertemente afectado en su oceanografia fisica y la biologia. En observaciones realizadas
durante varios eventos El Nifio, se advierte una marcada incursion de aguas superficiales
del ecuador que llega casi hasta la zona de las islas disminuyendo la notablemente la
salinidad (34.5) en valores similares a los de la boca del golfo. Dicha incursién logro
registrarse en El Nifio 1982-1983 durante los meses de marzo a septiembre. Sin embargo,
es preciso mencionar que la carencia de datos basados en series de tiempo no permite tener
una vision completa acerca de la influencia de este fendmeno en la oceanografia del golfo

de California.
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3. OBJETIVO GENERAL

Con el proposito de definir la existencia de poblaciones genéticamente distintas, evaluar la
distribucion filogeografica de los linajes mitocondriales y reconstruir la historia
demogréfica de dos especies de sierra, se evaluaran los niveles de variabilidad genética de
las poblaciones de Scomberomorus concolor y Scomberomorus sierra, a lo largo de su
ambito de distribucion, mediante el analisis de secuencias de la region control del DNA
mitocondrial. En el caso de S. sierra, estos resultados se contrastaran con los parametros de
la dinamica poblacional con la finalidad de verificar si existe una correspondencia entre la
divergencia genética con diferencias en algunos rasgos bioldgicos de importancia comercial

como la tasa de crecimiento y estructura de edades.
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3.1 Objetivos especificos

- Estimar la diversidad genética de las poblaciones de S. concolor y S. sierra a partir de la
diversidad haplotipica (h), nucleotidica (), heterocigosis media por muestra (Hs) y total
(H).

- Determinar la existencia de divergencia poblacional mediante la obtencion de los
estadisticos correspondientes (Fst’s, homogeneidad de frecuencias, pruebas de asignacion)
asi como mediante un andlisis jerarquico que contemple la variacion molecular en una

escala temporal y espacial entre regiones (AMOVA).

- Con base en el modelo de expansion demografica, determinar si existe evidencia de la
ocurrencia en el pasado, de procesos de expansion-reduccion de las poblaciones en ambas
especies asociadas a cambios en la temperatura del océano durante ciclos glaciales-
interglaciales.

- Determinar la presencia del equilibrio migracion-deriva en las poblaciones analizadas
mediante la aplicacion del modelo de aislamiento por distancia propuesto por Slatkin
(1998).

- Contrastar mediante el modelo de aislamiento con migracién (Hey y Nielsen 2004), si las
poblaciones de S. sierra y S. concolor corresponden a un patron filogeografico como
resultado de; 1) flujo genético significativo contemporaneo o reciente, 2) divergencia y
posterior flujo genético entre poblaciones y, 3) divergencia y ausencia de flujo genético

posterior al aislamiento.

- Estimar la proporcién de sexos, talla de primera madurez, edad y crecimiento en S. sierra

para las localidades de Sinaloa y Chiapas.

- Verificar si las estimaciones de los pardmetros de dinamica poblacional muestran
diferencias entre las poblaciones analizadas y si existe correspondencia con diferencias

genéticas entre las mismas.
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4. HIPOTESIS

La colonizacion del golfo de California por Scomberomorus concolor en contraste
con la amplia distribucion de S. sierra en el Pacifico Oriental, podria ser resultado de
procesos de dispersion asociados a eventos climaticos del Pleistoceno y/o procesos de
vicarianza causados por la fragmentacion en diversas ocasiones, de la Peninsula de
California, lo que propicio la formacion de canales de comunicacion entre el Pacifico
nororiental y el golfo de California. Posteriormente, y dado que las caracteristicas
oceanograficas del alto golfo son semejantes a las del Pacifico nororiental, es posible
asociar la distribucion restringida de la especie con procesos adaptativos de la poblacién a

las condiciones oceanogréficas del alto golfo.

En el caso de la sierra del Pacifico S. sierra, las principales areas de abundancia de la
especie estan asociadas a zonas de surgencia en el Pacifico oriental. Adficionalmente, se ha
detectado que presenta diferencias en las épocas de desove a lo largo de su amplio &mbito
de distribucion. Lo anterior permite suponer la presencia de areas especificas de
alimentacion y/o reproduccion, lo cual aunado al desfasamiento temporal de las mismas,
podria representar un mecanismo de aislamiento reproductivo entre grupos poblacionales y

ocasionar procesos de divergencia genética.
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5. MATERIAL Y METODOS
5.1 Muestreo

Con el fin de descartar diferencias temporales significativas en la variacion genética
se realizaron colectas en afos consecutivos de diferentes localidades representativas del
area de distribucion de S. sierra y S. concolor. En ambos casos las muestras fueron tomadas
de las capturas provenientes de redes de 2.5-3” luz de malla, de la flota artesanal pesquera
cuyas embarcaciones son consideradas como menores, ya que tienen menos de 9 metros de
eslora y operan en una zona limitada de muestreo, por lo que el registro de datos y fijacion
del tejido se realizé al momento desembarque.

En el caso de S. sierra, fueron muestreadas cinco localidades distintas de la costa del
Pacifico oriental que se representan en la Figura (9) y que corresponden a Mazatlan Sinaloa
en 2003 (SINO3; N = 23), 2004 (SIN04; N = 26), 2008 (SIN08; N = 20); Caleta de Campos
Michoacan 2002 (MCHO02; N = 31); Salina Cruz Oaxaca en 2003 (OAX03; N = 25) y 2005
(OAXO05; N = 25); Puerto Madero Chiapas en 2003 (CHO3; N = 21) y 2004 (CHO04; N =
26), y Pert en 2005 (PE; N = 49).

Para S. concolor, fueron muestreadas 8 localidades que correspondieron a
Huatabampo Sonora en 2005 (HUO5; N = 16); Guaymas Sonora en 2005 (GY05; N = 22) y
2006 (GYO06; N = 15); Bahia Kino en 2005 (KNO5; N = 27); Puerto Libertad en (LB; N =
23); Puerto Pefiasco en 2005 (PN06; N = 25) y 2008 (PN08; N = 27); Santa Clara en 2006
(SCO06; N = 24); San Felipe Baja California en 2006 (SF06; N = 24) y 2008 (SF08; N = 28)
(Fig. 10). Cabe hacer mencion que unicamente el tejido muscular preservado y fijado fué
facilitado y proporcionado para los estudios genéticos, por el Dr. Casimiro Quifionez
Veldzquez responsable del laboratorio de dinamica de poblaciones del CICIMAR-IPN.,
quienes desarrollaron el analisis correspondiente de los datos morfométricos objeto de un

proyecto de tésis del citado laboratorio.

Las muestras consistieron de tejido muscular (aproximadamente 3 cm® tomado
invariablemete del peddnculo caudal, que fue preservado en alcohol al 70% ¢ buffer
DMSO saturado con NaCl hasta su procesamiento en el laboratorio (en ambos casos el

DNA se preserva de forma adecuada sin variacion alguna para sus extraccion o
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amplificacion). Para cada individuo, fueron registradas la altura del pez, longitud total
midiendo el milimetro més préximo, desde la punta del hocico hasta el punto de
terminacion de la aleta caudal; la longitud patron se también se registré desde la punta del
hocico a la distancia del hueso hipural (normalmente considerando como la zona donde
nacen los radios de la aleta caudal) con una cinta métrica flexible (= 5 mm), peso total y
eviscerado con una balanza granataria £1 g. Finalmente se sexaron se extrajeron los otolitos
sagittae para determinacion de la edad, preservandolos en seco con su respectiva clave de

identificacion

-120° -100° -80° -60°

-120° -100° -80° -60°

Figura 9. Localizacion de los cinco sitios de muestreos sitios de S. sierra en el Pacifico Oriental.
Mazatlan Sinaloa (MZ), Caleta de Campos Michoacan (MICH), Salina Cruz Oaxaca (OAX), Puerto
Madero Chiapas (CH), y Peru (PE).
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Figura 10. Localizacion de los cinco sitios de muestreo de S. concolor en el Golfo de California.
Huatabampo (HA), Guaymas (GY), Bahia Kino (BK), Puerto Libertad (LB), Puerto Pefiasco (PN),
Santa Clara (SC), San Felipe (SF) y La Paz (LP).

5.2 Extraccion de DNA, amplificacion por PCR y secuenciacion

El procesamiento de las muestras de tejido consistié en la extraccion del DNA
gendémico mediante el protocolo estandar de extraccion Cris-lysis-Proteinasa K (Laird et al,
1991) que a continuacion se describe brevemente. Fue colocado un trozo de tejido de
aproximadamente 10 mg en un tubo de 1.5 ml con 500 pl de buffer Chris-lysis, 15 ul de
proteinasa K para su incubacion por 12 horas a 37° C con agitacion constante.
Posteriormente, los tubos fueron centrifugados por 10 minutos a 8000 rpm y el

sobrenadante desechado. La precipitacion del DNA se realizo con 500 pl de isopropanol y
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su posterior centrifugacion por 5 minutos a 8000 rpm. El sobrenadante fue decantado y se
hizo una ultima precipitacion selectiva del DNA con 150 pl de etanol absoluto y una
centrifugacion de 5 minutos a 8000 rpm y el el DNA secado mediante centrifugacion al
vacio. Por ultimo, se agregaron de 50 a 100 pl de buffer TE (10 mM tris-HCI, 1 mM
EDTA, pH 8.0) para hidratar el DNA y mantenerlo en las condiciones adecuadas para
evitar su desnaturalizacién. La cantidad y calidad del DNA extraido se evalué mediante
electroforesis en geles de agarosa al 1% y el DNA extraido se almacend a una temperatura

aproximada de 4°C.
5.3 Amplificacién de la region control del DNAmt

Una vez extraido el DNA, la region control del DNAmt fue amplificada mediante la
Reaccion en Cadena de la Polimerasa (PCR) usando los primers ProM13-F (5’-
TAATCCTGCCGCAATTATCC-3") y TeleostR (5-AGGCCTTCCAGGTTAGGTGT- 3°)
reportados en Carlsson et al. (2006). Con éstos, fue amplificado un fragmento de alrededor
de 1000 pares de bases (pb) mediante un secuenciador ABI-310. Con el fin de obtener
secuencias de resolucion adecuada y eliminar las posibilidades de error de interpretacion,
fueron disefiados primers especie-especificos para la amplificacion y secuenciacion del
total de las muestras; el primer interno para S. sierra fue el SiDloop-R (5’-
GGGTTTGCAGGAGCATTAGT-3’) mientras que para S. concolor se utilizd el primer
ScDloop-R (5’- CGCTCGAGATTTTCCTGTTT - 3'). Los fragmentos obtenidos por PCR
de la region control del DNAmt para cada especie fueron de alrededor de 800 bp y se
amplificaron inicialmente en un volumen de 15ul y corroborados por medio de
electroforesis en geles de agarosa al 1%. Una vez que se confirmd el éxito de cada
amplificacion, las reacciones de secuenciacion se repitieron en un volumen de 50ul de
reaccion, conteniendo 10-100 ng de DNA, en 10 mM de Tris-HCI (pH 8.4), 50 mM de KCl,
3.0 mM de MgCly, 0.2 mM de cada dNTP, 0.1 mM de cada oligonucledtido y 2.5 U de de
polimerasa de DNA platinum Tag (Invitrogen, Cat. 10966-030). La amplificacién consistio
de 35 ciclos de 1 minuto a 95°C para la desnaturalizacion del DNA, 1 minuto a 52°C para la
alineacion y 3 minutos a 65°C para la extension final. En todos los experimentos se

incluyeron controles negativos para verificar la ausencia de contaminacion.
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Una vez amplificados, los productos de PCR fueron purificados con el kit de perlas
magnéticas (Invitrogen, No. de catdlogo CS12000) para su secuenciacion siguiendo el
protocolo sugerido por el proveedor. La secuenciacion de las muestras se llevo a cabo en un
secuenciador automatico (modelo ABI 3730 x| Applied Biosystems) en Macrogen Inc.

(Seul, Corea) y mediante los primers internos para cada especie.
5.4 Analisis de datos

Las secuencias fueron revisadas en el programa Bio-Edit Sequence Alignement
Editor (Hall, 1997), donde se definieron las inconsistencias y con base en la calidad de los
electroferogramas se determiné el fragmento factible de analisis de similar longitud para
todos los individuos. Una vez determinada la calidad y longitud del segmento de la region
control para todas las localidades el analisis considero un fragmento de 648 pares de bases
para S. sierra y de 702 para S. concolor. Con el fin de corroborar si el fragmento de las
secuencias obtenidas corresponden al gen en cuestion, se realiz6 una alineacién entre
algunas de las secuencias mejor definidas y la secuencia del gen completo del Dloop de
Thunnus thynnus obtenido de Genbank (No. de acceso; NC_004901.2).

El conjunto de las secuencias obtenidas para cada especie, se alinearon mediante el
programa Clustal X 3.0 (Thompson et al., 1997) y fueron optimizadas manualmente
generado archivos Fasta y Nexus para posteriores andlisis. El programa Modeltest 3.06
(Posada y Crandall, 1998), fue utilizado para identificar el modelo evolutivo mas adecuado
para el conjunto de secuencias de la region control, con base en, la estimacion de la valores
de maxima verosimilitud para cada modelo y aplicando el criterio de Akaike para su
seleccion. Como resultado, se obtuvo que el modelo méas adecuado correspondié a Tamura-
Nei (1993) para S. sierra y TVM+G+l en S. concolor. La variabilidad genética de los
muestreos temporales se evalu6 mediante un analisis de ®@st entre pares de muestras y en
los casos donde no se observd heterogeneidad genética, las secuencias de los diferentes
afios fueron incorporadas en cada localidad debido a que no resultaron ser diferentes, ésto

con el fin de incrementar la muestra estadistica de los subsecuentes analisis.

40



5.5 Diversidad y divergencia genética

La caracterizacién molecular de la regién control del DNAmt en términos del nimero
de sitios polimérficos, diversidad haplotipica (h) y nucleotidica (z; Nei, 1987), nimero de
sitios informativos relativos a parsimonia, transiciones y transversiones, fue calculada en el
programa Arlequin 3.5 (Excoffier y Lischer, 2010) y en DNAsp 5.1 (Librado y Rozas et al.,
2009). Se estimo el grado de divergencia poblacional entre pares de poblaciones mediante
el estimador ®st analogo a la Fst de Wright (Excoffier et al., 1992) bajo el modelo
Tamura-Nei corregido con el pardmetro gamma (G =0.7063) y los valores de significancia
estimados mediante 20,100 permutaciones en S. sierra mientras que para S. concolor se
realizaron 10,000 permutaciones (debido a que desde la primera corrida se observo
estabilidad en las colectas espaciales y temporales, por lo que no hay razon para correrlo

con mas permutaciones).

La variacion genética entre las regiones se evalué en un anélisis jerarquico de la
varianza molecular AMOVA (Excoffier et al., 1992) mediante Arlequin 3.1, para estimar la
variacion molecular explicada por distintos niveles jerarquicos de organizacion: entre
grupos, entre poblaciones dentro del grupo, y dentro de las poblaciones. En el caso de S.
sierra, los grupos evaluados correspondieron a las principales zonas de captura de la
especie; region del Pacifico nororiental (Mazatlan y Michoacéan), central (Oaxaca y
Chiapas) y sur (Per0). Para el caso de S. concolor, las muestras se agruparon considerando
las principales zonas biogeograficas-oceanograficas del golfo de California las cuales
fueron: zona del alto golfo (San Felipe, Santa Clara, Puerto Pefiasco, Puerto Libertad),
central (Bahia Kino, Guaymas), y Sur (La Paz). De la misma forma, y con el fin de
incorporar el criterio de la ubicacion espacial de las muestras en la designacion de grupos,
se utilizé el programa SAMOVA, el cual emplea una aproximacion de alineamiento
simulado de las secuencias, que maximiza la proporcién de la varianza genética total debida
a diferencias entre grupos considerando la distribucion de las localidades y las diferencias
maximas entre éstas (Dupanloup et al. 2002). Finalmente se uso el software BAPS
(Bayesian Analysis of genetic Population Structure), para definir con base en analisis
Bayesiano, el numero mas probable de poblaciones que conforman el conjunto de

secuencias mediante su agrupamiento en “clusters” genéticos (Corander et al. 2008).
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5.6 Andlisis filogenético

Para evaluar las relaciones evolutivas entre los haplotipos, se reconstruy6 un arbol
filogenético aplicando el algoritmo Neighbor-Joining (NJ; Saitou y Nei, 1987) mediante el
programa MEGA 4.0 (Tamura et al., 2011) con las distancias de Tamura-Nei y TVM, con
la correccion del parametro gamma, y utilizando como grupo externo una de las secuencias
de S. concolor para el arbol de S. sierra y ésta ultima en la filogenia de S. concolor. El
soporte estadistico del arbol fue evaluado con reemuestreo por “Bootstrap” y utilizando
1000 réplicas. Para evaluar las relaciones evolutivas de las poblaciones analizadas, se
determind el tiempo de divergencia entre poblaciones con base la distancia linealizada de
Slatkin (1995), expresada en términos del tiempo de coalescencia entre linajes con el
software Arlequin. Este considera un modelo demografico donde dos poblaciones
haplotipicas de tamafio N divergieron z generaciones atras, de una poblacién ancestral de
tamarfio idéntico a las actuales sin intercambio posterior de migrantes. Dichas estimaciones

de distancia fueron utilizadas para la obtencion de un dendrograma mediante UPGMA.
5.7 Demografia historica

Los pardmetros de la demografia historica (z, @y y ©@;) se obtuvieron utilizando la
distribucion de frecuencias del numero de diferencias nucleotidicas entre pares de
secuencias (mismatch) (Rogers y Harpending, 1992) mediante el programa Arlequin 3.1. El
modelo asume que una poblacion estacionaria en equilibrio pasé en z generaciones de un
tamafio efectivo poblacional Ng a un tamafio N; después de una reduccion significativa. Los
pardmetros de expansion demogréfica = (z = 2uT,) donde u es la tasa de mutacion de 3.6%
de la region control (Donaldson y Wilson, 1999) y T es el tiempo en afios desde la
expansion. El parametro del tamafio efectivo de hembras potenciales antes de la expansion
(00) se estimo mediante & = 2ulNy, y después de la expansion como 6, = 2uN;, donde N es
el tamafo efectivo poblacional de hembras para una poblacion inicial Ny, que se asume
crece a un valor N; bajo el modelo de Rogers y Harpending (1991), y p es la tasa
mutacional estimada en 3.6% por millén de afios para Centropomus sp. y usando un tiempo

generacional de 1.5 afios para S. sierra y S. concolor respectivamente (Ruiz-Dura, 1985).
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La desviacion en la suma de cuadrados (SSD) entre la distribucion del nimero de
diferencias entre pares de secuencias (mismatches) esperada y observada se utiliz6 como
soporte estadistico del ajuste a una distribucién unimodal indicativa de expansion
demogréfica (Rogers y Harpending, 1995). La distribucion mismatch se basa en el hecho de
que la informacion genética molecular, en particular la distribucion de diferencias pareadas
entre sitios nucleotidicos, contiene informacioén sobre los tamafios poblacionales pasados
(Rogers, 2004). Un crecimiento poblacional stubito produce distribuciones unimodales,
mientras que una poblaciébn con tamafio estable o que esta declinando produce

distribuciones multimodales.

La probabilidad de significancia de dicho parametro fue obtenida mediante la
generacion de una distribucién de valores simulados obtenidos por remuestreo con
reemplazo (bootstrap) usando 1000 réplicas. De la misma forma, se realiz la prueba de Fu
(Fu, 1997) para detectar posibles desviaciones de la neutralidad debidas a expansiones
poblacionales recientes o al efecto de la seleccidn bajo la premisa de que altos valores

negativos y significativos corresponden a una expansion reciente.

Debido a que una distribucién unimodal de mismatches y/o desviaciones
significativas a la neutralidad pueden desprenderse también de una expansion espacial
(Excoffier, 2004), fue explorada dicha hipotesis considerando un modelo continente-isla el
cual supone una poblacion dividida en un nimero infinito de subpoblaciones, cada una de
tamafo N, que intercambiarian una fraccién m de migrantes por generacion. En el programa
Arlequin 3.1 se calculd el valor de los pardmetros de expansion espacial z, Oy, M,
suponiendo que N = N, y que M = 2Nm donde m es la tasa a la cual una poblacién que
coloniza nuevas areas, intercambia migrantes con una la poblacion de origen de tamafio
infinito. De la misma forma, se obtuvo el valor T, que es el tiempo en afios en el pasado en
el cual la poblacion se reduce a una sola subpoblacion de tamafio No. Con base en esto Ng
se obtuvo con la formula N¢ = @24 y m = M/2N;. Los pardmetros SSD y F de Fu, fueron
estimados de la misma forma que en el caso de la expansion demogréafica. Similarmente, se
utilizo el programa Beast (Drummond y Rambaut 2007), para obtener mediante anélisis
bayesiano, las curvas de tendencia de las fluctuaciones en el tamafio de las poblaciones con

respecto al tiempo.
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Con el fin de evaluar el modelo de “aislamiento con migracion” fueron realizadas
comparaciones entre pares de poblaciones mediante el software IMa2 (Hey 2010). El
modelo de aislamiento con migracion permite distinguir entre aislamiento completo y
divergencia con flujo genético (Nielsen y Wakeley, 2001) y es apropiado para poblaciones
que recientemente se separaron y comparten haplotipos o alelos debido ya sea a flujo
génico o polimorfismo ancestral (Nance et al. 2011). El andlisis se basa en el sub-muestreo
mediante métodos bayesianos basados en coalescencia, para la estimacion en forma
simultanea, de los pardmetros € = 2Nz (donde Nes es el tamafio efectivo poblacional de
hembras y u es la tasa mutacional), la tasa de migrantes (M = 2Ng m), el tiempo de
divergencia entre poblaciones (T = tN¢), y el tiempo esperado del ancestro comun mas
reciente (TMRCA = ty). EI modelo permite distinguir entre un aislamiento antiguo y flujo
genético reciente posiblemente derivado de un contacto secundario respecto de un
aislamiento reciente y niveles bajos de flujo génico. Es posible asi, explorar diversos
escenarios para explicar la arquitectura molecular actual de las poblaciones: a) flujo
genético significativo actual o muy reciente entre las poblaciones, b) flujo genético

posterior a la divergencia, y c) divergencia en ausencia de flujo genético.

Con el fin de evaluar los valores en cuanto al nimero de cadenas de Markov y
generaciones, asi como los valores a priori, requeridos para alcanzar la convergencia en la
estimacion de los parametros t, &y m, se inicio corriendo el IMa2 en modo M muestreando
la autocorrelacion y los valores de la estimacion del tamafio de las poblaciones (ESS) cada
seis horas a través del monitoreo las de las gréficas de tendencia y verificando que los
valores de ESS alcanzaran cifras superiores a 50. Las corridas se repitieron tres veces
verificando las fluctuaciones en los valores de los pardmetros. Cada corrida consistio de al
menos 100,000,000 generaciones con 10,000,000 de ciclos descartados como “burn-ing”.
Posteriormente a los corrimientos en modo M, fueron realizadas pruebas de verosimilitud
en modo L, el cual permite evaluar el ajuste de diferentes modelos implementados en IMa2
con respecto al modelo completo (esto es; m; = my; 0:#0,#04). Dichos modelos contemplan
distintas hipétesis para dilucidar la historia evolutiva de las poblaciones basadas en asumir

diferencias en el tamafio de las poblaciones respecto de la ancestral y en la tasa de
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migracion entre las poblaciones, con el fn de definir la direccion mas probable en que el
flujo genético ha venido ocurriendo desde la separacion de las mismas.

5.8 Parémetros poblacionales

Fueron recolectados individuos de las poblaciones de Mazatlan Sinaloa (octubre-a
marzo de 2004-2005) y Puerto Madero Chiapas (octubre-a marzo de 2005-2006), durante la
temporada de méaxima abundancia de la especie para realizar estimaciones de los

parametros poblacionales en S. sierra.

Se realizd un muestreo de entre 20 a 30 individuos mensualmente durante dicha
temporada y llevados al Laboratorio de Genética del ICMyL para el registro de las
mediciones respectivas. En el laboratorio a cada pez se le midi6 la longitud total (LT) vy la
longitud furcal (LF) con una precision de +0.5 cm, se registré peso el total y eviscerado
con una precisionde £ 1 g
Se determind el sexo mediante el corte y se asigné el estadio de madurez gonadal de
acuerdo a la escala de Finucane y Collins (1984).

Se obtuvo también la relacion peso-longitud para ambos sexos mediante la ecuacion:

PT =a*LF°
Donde:

PT es el peso total de los individuos en g LF es la longitud furcal de los organismos
en mm; “a” es un factor de condicion y “b” es la pendiente y se considera como un
parametro alométrico, estos coeficientes de la ecuacion que se estimaron por analisis de

regresion lineal, mismos que fueron calculados con el programa Statistica-7.

Para determinar el tipo de crecimiento alométrico o isométrico se empleo la prueba t-
Student para contrastar los valores del coeficiente de isometria, si b = 3 existe simetria
proporcional entre peso y talla del pez, es decir que el crecimiento del pez es tal que su

forma se mantiene para todo tiempo, crece en proporcion en cada una de sus dimensiones
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caracteristicas; si el valor es significativamente menor o mayor a tres, el organismo puede

ser mas pesado o mas ligero respecto al incremento de talla (Weatherley y Gill, 1987).

Se extrajeron 150 otolitos para organismos de S. sierra de muestras provenientes de
Chiapas del periodo 2005-2006 y 155 para Mazatlan, se limpiaron, etiquetaron indicando
fecha, lugar captura, numero de organismo, asi como la talla y se almacenaron en seco en
bolsas de polietireno.

La observacion de los otolitos se realizd con ayuda de un microscopio estereoscéopico
con luz reflejada de fondo obscuro, al cual se le implement6é una camara digital para la
obtencion de imagenes. Posteriormente cada imagen fue procesada mediante el programa
Motiv 1.0 en escala “TRUE” (1x=1500UM CALIBRACION 1X (1.5mm) que permiti6 la
observacion de las zonas opacas Y las zonas hialinas.

Los anillos de crecimiento anuales se contaron en la cara distal del otolito, entre el
centro y el rostro, a lo largo del eje antero-posterior. El error y la precision en los recuentos
de anillos se compararon entre los dos observadores y entre los otolitos derecho e
izquierdo.

Para establecer la clase de edad de cada individuo, se cont6 el nimero de incrementos
anuales y se tomo en consideracion la fecha de captura, la naturaleza del borde de los
otolitos, el periodo principal de la formacién del incremento estacional y la talla del
organismo.

Las lineas o anillos de crecimiento pueden ser causados por la disponibilidad de
alimento durante las diferentes estaciones del afio, por secas y periodos de (Gallardo-
Cabello et al., 2007; Espino-Barr et al., 2008). Estas diferencias se muestran en los otolitos
como bandas de crecimiento rapido (grandes depdsitos de carbonato de calcio y otolina) y
las de crecimiento lento (poca cantidad de estos materiales). Estas marcas ayudan a
identificar los anillos de crecimiento, considerando un afio un anillo de crecimiento rapido
(bandas opacas) y de creacimiento lento (hialinas) (Espino-Barr et al., 2006; Gallardo-
Cabello et al., 2006).

Las imagenes fueron analizadas en equipo de computo para ser medidas y observadas
en alta resolucion desde el focus o nucleo al margen del otolito. Sobre la imagen también se

identificaron las marcas de crecimiento (Fig. 11ay 11 b).
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Microscope photograph of the left sagitta, external aspect of Scomberomorus sierra showing its main characteristics :
A = Rostrum, B = Antirostrum, C = Postrostrum, D = Excisura major, DM = Dorsal margin, VM = Ventral margin,
AL Antirostrum length, RL = Rostrum length, W = Width, GR = Growth rings (increased 18.3 times)

Fig. 11b. Tomada de Gallardo-Cabello et. al, 2011. Otolito de S. sierra.

Para describir el crecimiento este se ajustd al modelo propuesto por von Bertalanffy
usando el método de Ford-Walford y el iterativo de estimacion no lineal del programa de

computadora Statistica Ver. 7.0.

donde: L(t) =L, (1-e" K(t=1y

L (t): denota la longitud del pez a la edad t.

L. €s una constante, que representa la longitud asintética o la longitud tedrica maxima que
el pez puede alcanzar cuando t tiende a infinito.

K: representa la constante de crecimiento. t: representa la edad.

to: es la edad teorica a la cual la longitud del pez debe ser cero.
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Para evaluar si existen diferencias en el crecimiento de S. sierra en las zonas de
estudio se empled la prueba multivariada T2 de Hotelling, (Bernard, 1981), que compara
las curvas de crecimiento para las zonas de muestreo. La prueba supone que los estimados
de L, k y t, fueron obtenidos de dos distribuciones normales de probabilidad conjunta,
con tres variables y una varianza comdn. Por este procedimiento, las diferencias en los
pardmetros de la FCVB de dos grupos de peces se evallan simultaneamente con las
covarianzas de todos los valores de los parametros incluidos en la prueba (Bernard, 1981;
Salgado-Ugarte et al., 2005).

NlNZ
N, +N,

T? =

F-5] s [p-5]

Donde N; y N3 es el numero de peces de cada grupo; |5l y 52 son vectores columna

de los valores paramétricos estimados a partir de las medias de cada edad y longitud en dos

grupos de peces, [I?’l— 52] es la matriz transpuesta de [|51—52J, siendo ésta un vector

columna de las diferencias entre los estimados de los mismos pardmetros de crecimiento de
los dos grupos de peces y S* es la inversa de la matriz varianza-covarianza de los

parametros de crecimiento de ambos grupos. El valor calculado del estadistico T se utilizé

para probar la hipétesis nula Ho: P, = P, contra la hip6tesis alternativa Ha: P, = P .

Debido a que la T2 es la generalizacién multivariada de la t-Student univariada, el
valor de las tablas del estadistico F (con algunas modificaciones) se utiliza para probar la
significancia del valor de T2 de acuerdo a la siguiente equivalencia:

Ny + N, -2
T2:—3( 1+ % )Fa:3, N, +N
N;+N, -4

274

Finalmente se realiz6 la prueba de la T2 de Hotelling (sensu Bernard, 1981) y la de

razon de verosimilitud (Kimura 1980).
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6. RESULTADOS
6.1 Scomberomorus sierra
6.1.1 Diversidad genética de la region control del DNAmt y filogenia de haplotipos

El analisis de un fragmento de 648 pares de bases (pb) de la region control del DNA
mitocondrial de Scomberomorus sierra resultd en altos valores de diversidad genética. En
los 246 individuos estudiados fueron resueltos 153 sitios variables que consistieron de 59
transiciones y 10 transversiones que resultaron en 239 haplotipos Unicos de los cuales 59
fueron singletons. De la misma forma, con base en el criterio de parsimonia se identificaron
99 sitios informativos con un promedio de diferencias nucleotidicas de 12.7. La diversidad
haplotipica para el conjunto de las localidades (h) fue de 0.997 (+0.0004) mientras que la
nucleotidica se estimé en 0.01959 (+0.00857) (Tabla 1). El alto nimero de haplotipos
observados se relaciona en parte con la presencia de numerosas mutaciones consistentes de
dos bases con un orden invertido en algunos individuos (doublets) para las posiciones 141-
142 (AT-TA), 218-219 (TC-CT), 247-248 (GA-AG), 318-319 (GA-AG) y 476-477 (TC-
CT).
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Tabla 1. Variabilidad genética y pardmetros del modelo de expansion demografia y espacial de S. sierra. Tamafio de muestra (N), numero de haplotipos

(nh), diversidad haplotipica (h) y nucleotidica (), desviacidn estandar (SD), tiempo generacional desde la expansién (z), tamafio efectivo de hembras

antes (0o) y después (6;) de la expansion, tiempo desde la expansién en afios (T). Rangos de T estan dados en el intervalo de confianza al 95%.

Demogréfica Espacial
Localidad N nh h T T T 0o 0, T T 0 M
(SD)  (SD) (IC-95%) No) (N (1C-95%) (N) (m)
SIN 43 42 0999 0.0244 11.7 250,800 514  107.13 10.4 223,500 6.4 550.3
(0.005) (0.0097) 161,400-550,800 55,000 1.15 x 10° 154,900-391,600 69,400 0.004
SIN-04 26 26 1.0 0.0076 5.0 108,300 0.0 99999 5.0 108,300 0.0007 99999
(0.011) (0.0036) 75,145-135,900 0.0 1.07x10° 60,400-135,800 7.5 6,600
MICH 31 28 0994 0.0144 10.6 228,300 0.01 5154 8.9 191,800 1.5 94.2
(0.01) (0.0048) 138,500-292,400 128 552,300 119,800-274,700 16,500 0.003
OAX 50 48 0.998 0.0183 95 204,900 3.0 255.3 9.2 198,200 3.3 1251.9
(0.004) (0.0072) 143,500-327,100 32,418 2.7 x 10° 142,500-280,700 35,900 0.02
CH 47 47 1.0 0.0214 134 287,200 1.7 105.96 12.0 258,500 3.0 2006.6
(0.004) (0.0082) 212,400-387,000 18,432 1.13x 10° 201,500-335,800 33,100 0.03
PE 49 49 1.0 0.0217 11.8 252,900 0.0 156.25 11.5 246,500 3.1 99999
(0.004) (0.0089) 168,700-289,800 0.0  1.68 x 10° 189,000-337,00 33,800 1.5
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La significancia de la variabilidad genética temporal fue evaluada comparando las
estimaciones de ®sr Yy/o de heterogeneidad de frecuencias haplotipicas mediante pruebas
exactas (Raymond y Rousset 1995) entre pares de colectas temporales. Dichas pruebas no
resultaron en estimaciones significativas ni diferencias en las estimaciones de ®sr ni en la
heterogeneidad de frecuencias entre ninguna de las comparaciones entre las colectas anuales
de las localidades con excepcion de la colecta Sinaloa 2004 (SINO04) la cual mostrd
diferencias significativas respecto de las otras colectas de la misma localidad (SINO3 y
SINO08) incluso después de ajustar el nivel de significancia para pruebas multiples mediante
el método de Bonferroni (o = 0.05/3 = 0.0166). Por tanto, las colectas temporales de
Chiapas (2003 y 2004), Oaxaca (2003 y 2005) y Sinaloa (2003 y 2008), se sumaron para
conformar las localidades respectivas (CH, OAX, SIN) mientras que Sinaloa 2004 fue
considerada una localidad independiente (SIN04) para analisis posteriores al igual que las
unicas colectas de Michoacan 2002 (MICH) y Pert 2007 (PE).

Tabla 2. Estimaciones de Fst entre pares de poblaciones (bajo la diagonal) y sus respectivos

valores de significancia (arriba de la diagonal).

SIN SINO4 MICH OAX CH PE
SIN -- <0.001 0.006 0.0008 0.049 0.032
SINO4 0.082 -- <0.001 <0.001 <0.001 <0.001
MICH 0.035 0.095 -- 0.216 0.021 0.143
OAX 0.045 0.067 0.005 -- 0.003 0.015
CH 0.015 0.078 0.028 0.033 -- 0.216
PE 0.016 0.083 0.009 0.019 0.004 -
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La filogenia reconstruida a partir de los haplotipos de frecuencia unica resultdé con un
bajo soporte en la mayoria de las ramas y sin una clara relacion con la distribucién
geogréfica. No obstante que el arbol muestra una notoria ausencia de sefial filogeografica es
posible identificar un clado divergente con un soporte del 85%, compuesto de haplotipos de
las localidades de Chiapas y Perq, los sitios ubicados méas hacia el sur de la zona de colecta
en el Pacifico oriental (Fig. 12). Por su parte el haplotipo de S. concolor que fue utilizado
como grupo externo, mostré una clara separacion respecto de los haplotipos analizados y
permitio estimar un tiempo de divergencia entre los linajes alrededor de los 500,000 afios y
cercano a los 3.0 millones de afios para el proceso de divergencia que condujo a la
separacion de las especies S. sierra y S. concolor, estimacion similar a la obtenida por
Banford et al. (1999) de 2.4 millones de afios.
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Figura 12. Filogenia de haplotipos de S. sierra, mediante Neighbor-joining utilizando 1000 réplicas

de re-muestreo por bootstrap.
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6.1.2 Estructura genética de las poblaciones

El resultado de las estimaciones de st entre pares de poblaciones gener6 un patron de
diferenciacion un tanto incoherente ya que se registraron algunas diferencias genéticas entre
localidades préximas (MICH-SIN y OAX-CH) y similitud entre localidades lejanas (SIN-
CH y SIN-PE) mismas que en el primer caso mostraron valores significativos, aunque éstas
se revirtieron una vez aplicado el ajuste de Bonferroni («=0.5/15=0.003). Por otra parte,
todas las comparaciones que involucraron a la localidad SINO4 mostraron valores
significativos de divergencia genética que persistieron ain después del ajuste para pruebas
multiples (Tabla 2). No obstante lo anterior, algunos patrones de divergencia pudieron ser
identificados de las estimaciones de ®st entre pares de poblaciones. Las diferencias
genéticas entre las localidades mas alejadas Sinaloa y Per(, y entre éstas con Oaxaca, fueron
consistentes con la existencia de tres principales regiones genéticamente distintas; Norte
(SIN y MICH), centro (OAX y CH) y sur (PE). Lo anterior se refleja en las comparaciones
que mostraron valores de ®st persistentemente significativos de ambas muestras de Sinaloa
en relacion con Oaxaca y Perl (SIN-OAX, ®s1=0.045 P<0.001; SINO4-OAX, ®sr=0.068
P<0.001; SINO4-PE, ®sr=0.085 P<0.001), y entre estas dos Gltimas (OAX-PE, ®sr=0.019
P=0.019). En contraste, no fueron detectadas diferencias significativas entre Chiapas y Peru
(CH-PE, ®s71=0.004 P=0.17).

Con base en las regiones genéticamente diferenciadas se conformaron grupos para ser
comparados mediante el analisis espacial de varianza molecular (SAMOVA). Dicho anélisis
obtuvo la mayor varianza con 4 grupos, dos de éstos formados por las poblaciones de la
region norte (SIN, SINO4), un tercero con las poblaciones de OAX y MICH, mientras que el
cuarto conformado por CH y PE. El resultado fue un valor significativo de la varianza
debida a diferencias genéticas entre grupos (®cr= 0.034; P=0.031) (Tabla 3). Por su parte
las diferencias observadas entre regiones fueron confirmadas de las comparaciones entre
poblaciones de los grupos conformados mediante la estimacion de la varianza entre estas
(Psc=0.004; P<0.001).

El arbol construido a partir de las distancias linearizadas de Slatkin (mediante

UPGMA) entre las localidades analizadas, resulta coincidente con los resultados anteriores:
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la localidad SINO4 se separ6 claramente del resto de las localidades al tiempo que las
localidades OAX-MICH y CH-PE formaron dos grupos con claras diferencias. Por su parte
la localidad SIN se ubicd en una posicidn intermedia entre éstos Gltimos grupos (Fig. 13).
Similarmente, un andlisis con BAPS (Bayesian analysis of genetic population structure),
resultd en la generacion de dos grupos poblacionales que corresponden a las poblaciones de
la region norte (SIN, SINO4), y otra central (MICH, OAX, CH) en tanto que la del sur
contiene haplotipos de ambas zonas (Anexo 7).

Tabla 3. Andlisis espacial de la varianza molecular (SAMOVA), entre las regiones norte
(SIN, SINO04), centro (OAX, MICH) y sur (CH, PE), de las poblaciones de S. sierra en el

Pacifico Oriental.

Fuente de
0 .
variacion Vafi)a(i?én Indice de Fijaciéon | Estadistico F P
Entre Grupos 3.4 Oct 0.034 0.031
Entre 0.46 Dgc 0.0047 <0.001
poblaciones
dentro de los
grupos
Dentro de las
96.14 0.038 <0.001
poblaciones Pst

6.1.3 Demografia histérica y aislamiento con migracion

La distribucion de la frecuencia del numero de diferencias entre pares de secuencias
mostré una distribucion unimodal para todas las poblaciones analizadas (Fig. 14). De
manera similar, la desviacion de la suma de cuadrados (SSD) entre la distribucion de
“mismatches” observada y la esperada considerando el modelo de expansion demogréfica,

resulté en estimaciones no significativas en las localidades analizadas con excepcion de la
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muestra del Pert (Tabla 1) mientras que la prueba de neutralidad mediante el estadistico F
de Fu, (2000), arrojo valores altos y significativos. En el caso de la SSD y las pruebas de
neutralidad para el modelo de expansion espacial, estos mostraron valores no significativos
en el primer caso y altamente significativos en el segundo resaltando un mejor ajuste de la

distribucion de mismatches” a una expansion del rango de distribucion de la especie.

Considerando el modelo de expansién demogréafica de Rogers y Harpending (1996)
como responsable del patron observado en la distribucion de “mismatches”, ésta debi6 haber
ocurrido hace aproximadamente 204,000-280,000 (media 245,000 + 30,200) afios atras en
las poblaciones analizadas con excepcion de SINO4, la cual muestra que la expansion
demogréafica ocurrio hace 108,000 afios (Tabla 1). Los valores del tamafio efectivo
poblacional de hembras antes de la expansion (6,) para las poblaciones SIN04, MICH y PE
fueron bajos y se ubicaron en un rango de 0 a 0.01 mientras que las estimaciones después de
la expansion (0;) resultaron en estimaciones proporcionalmente distintas con un rango de
valores de 51.5-99,999 siendo SINO4 la que mostré el valor mayor seguida de PE (156.2).
En el caso de las localidades SIN, OAX y CH, los valores de 6, fueron mayores (rango 1.7-
5.1) mientras que los de 6, fueron menores que en el caso anterior y se ubicaron en un rango
de 5.1-255.3 (Tabla 1).

Figura 13.- Dendrograma obtenido mediante UPGMA utilizando el tiempo de divergencia entre
poblaciones con base la distancia linealizada de Slatkin (1995), expresada en términos del tiempo de

coalescencia entre linajes.
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Figura 14. Distribucién de frecuencias del numero de diferencias entre pares de secuencias de las

poblaciones de S. sierra analizadas de acuerdo al modelo de expansion demogréfica y espacial.
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Por otra parte, de acuerdo con el modelo de expansion espacial, ésta debio haber
ocurrido en un tiempo similar aunque un tanto mas reciente, hace aproximadamente 192,00-
258,000 afios (media 223,000 + 29,000). La localidad SINO4 se caracterizo por presentar un
valor menor del tiempo estimado de la expansion (108,000). Las estimaciones del tamario
efectivo de hembras antes de la expansion indican que esta ocurrié a partir de un nimero
significativo de hembras (N = 16,500-64,900) y mediante una tasa de migracion pequefia (m
= 0.003-1.5). Por su parte, la muestra SINO4 mostr6 un patron de expansion espacial
contrastante originado por un tamario efectivo de hembras reducido (N = 7.5) y una tasa de
migracion significativa (Tabla 1). Las estimaciones de SSD no mostraron desviaciones entre
la distribucion de mismatches observada y esperada, a diferencia de la expansion
demografica, por lo que el modelo de expansion espacial se ajustdé mejor a la hora de

explicar los patrones actuales de diversidad molecular observados.

Considerando el modelo completo contemplado en el IMa en modo M (01 # 6, # 64
and m; # my), los resultados mostraron en general notables diferencias en los parametros
tanto de flujo genético como en el tamafio efectivo de las poblaciones para todas las
comparaciones realizadas. La probabilidad maxima de la distribucion posterior de la tasa de
migracion, result6 en valores de cero o cercanos a cero para la mayoria de las comparaciones
mientras que las estimaciones de tamafio efectivo poblacional mostraron diferencias
importantes entre las comparaciones realizadas y respecto de la poblacién ancestral. Lo
anterior fue corroborado por las corridas en modo L del IMa2 en las cuales las pruebas de
maxima verosimilitud fueron consistentes en rechazar el modelo completo para cada
comparacion al tiempo que coincidieron en mostrar baja o nula migracion entre las
poblaciones, asi como diferencias notables entre las estimaciones del tamafio efectivo de las
poblaciones (Tabla 4; Anexo 1). De manera general, las estimaciones de migracion en
términos de coalescencia (en tiempo historico) mostraron valores de cero en las
comparaciones de las localidades del norte, con respecto a las de la zona central y la del sur
(PE) confirmando que la divergencia fue resultado de flujo genético restringido
probablemente en direccidn sur-norte, como resultado de la expansion de rango. En cambio,
las comparaciones entre las poblaciones de la zona central y sur mostraron valores aunque
pequerios, diferentes de cero (rango 0.304-9.3), sugiriendo algin grado de conectividad entre

las poblaciones de ambas zonas. Respecto a las estimaciones del tamafio efectivo
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poblacional (6), en tanto que la poblacion ancestral para cada comparacion mostrd
sistematicamente valores menores a los de aquellas de origen (rango 55-200.8), la muestra
de SINO4 se caracterizd por mostrar valores menores al resto de las localidades (rango 135-
655.7). Por el contrario, la poblacion que consistentemente mostro los valores mayores de 6
de las comparaciones realizadas fue la de Per( (promedio 10,000) y en general las de la zona
centro (OAX y CH) en relacion a las del norte (SIN, SINO4 y MICH).

Por su parte, las estimaciones del tiempo de divergencia resultaron notablemente
menores a las del tiempo del ancestro comin mas reciente (TMRCA) y coincidentes en la
mayoria de las comparaciones. Considerando la tasa mutacional de 3.6% por millon de afios,
para la region control del DNAmt estudiada, la divergencia de las poblaciones de S. sierra
en el Pacifico oriental ocurrié en un tiempo promedio de 132,800 afios (rango; 56,000-
172,000; SD 28,500) siendo el valor menor (T = 56,000) entre las poblaciones de SINO4-
MICH, mientras que el valor mayor lo reporta la comparacién entre SIN-CH (T = 172,000).
Por su parte, a pesar de que el valor promedio ubica al TMRCA en 374,400 afios, fue
observada una notable variabilidad en las estimaciones mismas que se ubicaron en un rango
de valores de 323,500 para la comparacion entre SINO4-MICH a un valor estimado de
852,600 para la comparacién entre SIN-OAX. Resulta notable que las comparaciones entre
la localidad de SIN y el resto de las localidades fueron las que presentaron los valores
mayores de TMRCA (promedio 834,700 + 13,700), en relacion al resto de las comparaciones
(promedio 396,800 + 41,900).
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Tabla 4.- Valores de los pardmetros estimados entre pares de poblaciones mediante IMaz2.

Comparacioén TMRCA T o, & O Mi>p Mos1
SIN — SINO4 816,000 156,000 1035 135 105 0.035 0.005
SIN - MICH 828,000 150,000 862.7 314.2 107.4 0.0 0.037
SIN - OAX 852,600 128,000 987.3 2099.5 2008 0.0 0.0
SIN - CH 836,400 172,000 1092.1 1092.1 100.3 0.035  0.091
SIN - PE 840,500 159,000 9714 10000 160.7 0.0 0.087
SINO4 - MICH 323,500 56,000  677.5 433.7 619 0.04 0.0
SINO4 - OAX 340,000 113,000 286.7 2030.4 65.2 0.0 0.03
SINO4 - CH 356,100 157,000 197.9 1379.0 55.0 0.0 0.0
SINO4 — PE 413,100 133,700 181.9 10000 110.0 0.0 0.0
MICH - OAX 417,100 109,200 452.5 22769 76.3 0.0 0.25
MICH - CH 417,200 119,500 619.6 1565.6 111.0 0.0 0.0
MICH — PE 437,500 115,000 566.4 10000 1231 0.0 0.07
OAX -CH 397,000 149,500 33814 1084.2 78.4 0.304 0.0
OAX - PE 425,300 138,500 6173.4 10000 152.7 0.0 9.3
CH-PE 441,600 135,700 1954.2 10000 1335 0.0 0.515

TMRCA = Tiempo desde el ancestro comun mas reciente, T = Tiempo de divergencia, 6, &

y 6, = Tamafio efectivo de hembras en la poblacién 1, 2 y ancestral respectivamente, m;>m,

y my>m; = nimero de migrantes de la poblacion 1 a2 y 2 a 1 respectivamente.
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6.1.4 Parametros bioldgicos
Relacion Talla-Peso

En las costas de Mazatlan Sinaloa se colecto, de agosto del 2004 al mes de abril del
2005, una muestra de 183 ejemplares cuyas longitudes de talla méxima oscilaron entre 260 y
540 mm y una talla media de 358 mm, un peso total que oscil6 entre 100 a 1050 gr con un

valor medio de 283 g.

Para la zona de Chiapas la muestra consistio de 154 individuos de S. sierra que se
capturaron entre los meses de octubre del 2005 a marzo del 2006, con organismos que
presentaron longitudes entre 310 y 680 mm y una talla promedio de 520 = 0.5 mm de
longitud total. Su peso fluctud de los 127 a los 1610 g y un promedio de 700 g = 1 g sin
eviscerar. Los machos en general presentaron tallas y pesos menores; en las hembras se
registré una talla minima de 290 mm y una maxima de 680 mm en comparacién con los

machos cuya talla minima y maxima fue de 310 y 605 mm, respectivamente (Tabla 5).

Tabla 5. Longitud (L) y Peso (P) minimos, maximos y promedio de S. sierra para cada

zona expresadas en mmy g respectivamente.

Zona Lmin. LmAx. Lrrom. Pwmin. Pmax. Pprom.
Mazatlan 240 540 358 100 1050 283
Chiapas 290 680 520 127 1610 700

Para la zona de Chiapas se determiné el sexo de 154 organismos registrandose 79
machos y 75 hembras que resulté en una proporciéon de sexos de 1:1.05. Los datos se
analizaron mediante la prueba de Chi-cuadrado (X?) mostrando que la proporcion entre

machos y hembras no es significativamente diferente de la razén 1:1 (p > 0.05).
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La observacion del estado de madurez gonadica en hembras resulté en 5 individuos en
fase de inmadurez con ovocitos transparentes e imperceptibles a simple vista; 64 en proceso
de maduracién, en donde los ovarios ocuparon la mitad de la cavidad abdominal y los
ovocitos se apreciaron a simple vista; 65 maduros e iniciando en proceso de desove, la
gonada ocupa toda la cavidad abdominal y al presionar fluyeron ovocitos hidratados; 15
desovados con gonadas flacidas, y 6 en reposo con génadas contraidas y algunos ovocitos
en el tejido (escala de madurez segin Holden y Raitt. 1975).

Relacion Peso-Longitud

Para establecer la relacion peso-longitud se estimé una ecuacién comdn para ambos
sexos por area de estudio. En Mazatlan dicha relacion quedo representada por Pt = 0.002
Ly>%. Al aplicar una prueba de t-student, ésta resulté significativa (P< 0.05) con respecto al
coeficiente b. Lo anterior y considerando la pendiente de la curva y también que la
estimacion con un valor del exponente fue menor a tres, indica que el crecimiento de los
organismos en esta zona es de tipo alométrico. Para Chiapas la ecuaciéon mostro los
siguientes valores: Pt = 0.0008 L1*?, en tanto que la prueba estadistica no fue significativa
(P> 0.05) y el exponente menor de 3 por lo que el crecimiento en esta localidad es de tipo

isométrico, es decir el incremento de peso Yy talla es proporcional (Tabla 6; Figura 15).

Tabla 6. Parametros de la relacion peso- longitud de S. sierra en las dos localidades de

estudio.

ZONA / parametros a b r n
Mazatlan 0.002 2.03 0.84 186
Chiapas 0.001 2.23 0.86 154
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Fig.15. Relacion peso- longitud en las poblaciones de S. sierra en Mazatlan (A) y Chiapas (B).

Estimacion de la edad

Se analizaron un total de 155 pares de otolitos para la zona de Chiapas y 188 para
Mazatlan mediante un registro de consenso de dos observadores. Se apreciaron las bandas
de crecimiento con claridad y sin dificultad de definicion tomando un anillo por afio, con
base en la temporalidad anual de la deposicién de las marcas de crecimiento observadas en

S. cavalla, S. maculatus y S. commerson (Johnson et al., 1983; Schmidt et al., 1993; Ballagh
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et al., 2006), asi como por los estudios en S. sierra respecto al porcentaje de bordes opacos
y de incrementos del ancho de los otolitos (Medina-Gomez, 2006; L6opez-Murda, 2010). De
esta forma se identificaron 6 grupos de edad para Mazatlan entre las tallas de 220 y 588 mm

y 7 para el area de Chiapas entre 300 y 708 mm.

Tabla 7 .Numero de ejemplares y tallas observadas por grupo de edad para cada zona.

EDAD Mazatlan. Talla obs. Chiapas Talla obs.

1 28 220 16 190

2 71 315 64 322

3 47 370 33 407

4 18 440 30 512

5 17 502 8 600

6 7 580 2 690

7 1 708
Total 188 155

Para Mazatlan al igual que Chiapas, el grupo de edad con mayor incidencia de
ejemplares fue el que corresponde a la edad dos, seguidos de la edad tres lo que sugiere que
en las capturas estan mejor representados los organismos mas jovenes. Los organismos en

las edades 6 y 7 para ambas zonas fueron escasos. (Tabla 7).
Estimacion de los parametros de von Bertalanffy

Los parametros de crecimiento individual obtenidos por el método de Ford-Walford
para ambos sexos se muestran en la Tabla 8. El valor de la talla asintdtica (L., = 859.9 mm)
para los ejemplares de S. sierra en la zona de Chiapas fue mas alto en comparacién con
Mazatlan al igual que el valor de to mismo que resulto ligeramente mayor para la Chiapas.

No obstante lo anterior, el valor de la tasa de crecimiento para Mazatlan (k) se observd con

una unidad por arriba de la obtenida en Chiapas (Tabla 8).
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Tabla 8. Constantes de crecimiento para la ecuacion de crecimiento de Bertalanffy en cada
zona.

ZONA / parametros Lo k to
Mazatlan 753.3 0.22 -0.11
Chiapas 859.9 0.21 -0.19

Las ecuaciones que describen el crecimiento quedan expresadas de la siguiente forma:

Para S. sierra en Mazatlan Ly = 753 (1- e %22 (-011)

Para S. sierra en Chiapas Ly = 859 (1- e 02 (-019)

Esta ecuacion muestra la tendencia con la que se incrementa la talla del cuerpo con
relacion a edad, se puede observar que aun cuando se trata de individuos de la misma
especie, los que se distribuyen en la zona de Chiapas alcanzan tallas mayores a la misma
edad.

Respecto a Mazatlan, en la edad 0 no se determing la longitud, ya que esas tallas no
estuvieron presentes en la captura por el arte de pesca y tamafio de la malla. Sin embargo se
puede observar que en las primeras fases del desarrollo, el crecimiento se S. sierra) en la
edad 1 la especie alcanza los 20 cm, por lo que en las etapas juveniles o de inmadurez
alcanzan los 30 cm (2 afios), los organismos en la zona de Chiapas alcanzan tallas mayores

representando la mayor parte de los organismos capturados.
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Fig. 16. Curvas de crecimiento de von Bertalanffy para S. sierra en Mazatlan y Chiapas

En lo que respecta a la comparacion de curvas de crecimiento por medio de la

comparacion simultanea de Hotelling entre las poblaciones de Mazatlan y Chiapas, ésta
marco una diferencia altamente significativa en la que en primer lugar se destaca la L,

seguida por la tp y finalmente las K's (Figura 16; Tabla 9).

La prueba de razén de verosimilitud sefialé una diferencia en la estimacion de los tres

parametros, de nuevo la causa principal de diferencia es la L, seguida de la to y finalmente

la K (Tablas 9 y 10).
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Tabla 9. Matriz de salida de la prueba de Hotelling, para S. sierra, del programa EDK2000
Version 1.0 (Isaias Salgado, 2005).

Matriz S Matriz S inversa
1.1283773  -0.0009164 -0.00524874 9.43546347 13401.2523 -501.855519
8.622 e 5.793 % 22835556.3 -1105936.85
0.00005602 85200.5165
-108.6906 0.0115 0.0978 =[P; - P,]'
T2 =5.393e+05 T2-0.01: 3,20 = 16.2960 Fo.01: 3,20 =4.9382
Intervalo de confianza 99 % F Critica
-110.4412 <= L, 1-L,2 <= -106.9400 19035.6176
0.0100 <= K1 - K2 <= 0.0131 280.6622
0.0854 <= tol -ty2 <= 0.1101 310.3263
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Tabla 10. Prueba de Likelihood comparando dos poblaciones Mazatlan y Chiapas de S.
sierra con la funcion de crecimiento von Bertalanffy.

Limitaciones Grados de

Lineales Modelo RSS PLR Libertad P
Itl — 75301[1 _{-0.220 (t+00.106)}]
Ninguno o= 861.70[1- £ 0.208( HO.ZM)}] 10.06
Li1 = L|2
Ki =K, i = 807.19 [1- $0-214(t+-0-1571] 29802.2 | 191.86 3 0.000
tor = to2
Itl — 82921[1_ {- 0.165(t+0.491)}]
Liy = Liy o= 829.21[1- {-0.235(t+0.062)}] 2557.4 | 132.93 1 0.000

|t1:759-30[1' {- 0.213(t+0.148)}]

Ky = Ko =855, 79[ £0200160) 528 | 39.80 1 0.000

Itl:757 66[1' {- 0.214(t+0.160)}]

tor = top |p=857 28[ 1 £ 02130160} 57.2 41.74 1 0.000

6.2 Scomberomorus concolor
6.2.1 Diversidad genética de la region control del DNAmt y filogenia de haplotipos

El andlisis de un fragmento de 702 pares de bases de la regién control del DNA
mitocondrial de S. concolor resulté en valores de diversidad genética inclusive mas altos que
los de S. sierra. En los 231 individuos estudiados fueron resueltos 198 sitios variables que
consistieron de 178 transiciones y 43 transversiones que resultaron en 239 haplotipos Unicos
de los cuales 59 fueron haplotipos resultantes de una sola sustitucion (o “singletones”). De la
misma forma, con base en el criterio de parsimonia se identificaron 146 sitios informativos

con un promedio de diferencias nucleotidicas de 20.7. La diversidad haplotipica para el
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conjunto de las localidades (h) fue de 0.997 (+0.0004) mientras que la nucleotidica se estimo
en 0.01959 (+0.00857; Tabla 11). Al igual que en S. sierra, no obstante que se presentaron
numerosos haplotipos con mutaciones dobles, estos no consistieron de bases invertidas
(doublets). Este tipo de sustituciones se presentaron en los sitios 72-73, 85-86, 190-191,
278-279, 321-322, 381-382, 475-476 y 645-646.

Respecto de la evaluacion de diferencias temporales entre colectas de algunas
localidades y a diferencia de S. sierra, ninguna comparacion resultd significativa
confirmando la homogeneidad genética temporal de los muestreos. Por tal razon, las
secuencias de localidades con muestras temporales fueron consideradas como una sola para
los andlisis subsecuentes (Tabla 12). De la misma forma, con base en el analisis de ®st entre
pares de poblaciones, las localidades muestreadas fueron agrupadas en la zona del alto golfo
(GCaLto) Y la regidon central (GCcentro) para los analisis filogenéticos, de estructura
poblacional, demografia histérica y de coalescencia.

La filogenia de los haplotipos reconstruida mediante Neighbor-joining, mostré un
arreglo de haplotipos con soportes bajos y sin una relacion clara con la distribucion
geografica. No obstante que se observan algunos clados, estos resultaron en un incipiente
soporte estadistico y no mostraron una clara regionalizacion de los haplotipos (Fig. 17). Por
su parte, los haplotipos correspondientes a S. sierra y S. cavalla se separaron en forma clara

del resto de las secuencias.

Por su parte, el arreglo de haplotipos en el arbol no enraizado de “Neighbor-joining”
mostro la presencia de dos grupos de haplotipos altamente divergentes denominados Clados
I'y 11, con un nimero promedio de diferencias de 8.2 separados por un haplotipo intermedio
(Sc137) por un total de 28 substituciones que corresponden (Fig. 18). Ambos grupos se
encuentran formados por multiples subgrupos con un arreglo de los haplotipos en forma de
estrella conectados por ramas largas. El clado | contiene 48 de los 231 individuos analizados
(20.7%), mientras que el haplogrupo Il contiene el resto (183) de los individuos analizados.
Cabe destacar que no se observa un arreglo de los haplotipos relacionado con alguno de los
haplogrupos o con la ubicacion geografica de los individuos.
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Tabla 11.- Variabilidad genética y pardmetros del modelo de expansién demografia y espacial de la regién control del DNAmt de S.
concolor. Tamafo de muestra (N), numero de haplotipos (nh), diversidad haplotipica (h), diversidad nucleotidica (r), desviacion estandar
(SD), tiempo desde la expansion en afios (T). Rangos de T estan dados en el intervalo de confianza al 95%.

Localidad
HT GY BK LB PN cL SF
N 16 37 27 23 52 24 52
nh 15 35 27 23 52 22 52
Variabilidad h 0.992 0.997 1.0 1.0 1.0 0.993 1.0
Geneética (SD) (0.025) (0.007) (0.015) (0.012) (0.004) (0.014) (0.004)
n 0.0302 0.0297 0.0301 0.0271 0.0298 0.0281 0.0305

(SD) (0.0158)  (0.0149) (0.015) (0.0139)  (0.0148) (0.0143)  (0.0152)

T 24.1 22.4 25.5 145 26.1 25.3 24.7
T (Ky) 490.4 455.8 518.9 295.0 531.1 514.8 502.4
(C1-95%) 356.1-561.7 323.5-773.3 347.9-630.8 197.4-704.1 321.5-622.7 207.5-616.6 350.0-586.0

Demografica 6o 0.004 3.07 0.0 7.4 0.005 0.0 0.0
No 40.7 31,200 0.0 75,300 50.8 0.0 0.0
01 129.7 66.43 78.8 173.4 60.9 64.8 112.9

N, 1.32x10° 6.75x10° 8.02x10° 1.76x10° 6.19x10° 6.59x10° 1.14x10°
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T 23.8 18.8 21.4 13.5 20.5 20.9 23.3
T (Ky) 484.3 382.6 435.5 274.7 417.1 425.3 474.1

(CI1-95%) 370.3-547.4 258.5-520.9 365.1-541.3 203.5-582.0 331.7-531.1 333.7-555.5 417.2-527.0

Espacial 0 0.08 8.17 4.6 8.7 6.7 5.4 1.1
N 814 83,100 46,800 88,500 68,100 54,900 11,200
M 75.1 218.29 289.6 99,999 266.4 103.5 171.3
m 0.05 0.0013 0.003 0.58 0.002 0.0009 0.008
Neutralidad D -0.887 -0.667 -1.028 -1.092 -1.058 -0.679 -1.029
Raggedness r 0.054 0.003 0.005 0.009 0.002 0.010 0.003

D= Indice de neutralidad de Tajima
R = Indice de raggedness
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Figura 17.- Filogenia de haplotipos de S. concolor, mediante Neighbor-joining utilizando 1000

réplicas de re-muestreo por bootstrap.
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Figura 18. Arbol NJ no enraizado con las secuencias de S. concolor del Golfo de California
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6.2.2 Estructura genética de las poblaciones

La evaluacion de la diferenciacion genética entre las localidades analizadas se realiz6
mediante estimaciones de ®gsy entre pares de muestras (Tabla 12). De las comparaciones
realizadas ninguna mostro valores significativos con excepcién de la comparacion entre las
muestras de Puerto Libertad (LB) y San Felipe (SF) (®st = 0.028; P = 0.033), misma que
después de la correccion secuencial de Bonferroni dejo de ser significativa (o = 0.5/21=
0.0023).

Tabla 12.- Estimaciones de dst entre pares de localidades (abajo de la diagonal) y sus

respectivos valores de significancia (arriba de la diagonal).

HT GY BK LB PN CL SF
HT - 0.911 0.608 0.141 0.527 0.714 0.995
GY -0.020 - 0.748 0.111 0.614 0.467 0.619
BK -0.009 -0.009 - 0.401 0.858 0.968 0.714
LB 0.009 0.016 0.0004 - 0.503 0.613 0.033
PN -0.005 -0.004 -0.0104 -0.003 - 0.814 0.218
CL -0.014 -0.002 -0.0204 -0.008 -0.010 - 518
SF -0.024 -0.004 -0.0025 0.028 0.0043 -0.003 -

Una vez confirmada la ausencia de diferencias genéticas tanto temporales como
espaciales, las muestras se agruparon en las regiones del alto golfo y central con el fin de
identificar algin patron genético o demografico que refleje la historia evolutiva de las
poblaciones. EI AMOVA entre dichas regiones mostré un componente de varianza entre
grupos muy reducido (®cr = -0.003; P = 0.77), similar al componente de las poblaciones
entre grupos (®dsc = -0.0011; P = 0.52) mientras que el componente de las poblaciones
dentro de los grupos, mostré un valor notablemente alto aunque no significativo (®st = -
0.0038; P = 0.67).
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Sin embargo, al correr la base de datos incorporando la ubicacion geogréafica de las
muestras mediante el protocolo sugerido en el SAMOVA, el resultado mostrd diferencias
significativas cuando las muestras se organizaron en tres, cuatro y cinco grupos, siendo el
agrupamiento con el mayor valor de significancia el correspondiente a cuatro grupos Tabla
13). No obstante, el agrupamiento sugerido no guarda concordancia con la ubicacion y
proximidad de las muestras al considerar un primer grupo con las localidades CL, PN y BK,
un segundo grupo conformado por SF y HT y el tercer y cuarto grupo constituido
unicamente por las localidades GY y LB respectivamente.

Por su parte, la estimacion de dsr entre los Clados | y Il resulto altamente
significativo como era de esperarse (®st = 0.314; P<0.001) dado el gran numero de
nucleotidos que los separa. No obstante, cada clado se encuentra constituido por una mezcla
de haplotipos correspondientes a las regiones del alto golfo y la central por lo que no se
observa una sefial filogeogréfica clara.

Tabla 13. Andlisis espacial de la varianza molecular (SAMOVA), del agrupamiento

resultante entre las poblaciones de S. concolor en el golfo de California.

Fuente de
0 .

variacion Vafi)a(?:(ieén Indice de Fijacion | Estadistico F P
Entre Grupos 1.51 Dcr 0.015 0.0019
Entre -15 Dy -0.015 0.533
poblaciones
dentro de los
grupos
Dentro de las|  gg g Der 0.00007 0.68
poblaciones

El analisis en BAPS, gener6 una k consistente de cinco posibles poblaciones cada una
de estas con una composicion aleatoria de haplotipos poco relacionada con la ubicacion de

las localidades analizadas (Anexo 7)
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6.2.3 Demografia histérica y aislamiento con migracion

La distribucion de la frecuencia del nimero de sustituciones nucleotidicas muestra una
curva bimodal en ambas regiones del golfo de California con un ndmero de 9 y 11
diferencias para la region central y alta del golfo en una de las modas, y un nimero de 24 y
25 diferencias en la segunda moda para la region central y alta del golfo respectivamente
(Fig. 19). Por su parte ni la desviacion de la suma de cuadrados (SSD) entre la distribucion
de “mismatches” observada y la esperada ni el indice de “raggedness” para evaluar la
suavidad de la curva de distribucion considerando el modelo de expansion demografica
resultaron en desviaciones significativas para ambas regiones del golfo (P>0.05). En
contraste y considerando el modelo de expansién espacial, ambas regiones mostraron
desviaciones significativas de la suma de cuadrados en la distribucion de “mismatches” entre
la distribucion observada y esperada, al igual que el indice de “raggedness”. Respecto de las
pruebas de neutralidad, tanto la regién central (P = 0.003) como la del alto golfo (P<0.001)
mostraron deviaciones significativas de la neutralidad (Tabla 14). Las desviaciones tanto de
la suma de cuadrados como de la neutralidad en la variacion genética, son consistentes con
la distribucion bimodal que muestran los haplotipos. En ambas regiones el nimero de
diferencias de la primera moda es de 9 en tanto que la segunda muestra el méximo valor de
diferencias en 24 (Figura 19). La distribucion bimodal de los haplotipos resulta consistente
con poblaciones en equilibrio que han atravesado por multiples eventos de expansion, sin
embargo es posible atribuirlas también a la presencia de los dos clados divergentes, mismos
que podrian haberse originado por procesos de aislamiento y/o colonizacion seguido de

contacto secundario.

Considerando la tasa mutacional estimada de 3.6% por millon de afios, la expansion
demogréfica tuvo lugar hace 421,200 afios (IC 95%; 343,900-600,300) para la region del
alto golfo, en tanto que para la region central la expansién ocurrié hace 508,800 afios (IC
95%; 327,600-602,300). Por su parte, la expansion espacial fue mas reciente y pudo haber
tenido lugar hace aproximadamente 421,200 afios (IC 95%; 352,000-508,700) para la region
del alto Golfo y hace 411,000 afios (IC 95%; 333,700-518,900). La expansion ya sea
demogréfica o espacial, coincide en ambos casos con el periodo interglaclial Glinz-Mindel
(390,000 afios atras) que fue precedido por la glaciacion de Kansas la cual tuvo lugar hace

aproximadamente 580,000 afios (Hallberg, 1986) y en la cual la temperatura superficial del
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agua mantuvo condiciones adecuadas para la proliferacion de las poblaciones de especies

pelagicas en el Pacifico oriental debido al restablecimiento de las zonas de alta

productividad.
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Figura 19.- Distribucion de frecuencias del nimero de diferencias entre pares de secuencias de las

poblaciones de S. concolor analizadas de acuerdo al modelo de expansion demogréfica y espacial

para la region norte y centro del golfo de California.
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Por su parte, la expansion espacial fue similar en ambas regiones del Golfo
probablemente ocurrioé en un tiempo mas reciente hace aproximadamente 411,000-421,000
afios atras aunque dentro del periodo interglacial de Giinz-Mindel. No obstante de que se
observa una distribucién bimodal, similar a la expansion demogréfica, la falta de ajuste al
modelo debido a la desviacion de la suma de cuadrados, obedece a que en la distribucién
espacial, a diferencia de la demogréafica, se observa un desfasamiento de una a dos

diferencias menos en la distribucion del nimero de las mismas (Fig. 18).

Debido a la existencia de dos haplogrupos conformando la arquitectura genética de S.
concolor y por la ausencia de heterogeneidad genética entre ambas regiones en el Golfo de
California, fueron obtenidos los parametros demogréaficos para cada uno de los haplogrupos
con el fin de analizar a mayor detalle la historia demografica relacionada con procesos de
colonizacion de nuevas areas o aislamiento genético con posterior contacto secundario
(Tabla 14).

Aunque los haplogrupos mostraron estimaciones similares de diversidad en términos
de h, = y &, se observaron diferencias importantes en la demografia historica ya que la
estimacién de 1 del haplogrupo I resultd tres veces mas grande (24.33) que la del haplogrupo
I1 (8.33). Considerando la tasa mutacional estimada del 3.6%, la edad de estos haplogrupos
puede ser estimada en 507,900 afios para el haplogrupo | mientras que la edad del
haplogrupo 1l se estima en 170,100 afios. Las desviaciones de la neutralidad, asi como el
ajuste a la suma de cuadrados (SSD) entre la distribucion de “mismatches” y la notable
diferencia entre la estimacion del tamafio efectivo de las poblaciones antes (6o = 12.3) y
después de la expansion (01 = 540.3), fueron coincidentes con el modelo de expansion
poblacional para el haplogrupo Il. En contraste, el haplogrupo I no mostré desviaciones
significativas a la neutralidad y una diferencia discreta entre el tamafio efectivo poblacional
antes (6o = 0.005) y después de la expansion (6; = 49.0) en coincidencia con un escenario de
estabilidad. Incluso las graficas que muestran las fluctuaciones en el tamafio de las
poblaciones con respecto al tiempo (skyline) obtenidas mediante Beast (Drummond vy
Rambaut 2007), muestran patrones distintos entre los ambos clados (Anexo ¢?). Mientras
que en el haplogrupo | hay una tendencia sostenida de crecimiento a partir de los 200,000

afios, el haplogrupo Il muestra la misma tendencia (aunque un tanto mas pronunciada),
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seguida de estabilizacion y un nuevo incremento pronunciado a partir de los 80,000-90,000

afios y otra estabilizacién en los altimos 40,000 afios.

Por su parte, los resultados del IMa en modo M y considerando el modelo completo
(61 # 62# 64 and my # my), mostraron que la distribucion posterior de la probabilidad para
los diferentes parametros resultd en valores diferentes de cero para la migracion (m) junto
con diferencias en el tamafo efectivo de las poblaciones (0), especialmente de la poblacion
ancestral. Por su parte, las corridas en modo L, fueron consistentes en apoyar las
estimaciones de m diferentes de cero asi como las diferencias en el tamafio efectivo de la
poblacion ancestral. Las pruebas de maxima verosimilitud para cada uno de los 24 modelos
de las corridas en modo L coincidieron en sustentar un modelo con migracion entre las
regiones del alto y centro del Golfo de California y diferencias notables del tamafio efectivo
poblacional con respecto al de la poblacion ancestral. EI modelo con mayor soporte
estadistico consistio de migracion en términos de coalescencia (en escala histérica) cero de
la poblacion del alto Golfo a la central y mayor flujo genético, aunque modesto, en la
direccion contraria (Mcentranorte = 0.624). ElI modelo seleccionado mostré valores
significativos del parametro 6 para ambas poblaciones (Onorte = 4225; Ocentrar = 2467)
mientras que el valor de la poblacion ancestral fue notablemente menor (Oancestrar = 419.4).
Considerando la tasa mutacional del 3.6% por millén de afios y un tiempo generacional de 2
afios, dichos valores corresponden a estimaciones de N, de 21.5 x 10° hembras para la
poblacién del alto Golfo, 12.5 x 10° para la central, y de 2.1 x 10° para la ancestral,

respectivamente (Tabla 15; Anexo 2).
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Tabla 14. Variabilidad genética y parametros del modelo de expansion demogréafica y espacial de la

region control del DNAmt de S. concolor para las regiones del alto Golfo y la Central, y de los

Clados 1 y 11 observados.

Norte Central Todas Clado | Clado Il
N 151 80 231 67 164
nh 144 75 212 61 151
Diversidad h 0.999 0.998 0.999 0.997 0.998
Genetica (SD) (0.0009) (0.002) (0.0005) (0.003) (0.0009)
m 0.0294 0.0297 0.100 0.0269 0.0239
(SD) (0.0145) (0.0146) (0.049) (0.013) (0.012)
T 20.7 25.0 23.6 24.35 8.34
T 412.2 508.8 480.3 507.9 170.1
Cl(95%) 343.9-600.3  327.6-602.3  374.6-563.7 | 341.3-666.5  105.7-491.7
Demogréfica 0 0.007 0.007 0.02 0.005 12.33
N 71.2 71.2 203 50.9 125 x 10°
0 69.5 69.7 65.6 49.03 540.3
N 7.07 x 10° 699.0 x 10° 6.7 x 10° 498 x 10° 5.5 x 10°
SSD 0.002 0.002 0.001 0.003 0.005
T 20.7 20.2 18.9 19.1 8.133
T 421.2 411.0 385.2 388.7 165.5
Cl(95%) 352.0-508.7  333.7-518.9  333.2-463.9 | 303.2-496.5  105.7-491.6
Espacial 0 45 5.6 5 6.4 12.6
N 45,800 57,000 50,900 65,500 128,200
M 163.1 188.1 185.6 101.5 99,999
m 0.002 0.0016 0.0018 0.0007 0.39
SSD 0.006 0.005 0.005 0.009 0.004
Neutralidad D -1.256 -1.002 -1.242 -0.857 -1.433
Raggedness R 0.001 0.002 0.001 0.002 0.001

Tamafio de muestra (N), numero de haplotipos (nh), diversidad haplotipica (h), diversidad

nucleotidica (r), desviacion estandar (SD), tiempo desde la expansion en afios (T). Rangos de T estan

dados en el intervalo de confianza al 95%.
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Tabla 15.- Valores de los pardmetros estimados entre pares de poblaciones mediante 1IMa2.

Compara('“én TM RCA T Hnorte Hcentro HA mnorte>centro mcentro>n0rte

NORTE-CENTRAL 720,000 52,300 4225 2467  419.1 0.0 0.624

TMRCA = Tiempo desde el ancestro comin mas reciente, T = Tiempo de divergencia, 6, &
y 6 = Tamario efectivo de hembras en la poblacion 1, 2, y ancestral respectivamente,
Mhorte™>Meentro Y Meentro™>Mnorte = NUMero de migrantes de la poblacion norte hacia la central y
de la central a la norte respectivamente.

Por otro lado, la distribucién de la probabilidad posterior del tiempo de divergencia (t)
entre las poblaciones central y del alto golfo tuvo su mayor valor entorno a cero (t = 1.285),
que resultd en una estimacion reciente, de 52,300 afios atras. Por su parte, el tiempo
promedio desde la separacion de ambas poblaciones del mas reciente ancestro comdn
(TMRCA), alcanz6 un valor de 17.75, que corresponde a un tiempo estimado de hace

aproximadamente 720,000 afios (Tabla 15; Anexo 2).
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7. DISCUSION
7.1 Variabilidad genética

Los niveles de variacion genética de la region control del DNA mitocondrial en ambas
especies mostraron valores similares de diversidad haplotipica y nucleotidica, misma que
resulta a su vez similar a la de otras especies de escombridos e incluso de especies de
tinidos y picudos. Tal es el caso de la diversidad observada en las especies congenéricas S.
maculatus (h = 0.812; = = 0.026; Buonaccorsi et al. 2001), S. commerson (h = 0.910; = =
0.04; Sulaiman y Ovenden, 2010), S. niphonius (h = 0.996; = = 0.0236; Shiu et al. 2009) y la
macarela del Atlantico Scomber scombrus (h = 0.988; n= = 0.029; Nesbo et al. 2000).
Estimaciones similares de diversidad para la misma region de DNAmt han sido reportadas
en atunes (Alvarado-Bremer et al., 2005; Ely et al., 2005; Martinez et al., 2006), picudos
(McDowell y Graves, 2002; Graves y McDowell, 2003; Muths et al., 2009; Diaz-Jaimes et
al., 2010). De esta forma, la region control del DNAmt al parecer en un importante nimero
de muestra niveles significativamente altos que a su vez contrastan con la mayoria de los

estudios en la misma region en tiburones.

Por lo general, niveles altos de diversidad estan asociados con tamafios efectivos
poblacionales grandes y en consecuencia bajos niveles de divergencia (Graves 1998, Diaz-
Jaimes et al., 2010), caracteristicas que son sobresalientes en la historia de vida de las
especies pelagicas. La alta diversidad genética que exhibe la regidn control del DNAmt por
lo general resulta de una alta tasa mutacional relacionada con errores de acoplamiento
durante la transcripcion que por lo general se acumulan en las regiones de los extremos
(Faber et al., 1998). En un estudio de la regiéon control del DNAmt en atunes, Alvarado-
Bremer et al. (1997), determinaron como la region méas variable el segmento | de
aproximadamente 450 pb en el inicio de la secuencia. Dicho segmento permitié reconocer
diferencias entre las especies, mismas que han mostrado similitudes significativas y han
imposibilitado la identificacion de larvas en las diferentes especies de tunidos del Pacifico
Occidental Las secuencias de ambas especies (S. sierra 600 pb y S. concolor 690 pb),
contemplan dicha region por lo que resulta consistente con los niveles de variabilidad

genética observados.
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Con relaciéon a la variacion temporal en las frecuencias haplotipicas, éstas no se
presentaron en ninguno de los muestreos temporales para las localidades analizadas de S.
concolor lo que resalta el cardcter panmictico de las poblaciones de sierra en el golfo de

California.

En contraste en S. sierra, los muestreos temporales de la poblacion de Mazatlan
exhibieron diferencias significativas en las frecuencias haplotipicas entre los afios de colecta
2003, 2004 y 2008. En tanto que la colecta del 2004 mostré diferencias significativas
respecto de 2003 y 2008, estas Ultimas no mostraron diferencias entre si por tanto ambas
colectas se unificaron en la localidad SIN. Finalmente, debido a que la colecta del 2004
(SINO4) mostré diferencias también con respecto del resto de las localidades ésta se
mantuvo como una colecta individual. Dichas diferencias se acompafaron de diferencias
notables en los indices de variabilidad genético-molecular del DNAmt; en general la colecta
SINO4 mostrdé un bajo nivel de la diversidad nucleotidica (0.76%) que contrastd con el
promedio en el resto de las localidades alcanzando un valor del 2%. Diferencias similares se
observaron para la diversidad en términos del namero de sitios polimérficos (24 de un
promedio de 70), asi como del niamero de diferencias promedio entre secuencias (4.9 de un

promedio de 13.3).

Evidentemente, estos niveles de diversidad exhibidos por la colecta SINO4 se
encuentran relacionados con las diferencias observadas. Las diferencias genéticas en una
escala espacio/temporal reducida son comunes en el ambiente marino para especies
pelagicas, y se conocen como “chaotic genetic patchiness” (Hedgecock, 1994). Este tipo de
patrones suele estar relacionado con diferencias en el éxito de sobrevivencia de las crias 0
“sweepstakes-chance” en el ambiente marino ocasionado por una disposicion espacial
heterogénea de recursos y/o condiciones adecuadas para la sobrevivencia; son comunes en
especies que se caracterizan por exhibir distribucién continua y una alta fecundidad
acompafada de eventos masivos de desove. De esta forma para un evento reproductivo y
afio en particular, el exito en la sobrevivencia pudo haber generado la descendencia a partir
de un namero limitado de progenitores resultando en los niveles de diversidad observados.
Esto resulta factible para la colecta debido al notorio contraste en los niveles de diversidad
observados para la colecta SINO4 vy el resto de las localidades. En adicion a lo anterior,

fueron observadas también diferencias en la composicién de las edades de la colecta SINO4
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y el resto de las mismas; mientras que en SINO4 la edad 2 estuvo sobrerrepresentada (74%)
con respecto de la edad 3 (22%), estas dos clases de edad estuvieron representadas e forma
equitativa en un 50% en la colecta de SIN. Por su parte, la colecta de MICH tuvo una
representacion de las edades 3 con un 53%, la 4 con 44% y la 5 con 3% mientras que en la
colecta de OAX las edades 2 y 3 estuvieron representadas por un 47% y 53%
respectivamente. La evidencia anterior resulta asi congruente con un efecto de sesgo de
muestreo posiblemente relacionado con diferencias en el éxito de la sobrevivencia e incluso
con sesgo en el muestreo o con la intesisdad de pesca. Diferencias similares en las
frecuencias alélicas del locus PEPA-2 entre edades y sexo, han sido reportadas para

Scomberomorus cavalla en el golfo de México (Gold et al. 1997).
7.2 Divergencia genética

Los patrones de divergencia genética en ambas especies resultaron contrastantes.
Mientras que en S. sierra se detectd una marcada sefial de divergencia que no esta asociada a
la distribucion geografica, S. concolor en el golfo de California por su parte se encuentra
constituida por una poblacién panmictica.

Los resultados en su conjunto asi como la evidencia en algunos aspectos reproductivos
de ambas especies y los reportes de distribucion de larvas, indican que S. sierra y S.
concolor se encuentran asociadas fuertemente a zonas de alta productividad, circunstancia
que al parecer ha jugado un papel preponderante en el contrastante patron de divergencia

genética observado.
7.2.1S. sierra

A pesar de las diferencias genéticas observadas entre colectas temporales en un caso, y
diferencias entre localidades cercanas en el otro, es posible identificar un patron de
divergencia genética a lo largo del ambito de distribucion de S. sierra. De esta forma, con
base en las estimaciones de ®gt entre pares de poblaciones al igual que con el resultado que
mostrd la varianza entre grupos mas significativa en el SAMOVA, es posible identificar tres
unidades poblacionales bien diferenciadas o “stocks”; uno correspondiente a la zona norte
(Sinaloa), un segundo stock en la zona centro (Oaxaca-Chiapas), y otro en la zona sur
(Pert). Al menos dos de estas poblaciones (SIN y OAX), corresponden a zonas de gran

abundancia del recurso segun reportes de datos de pesca por lo que las diferencias
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encontradas deben ser consideradas para el establecimiento de criterios de administracion de
la pesqueria. Las diferencias observadas podrian estar relacionadas con la existencia de
sitios de desove o reproduccion y las diferencias en la temporalidad del mismo a lo largo de
su ambito de distribucion; mientras que en México en la zona del Pacifico, el desove ocurre
en primavera durante los meses de abril, mayo y junio donde se detecta el mayor porcentaje
de gonadas maduras en las costas de Jalisco (Lucano et al. 2012), durante el verano en los
meses de Junio a Septiembre, en aguas de Centroamérica ocurre en los meses de agosto a

octubre y en Sudamérica durante los meses de diciembre a abril.

La abundancia en las capturas, parece estar asociada a su vez con la existencia de
zonas de alta productividad tanto en la region de la boca del Golfo, como en el Golfo de
Tehuantepec asi como en la surgencia del Per(, esta tltima considerada como una de las mas
productivas a nivel mundial. Asimismo, en estas areas existen reportes de gran abundancia
de larvas (Klawe, 1966; Aguirre-Villasefior, 2006) por lo que las zonas de surgencia
representan areas de alimentacion y crianza. Similarmente, el desove en estas especies ha
sido asociado con zonas de alta productividad donde un incremento notable en el
crecimiento y por ende sobrevivencia de larvas ha sido registrado (Lauth, 1996). Aunado a
lo anterior y a pesar de que la sierra en su etapa adulta presenta movimientos migratorios,
éstos son limitados como resultado de su densidad corporal, la longitud de sus aletas
pectorales y la longitud corporal en relacion a otros escombridos con habitos migratorios
como los atunes (Manguson, 1978). Lo anterior apunta hacia una tendencia de las
poblaciones de sierra a mantenerse cercanas a los sitios de productividad para efectuar el
desove y crianza de la progenie y en consecuencia algin grado de fidelidad a las zonas de
surgencia por su dependencia de recursos para la alimentacién. De esta forma, la
temporalidad en el desove, una capacidad limitada de dispersion y algun grado de fidelidad a
los sitios de desove, parecen ser los factores que han promovido el aislamiento de las

poblaciones y en consecuencia el patron de divergencia observado.

Las diferencias entre la region norte (Sinaloa) respecto de la central (Oaxaca y
Chiapas) y sur (Per0), fueron consistentes aunque no asi las correspondientes a la zona
central y sur ya que si consideramos la correccion para comparaciones simultaneas el valor
de dgr deja de ser significativo. Dichas diferencias deberan ser revaluadas mediante

muestras temporales del Peru, que permitan definir si tales diferencias son consistentes ya
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que ambas poblaciones parecen tener historias evolutivas distintas dado el flujo genético
discreto que se observa de las estimaciones mediante IMa. De otra forma, el bajo nivel de
diferenciacion entre estas zonas (que contrasta con el de la zona norte) podria resultar de la
ocurrencia de contacto secundario promovido por el incremento en el nimero de areas de
surgencias en el Pacifico Oriental o la intensificacion de la corriente de Humboldt ocurrida
durante el mas reciente evento glacial (Andreasen y Ravelo, 1997), que posiblemente

promovio la mezcla entre ambas poblaciones.
7.2.2 S. concolor

Por su parte, S. concolor parece tener una historia evolutiva contrastante a la de la
sierra del Pacifico debido a las caracteristicas del golfo de California el cual es considerado
como una cuenca semi-aislada subdividida en al menos dos regiones; el alto golfo y la
region central, ambas con diferencias en las caracteristicas oceanogréaficas a lo largo del afio.
La zona del alto golfo se caracteriza por una variacién amplia en la temperatura del agua,
salinidad y oxigeno disuelto. Respecto a la temperatura, ésta se ubica en un rango de 12°C
durante el invierno a 32°C durante el verano. De la misma forma, la profundidad de dicha
region puede variar hasta en 10 m debido a la diferencia en la intensidad de las mareas
originadas por el influjo de aguas del Pacifico, situacion que juega un papel importante si
consideramos que en el extremo norte del alto golfo la profundidad media es de 30m
(Alvarez-Borrego, 2010). Por su parte, la region central se caracteriza por mostrar
condiciones de mayor estabilidad y con una influencia importante de las aguas del Pacifico
oriental. En cuanto a la productividad, la region central presenta zonas de afloramiento
durante el verano en la parte continental, en el area cercana a las Islas Tiburon y Angel de la
Guarda en tanto que en la zona del alto golfo se aprecia una alta productividad a lo largo del
afio debido a la mezcla producida por las variaciones en la profundidad.

De esta manera y con el fin de determinar si estas diferencias han repercutido en el
aislamiento de las poblaciones, fue que en el presente estudio las localidades se agruparon
en ambas regiones Sin embargo no fueron detectadas diferencias genéticas temporales ni
espaciales entre las localidades de la zona del alto golfo y la central lo que sugiere la
existencia de una poblacién genéticamente homogénea probablemente resultado de la
existencia de flujo genético suficiente entre ambas zonas. Lo anterior resulta explicable si

consideramos que las condiciones de bajas temperaturas y nivel reducido de la profundidad
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y en consecuencia de la termoclina limitan la presencia de las poblaciones de sierra asi como
la de muchas otras especies. Por tanto la poblacion de S. concolor que habita en el alto golfo
debe desplazarse hacia la region central donde encuentra condiciones favorables propiciando
la mezcla con la que habita en la zona central del golfo y eliminando la posibilidad de

aislamiento entre ambas poblaciones.

Este resultado es congruente con los reportes de Valdovinos-Jacobo (2006), quien con
base en datos de edad y longitud del analisis de otolitos, observé que durante el verano el
alto golfo es ocupado por individuos de gran tamario en estado de gravidez y en condiciones
de desovar. Aunado a lo anterior, en dicha estaciébn han sido observadas grandes
concentraciones de larvas de Scomberomorus spp., sugiriendo la existencia de actividad
desovante (Moser et al., 1973). Por su parte, en la zona centro ya hacia los mese de octubre-
noviembre, Valdovinos-Jacobo (2006) también reporta individuos en condicion post-desove
en coincidencia con la presencia de grandes cardimenes de sardina y anchoveta durante la
época de afloramientos en la zona circundante a las Islas Tiburon y Angel de la Guarda. Una
vez concluida la temporada de afloramientos en la zona central S. concolor regresa a la parte
alta del golfo donde encuentra condiciones favorables en la primavera que incluyen zonas
importantes de afloramientos previo al desove de verano. De esta forma, S. concolor en el
golfo de California esta constituida por una poblacion migrante genéticamente homogénea,
que ocupa de manera estacional ambas regiones del golfo mismas que al igual que en S.
sierra, mantienen una relacion estrecha con zonas de alta productividad las que utilizan

como zonas de alimentacion y/o crianza.
7.3 Demografia histérica y filogeografia

La distribucién de la frecuencia en el numero de diferencias entre secuencias
(“mismatches”), mostro clara evidencia de la ocurrencia de expansiones poblacionales en la
sierra del Pacifico en tanto que en menor grado para la sierra del golfo. En la primera, el
patron de diferencias siguid una distribucion unimodal mientras que en S. concolor dicho
patrén consistié de una distribucion bimodal. Esta diferencia en la historia demogréafica de
ambas especies, esta relacionada con la aparicion de eventos climaticos/geologicos distintos

en el Pacifico oriental y el golfo de California.
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En el caso de S. sierra el patron de distribucion de frecuencias resultd consistente con
las diferentes aproximaciones aplicadas, las cuales corroboraron la ocurrencia de una
expansion demografica, misma que aparentemente fue coincidente con eventos glaciales
ocurridos durante los Gltimos 500,000 afios en el Pacifico oriental (Lea et al., 2000),
especificamente durante el periodo inter-glacial Yarmouth ocurrido aproximadamente hace
300,000-265,000 afios después de la glaciacion de Kansas (Levin, 2003). Durante este
tiempo, la temperatura superficial del agua fue aproximadamente de 3-5°C maés fria que la
actual y durante el periodo inter-glacial aproximadamente 1°C méas célida que las
condiciones que han prevalecido los ultimos 500,000 afios (Pisias y Mix, 1997). De la
misma forma, algunos estudios basados en estratos de foraminiferos y radiolarios de
sedimentos oceanicos, han sido usados para reconstruir las condiciones oceanograficas del
Pacifico oriental durante los periodos glaciales-interglaciales desde el Plioceno tardio al
Pleistoceno medio (Le et al., 1995; Cannariato y Ravelo, 1997; Spero et al., 2003). Dichos
estudios han mostrado fluctuaciones significativas en los niveles de productividad primaria
relacionados con la profundidad de la termoclina en el Pacifico oriental tropical durante el
Pleistoceno ademas de una tendencia hacia el incremento de la temperatura superficial del
agua y en consecuencia el incremento en el numero de &reas de alta productividad

(surgencias).

De esta forma y dado que la abundancia de S. sierra esta en estrecha relacion con la
existencia de zonas de afloramiento y de la temperatura superficial del agua, las bajas
temperaturas originadas durante los periodos glaciales asi como debido a las fluctuaciones
en el numero e intensidad de las zonas de productividad, causaron reducciones drasticas en
las poblaciones mientras que la predominancia de condiciones célidas y de mayor
productividad durante los periodos inter-glaciales promovieron su crecimiento subito y por
ende recuperacion de las mismas. Estos ciclos de reduccion-expansion han sido
determinantes en delinear la arquitectura genética de las poblaciones de S. sierra en el
Pacifico oriental. El efecto de los ciclos glaciales-interglaciales ha causado ciclos similares
de reduccion-expansion en poblaciones de otras especies de peces pelagicas en el Pacifico
oriental tropical (Hewitt, 1996; Roy et al., 1996), y ha promovido la expansion/colonizacion
de las principales areas de abundancia en el ecuador a latitudes méas al norte, hacia los

limites de distribucion de las especies.
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De manera similar, algunos factores de tipo histérico-ecoldgico, pudieron haber
contribuido a la expansion de las poblaciones de S. sierra; el incremento constante en la
temperatura superficial del agua y en el nimero de zonas de surgencia durante el Gltimo
millon de afios (Cannariato y Ravelo, 1997; Spero et al., 2003) al parecer promovieron la
expansion del ambito de las poblaciones de las sierras por lo tanto S. sierra como S.
concolor, pudieron haber encontrado condiciones favorables para su expansion y/o
colonizacion de nuevas areas durante el Pleistoceno, desde hace aproximadamente 700,000
afios. En este sentido, el modelo de expansion espacial resultd mayormente sustentado en la
distribucion de la frecuencia del nimero de diferencias entre secuencias mismo que coincide
con el tiempo en que se incrementaron progresivamente las condiciones oceanograficas
favorables en el Pacifico oriental tropical. Esta, aunque representa una hip6tesis alterna, no
excluye la hipotesis que explica la diferenciacion originada por la reduccion drastica de las
poblaciones en respuesta a los ciclos glaciales-interglaciales. De esta forma, los fragmentos
extremos de la poblacion dentro de los limites de su distribucion, al encontrar condiciones
favorables se desprendieron de la poblacion de origen y establecieron poblaciones
divergentes; los ciclos de reduccion-expansion en respuesta a los ciclos glaciales-
interglaciales, acentuaron la divergencia al igual que la dependencia de estas poblaciones de
zonas de alta productividad y la relativamente limitada movilidad de los individuos. Estos
parecen haber sido factores determinantes que promovieron la diferenciacion poblacional en

S. sierra.

En contraste, S. concolor podria tener una historia asociada a eventos de dispersion y/o
vicarianza similar a la de otras especies pelégicas distribuidas en el Mediterraneo y Atlantico
Este (Alvarado-Bremer et al. 2004), y al igual que S. sierra, en conjunto con ciclos
glaciales-interglaciales ocurridos durante el Pleistoceno. La ictiofauna del golfo de
California aungue se caracteriza por presentar en su mayor parte especies de aguas tropicales
del Pacifico oriental (73%), una parte de la diversidad la caracterizan componentes de aguas
templadas del Pacifico nororiental (10%) mientras que otra cantidad importante la
conforman especies endémicas (17%) (Walker, 1960). Se ha sugerido que este bagaje de
especies dentro de las que se incluye a las poblaciones de S. concolor, es resultado de
procesos de dispersion y/o vicarianza mediante los cuales las especies tanto tropicales como
templadas, han incursionado en el golfo en busca de refugio durante las crisis ambientales y

muchas de éstas se han convertido en residentes permanentes dada la alta productividad que
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prevalece en el golfo durante la mayor parte del afio (Alvarez-Borrego, 2010). La hipotesis
de dispersion plantea que para el caso de las especies del Pacifico noroeste las poblaciones
fueron desplazadas por las bajas temperaturas del agua durante las glaciaciones del
Pleistoceno (<700,000 afios), y se introdujeron por la boca del golfo de California a la altura
de Los Cabos, donde encontraron condiciones similares a las del noreste del Pacifico en el
alto golfo. Dichas poblaciones quedaron aisladas generando posiblemente los dos clados
divergentes que se observan en S. concolor, durante periodos interglaciales cuando la
temperatura del agua se increment6 actuando como barrera a la dispersion. Por su parte las
poblaciones de origen tropical del Pacifico oriental, debieron ingresar por la boca del golfo
al ser desplazadas por las bajas temperaturas que prevalecieron durante los periodos
glaciales y permanecieron dentro del golfo en virtud de las condiciones favorables y la
presencia de zonas de alta productividad.

La hipotesis de vicarianza sostiene por su parte que las poblaciones de especies del
noreste del Pacifico pudieron ingresar al golfo a través de diversos canales formados en
distintos tiempos por el hundimiento de la zona central (7-5 ma) a la altura de Santa Rosalia,
y en la region sur (1.6-1.0 ma) a la altura de La Paz, que comunicaron al Pacifico noroeste y
el golfo de California. En este caso, una vez que las especies templadas ingresaron al golfo,
quedaron aisladas durante periodos interglaciales mientras que la aparicién de especies

tropicales ocurre por dispersion, de la misma forma en que se describe arriba.

La distribucién actual de S. concolor se restringe al golfo de California, sin embargo
se presume gue existia una poblacion fuera del Pacifico, probablemente en aguas templadas
de la region noreste, debido a los reportes de la existencia de una pesqueria de S. concolor
frente a las costas de la bahia de Monterey California, durante la década de 1870 a 1880,
periodo tras cual desaparecié del area (Fitch and Flesching 1949). Debido a lo anterior S.
concolor ha sido incluida en la lista roja de especies vulnerables de la Unién Internacional
para la Conservacién de la Naturaleza (IUCN), debido a la disminucion en la cobertura de su
habitat de hasta un 80 % (Collette et al. 2011). Respecto a dicha suposicion, es preciso
sefialar que S. concolor y S. sierra son especies hermanas que se separaron hace
aproximadamente 2.3-2.4 millones de afios (Banford et al. 1999), lo cual hace probable que
ambas especies cohabitaran en areas en comun del Pacifico oriental tropical tal y como lo

hacen ahora en el Golfo de California. De esta forma, es factible la posibilidad de que haya
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existido una poblacion fuera del golfo la cual tendria que ser en este caso la ancestral. Si esta
poblacién habitaba aguas del Pacifico nororiental como resultado de su adaptacion a las
aguas templadas que caracterizan esa zona o si habitaba aguas célidas del Pacifico oriental
tropical, representa una interrogante que habré de discutirse més adelante.

La distribucion bi-modal en la frecuencia del nimero de diferencias nucleotidicas
entre las secuencias 0 “mismatches”, €S comunmente asociada con poblaciones
historicamente estables. Sin embargo, patrones mas complejos caracterizados por
aislamiento y posterior contacto secundario han resultado recumentemente en un patron
similar de “mismatches” en otras especies distribuidas en el Noreste del Atlantico y el
Mediterraneo (Patarnello et al., 2007). Entre éstas se incluyen especies pelagicas
filogenéticamente relacionadas como la macarela del Atlantico norte Scomber scombrus
(Nesbo et al., 2000), otros escombridos como el bonito Sarda sarda (Vifas et al., 2004a), asi
como especies de pelagicos mayores como el pez espada Xiphias gladius (Alvarado-Bremer
et at., 2005), la albacora Thunnus albacares (Vifias et al., 2004b). En estas especies, la
existencia de procesos de aislamiento previo y posterior contacto secundario ha sido
documentada como resultado de procesos eustaticos durante el Pleistoceno. El estrecho de
Gibraltar ha sido considerado como una barrera filogeografica para muchas especies del
Atlantico noreste. Las fluctuaciones climaticas recurrentes durante el Pleistoceno originadas
por ciclos glaciales-interglaciales, resultaron en reducciones en el nivel del mar de hasta
115-120 m interrumpiendo el flujo de individuos entre el Atlantico noreste y el
Mediterraneo y en consecuencia aislando en numerosas ocasiones y/o tiempos, a las
poblaciones de diversas especies. Una vez recuperado el nivel del mar durante los periodos
interglaciales, el flujo genético fue reanudado, generando la aparicién de dos clados
divergentes cada uno de éstos, resultado del proceso de aislamiento previo y su presencia en

las poblaciones como resultado de la posterior reanudacion del flujo genético o secundario.

El golfo de California ha sido considerado una cuenca semi-aislada, debido a los
procesos geologicos que la delinearon y por la composicion de su fauna, constituyendo una
region biogeografica caracterizada por la existencia de un significativo nimero de especies
endémicas y especies que divergieron de sus contrapartes en las costas del Pacifico
nororiental y/o tropical como resultado del decremento en la temperatura del agua durante

eventos glaciales del Pleistoceno (Hastings 2000). Estos procesos, promovieron la
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dispersion de las mismas hacia el golfo de California al encontrar condiciones favorables de
temperatura en la region de la Boca del Golfo para las especies templadas, o al ser
desplazadas las especies del Pacifico tropical por las bajas temperaturas, hacia el golfo
mismo que actudé como zona de refugio. Asi, es posible esperar un patrén filogeografico
similar si consideramos la existencia de una poblacion ancestral de S. concolor ya sea en las
costas del Pacifico nororiental o en el Pacifico tropical. Con base en los resultados de la
demografia historica, el Clado | es el més antiguo y aunque no de forma consistente, muestra
indicios de haber pasado por un proceso de expansion poblacional después de un cuello de
botella mientras que el Clado Il es mas reciente y muestra una clara distribucion de
“mismatches” bimodal coincidente con un proceso de contacto secundario debido al
aislamiento de las poblaciones del Golfo, y en consecuencia la aparicion del Clado Il, y la
posterior introduccion del Clado I. La edad estimada del Clado I es de 507,900 (95% IC:
341,300-666,500) y es similar al tiempo estimado de expansién de las poblaciones (600,000 afios;
Cl 95%: 468,000-704,600), apoyando un escenario de colonizacion del golfo de California
por la dispersién de un nimero reducido de individuos desde el Pacifico durante una de las
mas drasticas glaciaciones ocurrida hace aproximadamente 650,000 afios (Llthi et al.,
2008). El aislamiento posterior de las poblaciones durante el periodo interglacial Mindel-
Riss ocurrido hace 380,000-200,000 afios, condujo a la formacion del Clado 11 en el golfo
seguido de su expansion. Posteriores ciclos de expansion-contraccién y contacto secundario
entre las poblaciones del golfo y del Pacifico durante eventos glaciales posteriores,
delinearon la arquitectura molecular actual de las poblaciones, conformada por los dos
clados observados dese hace aproximadamente 170,000 afios atras (95% IC: 105,700-
491,700).

7.4 Colonizacién del Golfo de California

La inexistencia de una poblacién actual de S. concolor, en el Océano Pacifico y, por
ende, de una muestra de referencia, nos impide evaluar objetivamente el tiempo de
divergencia entre las poblaciones del golfo y el Pacifico. De esta forma, es posible suponer
que el tiempo desde el ancestro comun mas reciente (TMRCA) en términos de coalescencia,
como un estimador razonable de la edad de las poblaciones (Tavare et al. 1997), y tener asi
una idea del tiempo en que esta especie se establecio, en el golfo de California. EIl TMRCA

no necesariamente representa el tiempo de divergencia ya que las poblaciones habrian
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divergido después de la colonizacion de las areas nuevas, como resultado del aislamiento de

las secciones periféricas de la poblacion por la expansion del rango.

Con base en la tasa mutacional generalizada del 3.6% por millon de afos, la
estimacion de TMRCA mediante el IMa para S. concolor coalesce 720,000 afios atras (95%
IC: 583,700-852,300), lo cual apenas coincide con la apertura del canal que conecto al golfo
de California con el Pacifico nororiental a la altura de Santa Rosalia hace aproximadamente
1 millén de afios (Riddle et al. 2000) y resulta en mayor grado consistente con la primera
gran glaciacion del cuaternario hace aproximadamente 740,000 afios (McManus 2004). De
esta forma, la colonizacion del golfo de California coincide mayormente con la hipétesis de
dispersion a través del area de la boca del golfo que con la hipdtesis de vicarianza, y en
consecuencia probablemente ocurrié a partir de una poblacion que habitaba aguas del
Pacifico oriental tropical. El tiempo de colonizacién obtenido en el presente estudio resulta
coincidente con las estimaciones realizadas para otras especies con poblaciones divergentes
distribuidas en aguas templadas del Pacifico nororiental y el golfo de California. Tal es el
caso de la cabrilla Paralabrax maculatofasciatus (Bernardi et al. 2003) y el gobio
Gillichthys mirabilis (Huang y Bernardi, 2001) cuyo tiempo estimado de dispersién hacia el
golfo fue de 200,000 - 900,000 y 760,000 afios respectivamente. No obstante que dichas
estimaciones son similares a la obtenida y que son compatibles con la hipétesis de

vicarianza, la hipotesis de dispersion en la regién de la boca del golfo no fue descartada.

Aunque existen diversos estudios que han tratado de evaluar la hipotesis de vicarianza
para explicar el endemismo de especies del golfo (Riddle et al. 2000; Lindell et al. 2006), la
existencia de dicha conexion ha sido cuestionada por la falta de evidencia de sedimentos
marinos en las areas donde ocurrieron dichas conexiones asi como por la existencia de
patrones filogeograficos discordantes en especies de isopodos costeros, mismos que resultan
grupos faunisticos mas apropiados para el estudio de este tipo de patrones (Hurtado et al.
2010).

De esta forma, la colonizacion del golfo de California por parte de S. concolor y su
posterior expansion dentro de éste, resulta mas coincidente con la hipotesis de dispersion en
respuesta a los episodios glaciales que ocurrieron en el Pleistoceno y como resultado de su
posterior adaptacion a las condiciones prevalecientes en la region del alto golfo. La sierra

golfina S. concolor es considerada una especie pelagica de origen tropical en todos los
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estudios taxondmicos y faunisticos del golfo (Thompson et al. 2000; Hastings y Findley
2007). Similarmente, las condiciones oceanograficas del Golfo son predominantemente
tropicales, aunque en la region del alto golfo se registran amplias variaciones en la
temperatura, la cual registra valores similares a los de las aguas templadas del Pacifico
nororiental durante el invierno, mientras que durante el verano predominan temperaturas
similares a las del Pacifico oriental tropical (Alvarez-Borrego, 2010). Asi, debido a que S.
concolor se mueve hacia el alto golfo en el verano durante la época de desove cuando las
condiciones célidas predominan (ausentandose de la region central), y posteriormente
durante el invierno, cuando las condiciones en el alto golfo son frias, migra hacia la zona
central, donde las condiciones oceanograficas son mas estables, aprovechando la abundancia
de alimento por la zonas de surgencia. Dichos movimientos de la region central a la del alto
golfo y viceversa en busca de condiciones apropiadas para el desove, es consistente con el
origen tropical de la especie y con la posible existencia de adaptaciones locales para explotar
el habitat que ofrece el golfo por las numerosas zonas de alta productividad tanto de la

region central como del alto golfo.

Adicionalmente, los reportes de capturas de S. concolor por parte de una pesqueria en
aguas de la bahia de Monterey en las décadas de 1880-1890, no son consistentes con una
pesqueria bien establecida. Dichos reportes son escasos y se basan en un nimero reducido
de individuos y por tanto han sido atribuidos a la presencia de anomalias registradas en la
zona durante 1850-1860, en la que se registraron temperaturas calidas del agua que
propiciaron el desplazamiento hacia el norte, de poblaciones de especies tipicas de aguas
tropicales (Fitch y Flesching 1949). Dichas poblaciones debieron haber desaparecido una
vez que las condiciones regresaron a la normalidad. El desplazamiento de poblaciones de
aguas tropicales hacia el norte ha sido documentado de forma amplia para un ndmero
significativo de especies (Hewitt, 2004). De esta forma, el confinamiento de S. concolor al
Golfo de California muy probablemente es resultado de su adaptacion a las condiciones del
Golfo, particularmente a la presencia de numerosas areas de alta productividad, las cuales
representan zonas de desove y crianza debido a la disponibilidad de alimento para larvas y
juveniles. Este mismo patréon lo exhibe S. sierra en el Pacifico oriental, de hecho la
distribucion de esta ultima abarca aguas del Golfo cuyo limite se registra a la altura de
Guaymas. Asi, ambas especies compiten por el habitat en la parte central del golfo, en tanto

que S. concolor al ser la Gnica que habita temporalmente el alto golfo, pudo haber sido
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desplazada por su especie congénere S. sierra, adaptandose a las condiciones prevalecientes

de la zona.
7.5 Parametros poblacionales

Relacion Talla-Peso

En el presente estudio se encontraron diferencias en las curvas de crecimiento entre las
poblaciones correspondientes a las localidades de Mazatlan y Chiapas. Estas diferencias
resultaron coincidentes con la divergencia genética observada entre dichas poblaciones. Si
bien los resultados pueden ser interpretados a la luz de una relacion genotipo-fenotipo
debido a procesos de aislamiento poblacional y/o adaptativos, los parametros poblacionales
estimados aqui comparados con los reportados en estudios previos para diferentes

localidades analizadas muestran una notable variabilidad tanto espacial como temporal.

En dichos estudios, los intervalos de talla reportados para Mazatlan fueron similares a
los obtenidos aqui; Verdi-Lara (1981) reportan un rango de valores de 280 a 699 mm y un
valor medio de 375 mm; Ardmburo-Pé&ez (1985) por su parte reporta valores de 318 y 710
mm de longitud patrén y un valor medio de 401 mm. De la misma forma en otros estudios
han sido reportados rangos de valores entre 299 y 695 mm de longitud total y una media de
358 mm (Macias y Mota 1990); 325 a 725 mm con un promedio de 399 mm (Pérez- Ramos
1994); de 330 y 640 de longitud furcal sin reporte de valor medio (Peraza-Lizéarraga 1997);
255 a 620 mm y una media de 386 mm (Cervantes-Escobar 2004); y entre 225- 695 mm
(Medina-Gomez, 2006). En estos estudios se argumenta que las diferencias reportadas para
la relacion talla-peso por los diversos autores pueden deberse a que representan distintas
poblaciones, al arte de pesca o bien al sitio de captura ya que en la superficie se localizan
organismos de menor talla, mientras que a mayor profundidad se pueden colectar
organismos de tallas mayores. En este sentido, Aguirre (2006) reporta un rango muy amplio
de capturas que van de los 105 a 760 mm; el autor sefiala que estas variaciones se deben a la
luz de malla de la red (entre 3.5 a 4 pulgadas) lo que implica una selectividad en un intervalo
de talla de 350 a 440 mm; mientras que Ramirez-Pérez (2010) menciona que la mayor

selectividad se encuentra entre las tallas de 320 y 410 mm.

En el presente estudio, el rango para la misma zona de colecta (Mazatlan) se ubicé en

tallas de entre 260 y 540 mm de longitud patron lo que en términos generales se encuentra
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dentro de los limites indicados por estudios anteriores. Asi, estas discrepancias muy
probablemente estan determinadas por el tipo de red que es utilizado, que en estas zonas es
de tipo artesanal (chinchorro sierrero, trasmallo, red de enmalle o agallera), y con pequefias
embarcaciones 0 pangas que no exceden los siete metros de eslora. Debido a lo anterior, se
capturan con mayor frecuencia juveniles y reproductores como consecuencia de la luz de
malla generalmente utilizada, lo que en relacién a la talla de primera madurez reportada para
esta especie corresponde a los 443 mm, de longitud furcal (Aguirre et. al. 2006). En
consecuencia y considerando que en la bibliografia revisada se determina que las tallas
capturadas son menores que los rangos minimos de longitud furcal reportados, en los
ultimos 20 afios se han capturado organismos gque aun no se han reproducido, situacion que
resulta contraria a las estrategias de manejo que usualmente se aplican en la administracion
de los recursos pesqueros por lo que pone en riesgo a las poblaciones de sierra que son
explotadas.

De la misma forma, el coeficiente de regresion (b=2.03) de la relacién talla-peso en los
organismos capturados en Mazatlan, indicé un crecimiento alométrico relacionado con un
organismo mas delgado conforme aumenta en longitud (Wottom 1990), mientras en Chiapas
donde la prueba de t mostr6 que el valor del coeficiente de regresion es significativamente
diferente de 3 (P<0.05), los organismos encontrados en esta area aparentemente presentan
crecimiento de tipo isométrico. Es importante resaltar que el crecimiento puede variar entre
las especies y el valor calculado puede estar influenciado por el tamafio de la muestra, la
época del afio, estado de madurez, alimentacion, factores ambientales y con el rapido
crecimiento de las primeras etapas de vida (Tresierra & Culquichicon 1993). Aunque el
valor para la localidad de Mazatlan y el tipo de crecimiento alométrico de este estudio
coincide con los obtenidos por Lizarraga-Rodriguez (1984) y Medina-Gémez (2004)
respectivamente, otros autores han reportado valores diferentes en la pendiente (b=3) en
coincidencia con un crecimiento isométrico (Aramburo-Paez et al. 1985, Pérez-Ramos 1994,
Medina-Gomez 2006). Las diferencias reportadas entre los diferentes estudios inclyendo a
este, podrian constituir evidencia de que las diferencias en crecimiento son resultado del
muestreo de poblaciones diferentes, ya que se trata del mismo periodo de estudio y el mismo
arte de pesca. No obstante habria de considerase otros factores que podrian influir en los
resultados tales como la disponibilidad de alimento por medio de un andlisis de contenido

estomacal, el factor de condicion, asi como la diferencia de peso entre hembras y machos
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debido a que las gonadas maduras en las hembras representan un tercio del peso total, lo que
resulta en un mayor peso de las hembras con respecto a los machos aunque habria que

sefialar que el nimero de hembras maduras en este estudio fue sumamente escaso.

Las diferencias registradas en el crecimiento entre las localidades de Mazatlan y
Chiapas junto a las diferencias genéticas observadas entre ambas localidades hace posible
que dichas discrepancias mas que ser atribuibles a factores relacionados con el muestreo,
tengan un componente genético relacionado con procesos adaptativos. Considerando que las
diferencias en el crecimiento podrian estar relacionadas con la alimentacion y ésta a su vez
con la disponibilidad de alimento, tanto la poblacion de Mazatlan como la de Chiapas
habitan zonas de alta productividad en las costas de Sinaloa y en el golfo de Tehuantepec
respectivamente. Lo anterior resulta consistente con la evidencia encontrada acerca de la
dependencia que estas especies tienen a las zonas de surgencia lo que a su vez hace posible
la existencia de procesos adaptativos de las poblaciones a dichos hébitats. En Mazatlan el
crecimiento resultd ser alométrico, esto es el peso se incrementa en mayor proporcion que la
talla, mientras que Chiapas mostr6é un crecimiento isométrico relacionado con el incremento
proporcional en la talla y peso. Lo anterior en el primer caso supondria una mayor
disponibilidad de alimento por periodos méas prolongados mientras que en el segundo caso la
disponibilidad de alimento seria més estacional generando un incremento de peso y longitud
rapido en las etapas tempranas de la vida del pez. Esto tiene sentido si consideramos que la
productividad primaria en las costas de Sinaloa es mas prolongada a lo largo del afio como
consecuencia de la turbulencia causada por la convergencia de corrientes y masas de agua en
la boca del Golfo. Por su parte, las surgencia del Golfo de Tehuantepec es resultado de las
llamados “tehuanos”, que consisten en vientos que atraviesan el Istmo de Tehuantepec desde
el Golfo de México y que son estacionales, presentandose principalmente en los meses de
Noviembre a Febrero. De esta forma, tanto las caracteristicas del entorno como el

componente genético tienen aparentemente una contribucion a las diferencias observadas.
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Edad y crecimiento

Estudios previos desarrollados en Mazatlan como el de Cervantes-Escobar (2004) y el
de Medina Gémez (2006), determinaron para S. sierra la presencia de tallas mayores en la
zona de La Paz comparadas con Mazatlan y Guaymas asumiendo que dicha diferencia es
resultado de la sobreexplotacion del recurso.

La mayor parte de los estudios de crecimiento han reportado diferencias para S. sierra
entre las zonas de estudio; Ramirez-Pérez (2010) respecto a las estimaciones de talla-edad,
reporta 4 grupos poblacionales asociados a las zonas de pesca en Guaymas, un segundo
grupo integrado por las zonas de Bahia Magdalena, La Paz y Loreto (BCS), Topolobampo y
Mazatlan (Sin.), Chacala (Nay.), Lazaro Cérdenas (Mich.), Acapulco (Gro.), Oaxaca; y un
tercero y cuarto en Colima y Chiapas respectivamente. Conforme a la morfologia de Otolitos
se detecta la presencia de 5 stocks para la zona del Pacifico que coinciden con los anteriores,
pero la cuarta zona la conforma la region de Colima-Lazaro Cardenas-Acapulco y la quinta

Oaxaca-Chiapas.

En otro estudio realizado por Nava Ortega et al (2012) en las costas de Colima y a
partir de un andlisis de frecuencia de longitud y de otolitos, se muestran diferencias; en este
se obtuvo una L. = 99.54 cm, K = 0.205, t,= -0.060. La talla media para cada edad fue:
edad 0 = 1.22 cm, edad uno = 19.47 cm, edad dos = 34.33 cm, edad tres = 46.43 cm, edad
cuatro = 56.29 cm y edad cinco = 64.32 cm.

Esos resultados fueron comparados en dos estudios, uno realizado 20 afios atras en la
misma zona el cual evidencié una reduccion en la talla promedio de cada edad,
argumentando que la diferencia puede deberse a sobreexplotacién, se observa ademas que S.
sierra presento un valor de longitud infinito menor en Manzanillo que en Mazatlan, debido a
que la temperatura es més alta en la zona de Colima. El indice determinado de la relacion
peso-talla fue isométrico, 3.031 y la longevidad de 15 afios.

La consistencia entre las diferencias en el tipo de crecimiento respecto a la relacion
peso-longitud, asi como en las curvas de edad y crecimiento, tanto en las zonas de Mazatlan
y Chiapas, y los datos genéticos reportados, suponen una relacion entre la variacion
fenotipica y genética. Esto seria resultado de diferencias en la historia de vida de las
poblaciones que han repercutido en la fisiologia de los organismos y por ende en la

morfologia, crecimiento, y demografia (Miner et. al. 2005). Ademas, las variaciones sutiles
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en las condiciones ambientales, tales como el oxigeno disuelto, penetracion de luz,
disponibilidad de alimento, asi como otros factores relacionados con la capacidad de
depredacion y competencia entre otros, resultan determinantes en delinear las caracteristicas
intrinsecas de poblaciones de ambientes distintos (Wimberger PH. 1992). De esta forma, con
base en la informacién disponible (Cervantes-Escobar, 2004; Medina-Gomez, 2004, 2006;
Lopez Murla, 2010; Ramirez- Pérez 2010) y los resultados de este estudio donde se
muestran diferencias tanto en la relacion peso-longitud como en talla y edad la variacion
muy probablemente esta asociada con el potencial adaptativo de las poblaciones (Hoffmann
and Willi, 2008) y que en esta especie es muy clara.

En el anexo 4 (A4) se muestra una recopilacion de los parametros bioldgicos de S.
sierra para las costas del Pacifico de México, en ésta se resalta en primera instancia que la
informacidn bioldgica es fragmentada, esto es, en una escala local, mientras que también se
advierten diferencias importantes en algunos aspectos como son la estructura de tallas, los
pardmetros de crecimiento y en la talla de primera madurez. Esto denota una alta flexibilidad
fenotipica de la especie en respuesta posiblemente a las caracteristicas fisicas y
oceanograficas del Pacifico Oriental el cual como ya se menciond presenta condiciones
oceanograficas heterogéneas en la zona (Sinaloa) y la regién sur que comprende el Golfo de

Tehuantepec y aguas adyacentes. Ambas representando zonas de alta productividad.

La marcada heterogeneidad en las condiciones oceanogréaficas del Pacifico mexicano,
sugiere la posibilidad de que existan poblaciones distintas debido a su adaptacion a las
condiciones particulares de la zona donde residen y posiblemente a sitios de alimentacion y
reproduccion especificos. Este argumento ha sido discutido por Ramirez-Pérez (2010), quien
de acuerdo a diferencias en la forma de los otolitos (morfometria geométrica) identifico la
presencia de 5 stocks de sierra a lo largo del Pacifico de México. A esto se suman las
diferencias genéticas encontradas y en cuanto a las curvas y el tipo de crecimiento en el
presente estudio entre las poblaciones de Mazatlan y Chiapas. Las diferencias mostradas en
la morfometria entre los individuos de estas dos localidades, es pertinente enmarcarlas en el
contexto de las caracteristicas oceanograficas de ambas zonas, mismas que junto a los
estudios de genética, no s6lo permiten entender la conectividad, sino también estudiar los

patrones direccionales de dispersion.
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Esto tiene especial trascendencia en los estudios pesqueros y en especial para el
establecimiento de reservas marinas, ya que determinan como estan ligadas las diferentes
poblaciones explotadas por vinculos adaptativos lo que puede aportar informacion de como
optimizar la conservacion de las especies (Schunter, 2011). La disparidad en los datos de
dindmica poblacional de los diferentes estudios, bien puede sugerir la existencia de
poblaciones diferentes que se hayan circunscritas a las areas de estudio y que corresponden
a las Ecorregiones Marinas, en este caso a la del Pacifico Transicional Mexicano y la del
Pacifico Centroamericano o también conocida como region Panamica. No obstante es
posible que simplemente se trate de plasticidad fenotipica en respuesta a las caracteristicas
fisicas del habitat. Dilucidar las causas de la gran variabilidad morfométrica reportada es un
objetivo fuera del alcance del presente estudio el cual simplemente representa una
acercamiento o intento para evaluar la relacién entre la variabilidad morfoldgica y genética
encaminando asi el uso aproximaciones holisticas que permitan encontrar evidencia de
procesos adaptativos influenciando los patrones de divergencia entre poblaciones del
ambiente pelagico, el cual evidentemente se encuentra limitado por la notable falta de
informacion acerca de genes relacionados con procesos adaptativos en especies no modelo.
Con el surgimiento de las nuevas técnicas de secuenciacion la generacion de datos asi como
de herramientas para la deteccion de variabilidad genética, se encuentra en un proceso de
auge, lo que permitird seguramente la identificacion de genes candidato para el estudio de

los procesos adaptativos a un nivel méas detallado.
7.6 Conservacion

Los niveles de diversidad genética observados en términos del tamafio efectivo
poblacional permiten suponer que las poblaciones mantienen suficiente variabilidad como
para contrarrestar los efectos de la pesca y responder a presiones del medio. Sin embargo
dicha cifra debe ser interpretada con cautela dado que la estimacion se basa en la sola
informacién matrilineal y de alguna forma queda excluida tanto la informacion paterna
como aquélla de algun valor adaptativo. La Nt para la sierra del Pacifico se estimé en 1.9 x
10° hembras potenciales mientras que en S. concolor se estimé en 8.3 x 10°. Por su parte el
tamario censal de las poblaciones puede ser estimado de manera indirecta mediante los datos
de captura; en S. sierra las capturas durante 2000-2010 se reportaron en un promedio de

10,000 toneladas métricas en tanto que para S. concolor durante el periodo 1995-2007 se
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reportaron 740 toneladas métricas. Considerando un peso promedio de los individuos de
4500 g para S. sierra (Aguirre-Villasefior et al. 2006) y de 500 g para S. concolor
(Valdovinos-Jacobo 2006), es posible estimar en 22.2 x 10° y 1.48 x 10° individuos
capturados respectivamente. En ambos casos la cantidad de peces capturados se aproxima o
equivale a 10 veces el numero efectivo de hembras potenciales, las estimaciones de
individuos a partir del tamafio efectivo poblacional (es decir el tamafio minimo de
individuos representativo de la diversidad genética de una poblacién y que contrarresta los
efectos de la deriva génica), no obstante se debe considerar que estas estimaciones por lo
general son menores que el tamafio censal debido a las fluctuaciones de la diversidad
genética, por el muestreo aleatorio de gametos, de una generacion a otra. Dichas
estimaciones son de Ilamar la atencion ya que en ausencia de un régimen precautorio como
ocurre en la actualidad, pueden ser responsables de los signos de sobrexplotacion que han
sido reportados para ambas especies (Aguirre-Villasefior et al. 2006; Quifionez-Velazquez y
Montemayor-Lopez, 2002). De esta forma, es preciso la implementacidn de estrategias de
manejo del recurso orientadas a conservar a las poblaciones en niveles éptimos pues en el
caso de S. concolor se ha estimado que el tamafio del “stock” se encuentra 30% por debajo

del 6ptimo (Quifionez-Veldzquez y Montemayor-Lopez, 2002).

El patron de divergencia de las poblaciones de la sierra del Pacifico debe ser
confirmado mediante el uso de otros marcadores moleculares, particularmente basados en
DNA nuclear y de confirmarse, las estrategias de administracion deberan ir encaminadas a
considerar como unidades independientes a las poblaciones de la boca del Golfo de
California y el Golfo de Tehuantepec.
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8. CONCLUSIONES

e La diversidad genética mostrada por ambas especies en la region control del DNA
mitocondrial es notablemente alta y concuerda con los reportes en otros escombridos

relacionados evolutivamente.

e Fueron detectadas diferencias significativas en las colectas temporales de la localidad
de Sinaloa para S. sierra asociadas con diferencias en el éxito reproductivo de las
diferentes clases de edad. Dichas diferencias no se observaron en S. concolor para

ninguna de las localidades canalizadas.

e Con base en las diferencias observadas, S. sierra en el Pacifico oriental se encuentra
conformada por al menos tres unidades poblacionales genéticamente discretas
asociadas con areas de alta productividad; una en la regién de la Boca del Golfo de

California, otra en el Golfo de Tehuantepec y una mas en costas del Perd.

e S. concolor en el Golfo de California se encuentra constituida por una poblacion
panmictica movil, con migraciones estacionales hacia el alto Golfo durante el

invierno y migraciones hacia la region central durante el invierno.

e La historia evolutiva de ambas especies se encuentra asociada a eventos de
expansion poblacional precedidos de reducciones drasticas en el tamafio de las
poblaciones, originados probablemente por ciclos glaciales-interglaciales durante los
cuales se observaron fluctuaciones significativas en la temperatura superficial del

agua.

e Las diferencias genéticas se observaron principalmente entre las poblaciones que
habitan en zonas de surgencia lo que sugiere una estrecha dependencia de la sierra

hacia éstas.

e Las diferencias en las curvas y el tipo de crecimiento entre las poblaciones de
Mazatlan y Chiapas, podrian estar relacionadas con diferencias en la historia de vida

de las mismas como resultado de procesos adaptativos.

e Debido al incremento en el nimero e intensidad de las zonas de surgencia en el

Pacifico oriental durante el Pleistoceno, las poblaciones de S. sierra experimentaron
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expansiones en su rango de distribucién que propiciaron la diferenciacion genética

de las poblaciones.

La existencia de una poblacion ancestral de S. concolor fuera del Golfo de California

es factible debido al patron de distribucion bimodal de “mismatches” exhibido.

La colonizacién del Golfo de California por parte de S. concolor probablemente
ocurrio hace aproximadamente 700,000 afios como resultado de un evento glacial,
que promovio la incursion de S. concolor en el Golfo de California en busca de
condiciones favorables. Dada la dependencia de la especie a la presencia de zonas de
surgencia, las poblaciones de S. concolor se establecieron en la zona central y del

alto Golfo después de un proceso adaptativo.
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Anexo 1. Probabilidad posterior de las estimaciones de migracion entre las localidades estudiadas de S. sierra.
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Anexo 2. Probabilidad posterior de las estimaciones de tamafo efectivo entre pared de poblaciones de S.
slerra.
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Anexo 3. Probabilidad posterior de las estimaciones del tiempo de divergencia entre pares de poblaciones de S. sierra.
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Anexo 4. Probabilidad posterior de las estimaciones deTMRCA.
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Anexo 5. Algunos parametros poblacionales estimados en otros estudios para el Pacifico Mexicano.

EPOCA DE [LONGITUD mm|PESO grs | PROPORCION | EPOCA DE DESOVE MIGRACION PARAMETROS | GRUPOS DE EDAD
CAPTURA min min 8 9 FECUNDIDAD CRECIMIENTO
(CORRIDAS) max max BERTALANFFY
BCS Noviembre a |LF Lo =773 9 grupos de Edad, el 5 es
Marzo 330 K =02 12 el més frecuente.
La Paz 710 To =-04 (2006)| Edlad méaxima: 11 afios.
LP L =600
250 135 K =077
690 1500 To =-015  °(1999)
LF 260 ;
2004
SONORA 600 209%)
Guaymas LF 260 ™ 0.73 12(2004)
LF 260 Lo —e52 7 grupos de edad, el 4 es el
600 K =024 1 més abundante.
To =-0.25 (2006) | Edad maxima: 11 afios.
Reproduccion todo el afio, | Migrahaciael N en
Otofio a LT 300 190 se intensifica de mayo a | Primaveraen verano se
. 450 505 21 encuentra en zona
primavera sep. occidental del Golfo de
California, en otofio
regresa al S frente a 1(1981)
Cabo corrientes Jal.
Noviembre a | LP
Julio, mayor 318 1:13
intensidad 710
Feb-abril .
(1985)
LT Lo = 1010 A1020
269 100 1:14 K Z007:00
665 5200 T =-285a 56?1990)
LT Desove de Agosto hasta
284 noviembre
SINALOA 660 7 (1994)
Mazatlan LT
330 190
640 1574 :
L1l 8(1997)
Nov.ajulio (LT 260 Lo =732 8 grupos de edad, el
600 K =020 1 grupo 3 es el mas
To =-0.25 ™ (2006)| apyndante
LF 105 11 Madurez inicia en diciembre L. _ 6 arupos de edad
Reproduccion de julio a sep y de o =1083.68 grup '
740 150 3536 % & octF—]nov. ! Py K =0.015
2700 29.01 % Q Desove en: mayo a junio To =-05 13(2006)
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EPOCA DE [LONGITUD mm|PESO grs | PROPORCION | EPOCA DE DESOVE MIGRACION PARAMETROS GRUPOS DE
CAPTURA min min 8 9 FECUNDIDAD CRECIMIENTO EDAD
(CORRIDAS) max max BERTALANFFY
LF
NAYARIT 305 120
(San Blas) 675 2400 1:1.7 2 (1984)
De Julio a noviembre, Zona de engorda, 7 grupos
LF 217 89 época de desove larga'y con | alta disponibilidad
. 556 1000 varios desoves en la misma | e alimento.
(Bahia de, temporada. 3
Matanchén) (1986)
LF
195 89 1
780 4486 (2004)
LT Hembras génadas maduras
JALISCO de enero a agosto y en los
260 100 machos de enero a julio;
1028 4930 1:0.9 porcentanjes maximos dt_a
hembras maduras en abril,
mayo Yy junio en ambos
sexos. Talla de madurez
sexual 59 cm.en Q@ y 56 .
em.en & (2011)
LF Lo —507
ggg Sigz K =036 »
To =-0.023 °1990)
COLIMA Febrero - marzo| LT 300 140 L=
»=99.54 cm
Sept. a 970 5400 5 grupos de edad
noviembre K =0.205
To=-0.060 (2012)
LT Lo —1010a 1020
MICHOACAN 100 K 0053008 o
270 5200 1:1.7 o mrAsRan
290 5(1990h)

"Werdi-Lara (1981), “Lizarraga-Rodriguez (1984), *Vicencio A., M. E. (1986), *Aramburo-Péez (1985), °Espino-Barr et. al. (1990) °Macfas-Romero et. al., (1990b), "Pérez—
Ramos (1994), ®Peraza-Vizcarra et. al (1997), “Montemayor-L6pez et. al. (1999), *°Cervantes-Escobar 2004, *Espino-Barr et. al. (2004), **Medina-Gémez (2004, 2006 ),
BAguirre-Villasefior et. al (2006), “*Pesca y Acuicultura Colombia (2006), **Ramirez-Pérez (2010), **Lucano-Ramirez (2011), ’Nava-Ortega et. al. (2012).
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Anexo 6. Distribucion de haplotipos en las diferentes localidades de S. sierra, para la
particion en cuatro probables poblaciones obtenida con BAPS.

-120° -100* -80" -60°

-120° -100° -80° -60°

129



Anexo 7. Distribucién de haplotipos en las diferentes localidades de S. concolor, para la
particion en cinco probables poblaciones obtenida con BAPS.
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Anexo 8. Gréficas de la tendencia en la fluctuacion del tamafio poblacional con respecto al

tiempo (skyline) obtenidas mediante Beast para los haplogrupos | (a) y Il (b), en la

poblacién de S. concolor del golfo de California.
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