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GLOSARIO DE TERMINOS

alelo Una de las formas alternativas que puede tener un mismo gen.

bioinformatica Aplicacion de tecnologia computacional para la gestion y anélisis de datos
biologicos. Es un campo interdisciplinario entre la matematica aplicada, estadistica,
computacion, quimica, bioquimica, con las que se suele simular sistemas o mecanismos todos
ellos de indole biologica.

deriva génica Es un efecto estocéstico, consecuente del muestreo aleatorio en la reproduccion
y por la pérdida de alelos por azar y no por seleccion natural.

ecologia molecular Rama de la Ecologia que emplea herramientas moleculares para resolver
problemas clésicos de la dindmica poblacional.

endogamia La reproduccion de individuos que estdn estrechamente relacionados
genéticamente.

evolucion Area que trata del estudio de los mecanismos evolutivos.

flujo génico Es la transferecia de alelos de genes de una poblacion a otra.

frecuencias alélicas El porcentaje de alelos presentes en una poblacion. Es la proporcion de
un alelo especifico, respecto al conjunto de los que pueden ocupar un locus determinado en la
poblacion.

frecuencias génicas Porcentaje de genes presentes en una poblacion.

gen Unidad de la herencia que es transmitida de padres a su descendencia.

genética de la conservacion Area que usa la teoria genética y sus técnicas en las
problematicas de la conservacion.

genoma mitocondrial Es el material genético de las mitocondrias, los organulos que generan
energia para la célua.

genotipificacion Genotipado o caracterizacion genética, es el proceso de determinacion de
contenido gendmico especifico de un organismo (de las bases nucleotidicas, alelos, 6 genes
en sus loci especificos.

haplotipo Es una combinacion de alelos de diferentes loci, que son transmitidos juntos. Puede
ser un ocus, varios loci. También puede verse como un conjunto de polimorfismo de un solo
nucledétido.

kb (kilobase) 10° nucleotidos.



ladder Es una solucion que se usa como marcador de peso molecular de ADN en una
electroforesis, contiene fragmentos de tamafios bien definidos, diferentes por cierto intervalo
de kilobases.

locus (loci) Lugar particular del genoma donde reside un gen.

marcador molecular Es un segmento de ADN con una ubicacion fisica identificable (locus)
y cuya herencia es rastreable.

mb (megabase) 10° nucleotidos.

metapoblaciéon Un conjunto de poblaciones de una especie, distribuidas en parches y aisladas
de tal forma que se mantiene un equilibrio entre su intercomunicacion e independencia
mutacion Alteracion o cambio en la informacion genética (pares de bases nucleotidicas).
parche (de un metapoblacion). Agrupaciones o subconjuntos de individuos, localizados en un
tiempo y lugar especificos de habitat, donde existe gran actividad migratoria y dichas éreas
estan sujetas a un importante proceso de exticion y colonizacion.

PCR De sus siglas en inglés “Reaccion en Cadena de la Polimerasa”, es una técnica molecular
capaz de simular una reaccion celular de sintesis de ADN. Sintetiza muchas veces un
fragmento de ADN, utilizando una polimerasa termoestable capaz de trabajar a altas
temperaturas.

primer (cebador o iniciador). Oligonucledtidos, necesarios para que se inicie la
transcripcion del material genético.

stock (en pesquerias). Término proveniente del inglés que se refiere a una “Unidad Evolutiva
Significativa (UES)”. Un subconjunto de una especie bien delimitado, pudiendo establecer
limites geograficos, que se mezcla poco con los grupos adyacentes y por lo tanto posee un
acervo comun de genes y que es suficientemente singular como para que pueda considerarse
un sistema con integridad temporal y espacial que se autoperpettia. Este término es usual en
el contexto de las pesquerias.

tamafio efectivo poblacional. Tamafo poblacional asociado al numero de individuos
reproductivos, los que contribuyen a la generacion siguiente en términos genéticos. El tamafio
reproductivo necesario para mantener la variacion genética que permita la conservacion de la

poblacion.
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Resumen

Mediante el analisis de las secuencias de la region control del ADN mitocondrial de Lutjanus
peru, se estimo la variacion genética de diferentes localidades en el Pacifico Oriental Tropical
mexicano. Se evalud el grado de divergencia genética entre localidades, y se obtuvieron
parametros referentes a su historia demografica y filogenia intraespecifica. Los niveles de
diversidad haplotipica mostraron valores altos (2 = 0.9998) y los de diversidad nucleotidica
valores bajos (7 = 0.0216), mismos que resultaron a su vez en la ausencia de diferenciacion
genética entre pares de poblaciones y mediante un AMOVA, tanto a nivel de localidades,
como entre las agrupaciones en zonas. De manera similar, no se encontrd patron geografico
alguno en la filogenia de los linajes mitocondriales. El analisis demografico historico reveld
procesos de expansion poblacional relacionados con los ciclos glaciales-interglaciales del
Pleistoceno, ocurridos aproximadamente hace 169,500 a 220,350 afios. En general no se
revelaron diferencias poblacionales, a pesar de las condiciones oceanograficas y
biogeograficas. Por lo que se puede concluir que la poblacion mexicana de Lutjanus peru esta
conformada por un solo sfock panmictico y de gran tamafio efectivo. Sin embargo no podemos
hacer esta afirmacion a lo largo de toda su distribucion, pues no se incluyen localidades ajenas
a México, y tampoco de manera contundente, pues se requiere del analisis de otras regiones
genomicas tanto mitocondriales como nucleares, ya que las presiones mas contemporaneas,
podrian estar ejerciendo importantes cambios sobre la dindmica poblacional de esta especie.
Aunado a esto, se requiere de un mayor conocimiento bioldgico, tanto de su comportamiento,
como de su historia de vida; cuantificar su rango y tasa de disperson y hacer una mejor

caracterizacion de su habitat, dado que su modelo organizativo podria ser el metapoblacional.



1.- INTRODUCCION

El estado mundial de la pesca y acuicultura, da a conocer la creciente tendencia al alza
de los altos porcentajes de poblaciones sobre-explotadas, agotadas y en recuperacion, asi
como la tendencia a la baja de las poblaciones infra-explotadas y moderadamente explotadas,
por lo que, ademas de planes de manejo, se necesitan planes de reconstruccion para las

diferentes pesquerias (FAO, 2010).

En México, la actividad pesquera sigue lejos de ser regulada de manera 6ptima, muchas
especies siguen siendo gestionadas como una sola, y otras mas no son siquiera contempladas
en alglin programa de manejo o en la carta nacional pesquera. Una de las razones es que al ser
recursos renovables muy dindmicos y diversos; su uso responsable representa grandes retos
para la investigacion y administracion. Tal es el caso del huachinango del Pacifico Lutjanus
peru, una especie importante en contexto alimentario y economico que al igual que muchos
pargos, esta considerado como parte de la pesca artesanal multiespecifica, o simplemente de
escama, cuya pesqueria tiene importancia a nivel mundial por su amplia distribucion, y que
en México se encuentra declarada como explotada al maximo (Carta nacional pesquera, 2012;

Conapesca 2002-2012).

Actualmente se sabe, que las estrategias de manejo pesquero requieren la inclusion de
criterios genéticos. Por lo tanto un paso importante hacia la correcta administraciéon de un
recurso vivo, debe incluir un monitoreo o seguimiento, de los niveles de diversidad genética

(Ryman, 1991; Utter, 1986 y 1991; Ward, 2000; Waples et al., 2009).

Para concebir esto, es importante entender que la variabilidad, diversidad ¢ variacion
genética, es en sentido amplio, el componente mas basico de la biodiversidad. Esta se puede
definir como las variaciones heredables que ocurren en cada organismo, entre los individuos
de una poblacién y entre las poblaciones dentro de una especie. El resto de la biodiversidad,
se deriva de los procesos evolutivos que operan sobre estas variaciones. De ahi que su
conocimiento y comprension sea vital tanto para la conservacion, como para el avance de la

genética evolutiva (Pifiero et al., 2008).



Asi, esta variacion se puede considerar materia prima para la evolucion, ya que al ser
heredable, va documentando los cambios genéticos que sufren las especies a través de sus
poblaciones, ya sea por algun fendmeno natural, o como consecuencia de una
sobreexplotacion o reduccién de su habitat. Estos ultimos, producen cambios genéticos
negativos, relacionados con la disminucion de la viabilidad poblacional, y que se caracterizan
principalmente por poner en declive los tamafos efectivos (Godoy, 2009; Waples y Naish,

2009; Kochzius en Beamish y Rothschild, 2009).

Con el estudio de la variacion genética, surgio la Genética de Poblaciones, una disciplina
que se relaciona estrechamente con la Ecologia Molecular, la Genética de la Conservacion, y
la Evolucién. Su base es cuantitativa y predictiva; al tratar los efectos que tienen las fuerzas
evolutivas en la variacion genética de las poblaciones, y por tanto en el proceso de adaptacion,
estudiando sus patrones y sus causas (Nufiez y Eguiarte, 1999; Pifiero et al., 2008; Hedrick,

2011).

Un concepto basico para la Genética Poblacional, es el principio de Hardy-Weinberg,
que parte de bases mendelianas y neodarwinianas. Dicho principio permite describir la
variacion de una poblacion considerando sélo las frecuencias de n alelos en un locus, en lugar
de requerir las frecuencias de los diferentes genotipos formados por un mayor nimero de
alelos (>n, pudiendo ser muy grande), este principio ha demostrado ser escalable en
complejidad con los modelos naturales (Hedrick, 2011). Asi, el estudio de el cambio en las
frecuencias alélicas de las poblaciones a través del tiempo o evolucion (Dobshanzky, 1979),
apoyado en conocimiento de otras disciplinas de la biologia, puede ser indicativo de diversos
fendmenos ecolodgicos, lo que ha hecho posible la caracterizacion la intensidad de la mutacion,

seleccion, deriva génica, flujo génico y endogamia (Hedrick, 2011).

La variacion genética, al estar dada por la medida de cambios en las bases nucleotidicas,
requiere de la aplicacion de técnicas moleculares, como la secuenciacion y el uso de
marcadores moleculares, que permiten analizar las diversas regiones de ADN, para identificar
sitios polimorficos y poder determinar las frecuencias alélicas. Un ejemplo esta en el uso de
primers, también conocidos como cebadores o iniciadores, una herramienta fundamental para
llevar a cabo la reaccion en cadena de la polimerasa o PCR, estos permiten replicar
masivamente un fragmento de ADN para su posterior secuenciacion o genotipificacion.

Después de obtener fragmentos homdlogos de los individuos de cada conjunto, se pueden
3



comparar y asi cuantificar la variacién genética del conjunto o poblacién en estudio, mediante

indices de diversidad (Avise, 2004; Hedrick, 2011).

El ADNmt (mitocondrial) es idoneo para analisis filogeograficos o de estructura
genética intraespecifica, por su alta tasa de mutacion, una baja y/o nula recombinacién, gran
variacion intraespecifica y herencia matrilineal (Avise et al., 1987). Ademas, posee un
fragmento cercano a las 1000 pares de bases (pb) que se conoce en vertebrados y
equinodermos como region control. Dicha region, se encarga de controlar la replicacion y
transcripcion en la molécula, y posee de una tasa excepcionalmente alta de sustitucion y
polimorfismo (Eguiarte et al., 2007; Lunt et al., 1998). Por esta razon, ha tenido un importante
lugar en el estudio de la variacidon genética, sobre todo en especies con prioridad de manejo y
conservacion, dado que la filogenia de genes y la demografia de poblaciones estan

intimamente relacionadas (Avise, 2000).

Ademas, la variacion del ADNmt puede servir como un archivo evolutivo para dar a
conocer procesos de demografia historica, debido a que puede registrar cambios que van desde
miles a cientos de miles de afos, lo que también hace posible inferir la influencia de los
factores climaticos o geoldgicos involucrados en la formacion y distribucion de sus linajes

genéticos (Templeton et al., 1995).

Junto a los datos genéticos, el conocimiento de las caracteristicas biologicas de la
especie es vital, pues en interaccion con las diferentes fuerzas evolutivas y el ambiente,
generan patrones que afectan la supervivencia y reproduccion de una especie por medio de
sus poblaciones, constituyendo su historia de vida. Algunos componentes de la historia de
vida de un organismo son la edad y, la tasa de crecimiento, el tamafio de maduracion
reproductiva, cudntas veces intenta reproducirse, como reparte la energia que estd a su
disposicion entre la reproduccion, el crecimiento y el mantenimiento corporal y el tamafo o

talla maxima que ésta puede alcanzar, por mencionar alguns (Stearns, 1992).

Estos aspectos son vitales para lograr interpretar la variacién en un contexto ecoldgico,
poder hacer inferencias sobre su evolucion, ayudar a determinar la viabilidad de las
poblaciones, y a su vez; disefar estrategias eficaces para un manejo adecuado (Godoy, 2009;

Waples y Naish, 2009; Beamish y Rothschild, 2009).



La capacidad de dispersion, toma un papel protagonico al relacionarse directamente con
el flujo génico, y actuando con el tamafio efectivo poblacional, pueden ser capaces de
contrarrestar o regular los efectos de la deriva génica y/o seleccion natural. (Graves, 1998; Ely

etal., 2005).

El flujo génico puede verse afectado por el ambiente (Schéfer, 1997; Brown y Lomolino,
1998). La coincidencia de uno o mas factores climaticos, topograficos, geoldgicos, historicos
y bioticos, puede conformar discontinuidades que limiten total o parcialmente la distribucion
de una poblacion, y cuando estos limites coinciden para un gran nimero de especies, entonces
representan fronteras de provincias, subregiones o regiones biogeograficas. Las poblaciones
marinas, de manera similar a las terrestres, pueden estar influenciadas por la presencia barreras
biogeograficas (Rapoport, 1975, 1982; Miiller, 1977, 1981; Kohlmann et al., 1988; Blondel,
1995; Brown y Lomolino, 1998; Krebs, 2001; Rapoport y Monjeau, 2001).

El presente estudio trata sobre Lutjanus peru (Nichols y Murphy, 1992), un pargo que
se distribuye desde costas de Baja California Sur, en México; hasta las costas del norte de
Pert. Su habitat y distribucion guardan una estrecha relacion con la dinamica del Pacifico
oriental tropical y sus corrientes, ya que su principal dispersion se genera por deriva larvaria,
y dichas corrientes pueden actuar como un efecto homogenizador; promoviendo el flujo
génico, o como un factor limitante y estructurante. (Allen, 1985 y 1995; Castro, 1999; Allen
et al., 2006).

En el area de estudio, se distingue la presencia de dos grandes discontinuidades en el
tipo de fondo, la brecha de Sinaloa y la brecha Centroamericana, que definen tres provincias
biogeograficas en el Pacifico oriental tropical: 1) provincia de Cortéz, 2) provincia mexicana
y 3) provincia panamica. Estas discontinuidades podrian haber promovido una divergencia
intraespecifica en dos o mas stocks. (Hastings, 2000; Pondella et al., 2003; Anderson, W.D.,
Jr., 2003; Ponce et al., 2005; Szedlmayer, 1997; Patterson et al. 2001).

Sin embargo, un caso frecuente en especies marinas, se da cuando las poblaciones son
capaces de mantener altos niveles de variacion, y una aparente homogeneidad genética a lo
largo de una amplia distribucion. Por lo que resulta mas dificil detectar heterogeneidad o
divergencia genética (Rocha y Sandoval, 2003; Zhang et al., 2006; Vasconcellos et al. 2008;

Saillant et al., 2010). Esto, ademas de estar estrechamente relacionado con grandes tamafios
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efectivos y una gran capacidad de dispersion, podria explicarse con un modelo
metapoblacional, el cual explica la existencia de un nimero variable de parches, de tamafios
igualmente variables, cuyos subconjuntos dan forma a las poblaciones locales y a la

metapoblacion total (Gilpin y Hanski, 1991; Hanski y Gilpin, 1997; Grimm et al., 2003).

Los parches pueden funcionar como pequefias poblaciones mas o menos independientes,
que para existir dependen no sélo de la agrupacion de individuos, sino de la disponibilidad

espacial y temporal del hébitat, y la relacion de este con el nicho de la especie.

Estos parches, pueden encontrarse a distancias variables, pero permitiendo la
permanencia de una fuerte conexion por migracion, por lo que suelen estar conformados por
individuos provenientes de un gran nimero de localidades, cercanas o no; segun la capacidad
de dispersion de la especie. Al mismo tiempo, pueden existir parches mas importantes que
otros, que por su tamafio y ubicacion, funcionan como fuentes principales de migrantes. Por
esta razén una metapoblacion se ha explicado como una poblaciéon de poblaciones que
mantiene su identidad gracias a la integracion de todos sus componentes (Gilpin y Hanski,

1991; Hanski y Gilpin, 1997).

Sin embargo, para afirmar un modelo asi, es necesario compilar conocimientos
biologicos mas puntuales acerca de Lutjanus peru, como las tasas y rangos de migracion, una
caracterizacion del habitat mas fina, analizar geneticamente muestreos mas sistematicos; junto
con la identificacion de un mayor nimero de regiones gendmicas (Grimm et al., 2003; Kritzer

et al., 2006).

Este estudio se enfoco en obtener y analizar la variacion genética de la region control
completa del ADN mitocondrial, del huachinango del Pacifico Lutjanus peru, en algunas
localidades del Pacifico mexicano. Para ello, se usaron estimadores tradicionales en la
caracterizacion de la variacion genética en las zonas muestreadas y con el fin de determinar si
existe una diferenciacion entre estas, asi como para averiguar sobre la demografia historica

contenida en la secuencias mitocondriales.



2. ANTECEDENTES
2.1 Posicion taxonomica y caracteristicas morfologicas

El Huachinango Lutjanus peru (Nichols y Murphy 1922), pertenece a la familia
Lutjanidae.

Phylum Chordata
Sub-phylum Vertebrata

Superclase  Gnathostomata

Clase Osteichthyes
Subclase  Actinopterygii
Infraclase  Teleostei
Orden Perciformes
Suborden  Percoidei
Familia Lutjanidae
Subfamilia Lutjaninae

Género Lutjanus

Los lutjanidos son una de las familias que tienen mayor riqueza especifica en los mares
tropicales de todo el mundo (Castro, et al 1999). Presenta 17 géneros con 105 especies

reconocidas en cuatro subfamilias (Anderson, 2003).

a) Etelinae: Con cinco géneros Aphareus, Aprion, Etelis, Pristipomoides, y
Randallichthys, con 19 especies.

b) Apsilinae: Presenta cuatro géneros Apsilus, Lipocheilus, Paracaesio, y
Parapristipomoides, con 12 especies.

¢) Paradichthyinae: Con dos géneros monotipicos, Symphorichtys y Symphorus.

d) Lutjaninae: Con seis géneros, Hoplopagrus, Lutjanus, Macolor, Ocyurus, Pinjalo, y
Rhomboplites, con alrededor de 72 especies (el género Lutjanus, con

aproximadamente 64 especies).



Los miembros de la familia presentan una aleta dorsal continua o con una muesca poco
profunda, con 9 a 12 espinas y de 9 a 18 radios blandos; una aleta anal con 3 espinas yde 7 a
11 radios blandos; aletas pélvicas insertadas justo detras de la base pectoral; la boca presenta
una posicion terminal de moderada a grande, con dientes caninos que se extienden sobre la
mandibula, dientes pequefios sobre palatinos y el vomer que se encuentran, por lo general, en
el maxilar; se forma una inclinacion con la boca cerrada por debajo del preorbital; supramaxila
ausente; poseen 7 radios branquidstegos; la aleta caudal se encuentra truncada a
profundamente ahorquillada; presenta 24 vértebras (10 a 14). Pueden alcanzar una longitud

maxima de hasta 1 m (Figura 1) (Nelson J.S. 2006).

Lujanus peru (Nichols y Murphy, 1922)
huachinango del pacifico

10 cm

Figura. 1.- Imagen adaptada de la Regulatory Fish Encyclopedia (RFE) publicada por la Food and Drug
Administration (FDA) del Departamento de Salud y Servicios Sociales de los E.U. (FDA, 2014).

Como caracteres distintivos Lutjanus peru presenta: un hueso preorbitado muy ancho
en adultos; ejemplares grandes con un surco desde el borde anterior de los ojos hasta los
orificios nasales, y otro en la parte superior del preopérculo con escotadura y tubérculo poco
acentuados; placa de dientes vomerinos de forma aproximadamente romboidal, con o sin
extension posterior mediana; lengua con una o mas areas de dientes granulares. Aleta dorsal
con 10 espinas y 13 0 14 radios blandos, su perfil anterior redondeado; aleta anal en “v”’ con
3 espinas y 8 radios blandos, su perfil posterior puntiagudo; aleta caudal truncada a levemente

emarginada. Series de escamas oblicuas por encima de la linea lateral. Su coloracion
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predominantemente roja con reflejos plateados y aletas rojizas. Ademas de una talla maxima
aproximada de 95cm segun Fischer et al. (1995), aunque se han registrado casos poco

comunes de hasta 110 cm (Anderson, 2003; Santamaria y Chavez, 1999).

La caracteristica mas importante de las larvas es el desarrollo de la espina en la cabeza,

las espinas pelvianas y dorsales largas. (Figuras 3 y 4 en apartado 2.3) (Allen et al., 2006).

2.2 Habitat y distribucion

El género se circunscribe a las zonas costeras con ambientes rocosos o coralinos del
océano tropical mundial. La mayoria, en estado adulto, habitan areas profundas de la
plataforma continental y en ocasiones en el talud, sin embargo, durante la etapa juvenil
obligadamente penetran, de manera temporal u ocasional hacia las aguas continentales
inclusive zonas limnéticas u oligohalinas, donde permanecen un tiempo que varia segun la

especie de que se trate (Castro, 1999).

Lutjanus peru es una de las 10 especies de lutjanidos encontradas en el Pacifico Oriental
Tropial, se distribuye desde costas Mexicanas de Baja California Sur (este del Pacifico
mexicano en bahia Magdalena y golfo medio de California) hasta la costa norte de Peru
(Figura 2), siendo nativo en México, Guatemala, El Salvador, Honduras, Nicaragua, Costa

Rica, Panam4, Colombia, Ecuador y Pert (Figura 2) (Allen, 1995).

Es un pez predominantemente sedentario y geograficamente restringido a zonas de
arrecifes costeros, con habitat de fondo duro o rocoso, que pueden ir desde los 20 hasta 150
metros de profundidad, aunque las hembras y juveniles, tienden a preferir los fondos blandos

cercanos a rocosos (Anderson, Jr., 2003; Ponce et al., 2005).



Como todas las especies del género, muestra cierta tendencia a penetrar en ambientes

mixohalinos en la etapa juvenil (Castro, 1999).

Figura 2. Distribucionde Lutjanus peru a lo largo del Pacifico Oriental tropical, adaptada de Allen (1995).

Mientras los adultos se encuentran proximos a los arrecifes y prefieren los fondos duros-
rocosos relativamente profundos, se ha encontrado que los juveniles se mantienen en zonas
de 20 a 40 m y mas relacionados a fondos blandos, presentando una distribucion batimétrica
del tipo agregada segun tallas, ademas de presentar una correlacion directa entre densidad en
numero y temperatura (Saucedo et al., 1998). Santamaria (2003) afirma que las hembras
prefieren la zona costera y que eso posiblemente les ayuda e a mantener una mayor
supervivencia. Acero y Garzon (1985), mencionan que los lutjanidos estan estrechamente
ligados a los fondos de la plataforma continental, en los que se refugian y usualmente obtienen
su alimento, por lo cual se les incluye dentro de los peces demersales. Van der Heiden (1985)
menciona que muchas de las especies que se encuentran sobre la plataforma continental la
mayor parte de su vida, utilizan las aguas costeras para desovar y como éreas de crianza. A
pesar de no haber estudios especificos, en otras especies como en L. campechanus, se ha

podido demostrar que los adultos en general, son sedentarios y exhiben gran fidelidad a los
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sitios donde se establecen después de juveniles (Fable, 1980; Szedlmayer y Shipp 1994;
Szedlmayer, 1997; Patterson et al., 2001).

Es aceptada la hipotesis de que el origen de los pargos tuvo lugar en la region del Indo-
Pacifico, donde se encuentran la mayor cantidad de géneros, diversidad de especies y

endémicos (Druzhinin, 1970).

2.3 Edad, crecimiento y reproduccion

El huachinango es una especie gonocorica y sin dimorfismo sexual; su maduracion varia
segun la zona. Las hembras alcanzan la madurez sexual en alrededor del 50 % de la longitud
maxima promedio, en Guerrero a partir de los 29.5 cm (Santamaria et al., 2003), en Colima a
los 22 cm (Cruz-Romero et al., 1991), en Baja California Sur 25-30 cm (Rocha y Muifioz,
1993).

Son especies de larga vida con relativamente bajas tasas de mortalidad natural y por
consiguiente con una considerable vulnerabilidad a la sobrepesca (Anderson 2002). Cruz-
Romero et al. (1996) estiman una longevidad de 15 a 19 afios, aunque Santamaria y Chavez
(1999) afirman una longevidad estimada de 21 afios y se considera que los peces maduran
hasta la edad de 3 a 3.4 afios, cuando alcanzan la tallas de entre 33 a 40 cm (Santamaria et al.,

2003; Diaz-Uribe et al., 2004).

Una tendencia encontrada por Manickhand (1987) en el pargo L. synagris, es que existen
diferencias en las tasas de crecimiento e incremento en la edad de madurez sexual segun al
aumentar la latitud, lo que apoya la idea de una gran plasticidad fenotipica para el grupo. Este
también es el caso en Lutjanus peru no sélo a lo largo de las costas mexicanas, ya que
Gutierrez (1990) calcula una mayor tasa de crecimiento, reportando que la especie se
encuentra totalmente reclutada a los 36 cm y alcanza los 30 cm antes de los seis meses de edad

en Costa Rica.

La proporcion sexual general es ligeramente dominada por los machos segun estudios
de Rocha-Olivares y Gomez Mufioz (1993) en la bahia de La Paz (1:0.84, M:H); Ruiz-Luna
et al. (1985) en el Pacifico mexicano (1:0.82), y Cruz-Romero et al (1991) en Colima (1:0.94).

Esto es un fenomeno frecuentemente observado en los lutjanidos (Grimes, 1987). Sin
11



embargo, Santamaria et al. (2003) encontraron en costas de Guerrero; un dominio por parte
de las hembras que podria deberse a diferencias de distribucion y habitat entre ambos sexos
ya que las hembras prefieren la zona costera. Sus resultados coinciden con los reportados para
otros lutjanidos que podria ser explicado al menos en parte como una mayor supervivencia de

las hembras (Thresher, 1984; Claro, 1994; Rojas, 1997).

Los lutjanidos se reproducen en grupos con grandes hembras productoras de un gran
numero de huevos fértiles y que, generalmente, desovan varias veces en la misma estacion
reproductiva (con desove directamente proporcional a la talla) y de dos a tres veces al afio,
esto gracias a su desarrollo gonadico asincronico (Reyna-Trujillo, 1994; Santamaria et al.,
2003; Lucano y Ruiz, 2006) de manera que se pueden encontrar distintas fases de desarrollo
de ovocitos en una misma gonada; esta asincronia en el proceso vitelogénico es la clave para
los desoves fraccionados (Claro, 1994; Rojas, 1997), que aparentemente se llevan a cabo
durante la noche y por un estimulo mas relacionado con las lluvias que con las temperaturas
(Cruz Romero et al., 1991; Santamaria et al., 2003), aunque en la mayoria de los lutjanidos,
el desove esta positivamente relacionado con la temperatura del agua y con el fotoperiodo.
Grimes (1987) puntualiza que los lutjanidos que viven en la plataforma continental, como es
el caso de Lutjanus peru, exhiben largos periodos de desove en verano e invierno, en general,
el periodo de desove en peces tropicales es mas prolongado y se extiende a una temporada

mas amplia, comparativo a peces de aguas templadas (Cushing, 1975).

Los desoves ocurren de dos a tres veces al afio y el reclutamiento en el Pacifico es
coincidente en estudios de Costa Rica, y Baja California Sur, presentando dos periodos
maximos de desove: uno en mayo mucho mas intenso y otro en septiembre-octubre (Gutiérrez,
1990; Rocha y Gémez, 1993). Aunque segiin Santamaria et al. (2003) en Guerrero, durante
1993 se produjo la mayor incidencia de ovarios inmaduros de octubre a diciembre y tanto
gonadas maduras como las que se encontraron en desove se presentaron en febrero, marzo,
junio, agosto y septiembre; con los meses de marzo y agosto como maximos. Mientras que en
1994, el ciclo reproductivo resultd aparentemente mas complejo, presentandose gonadas
inmaduras durante todo el afio con picos en febrero, julio y octubre al tiempo que las maduras
fueron mas abundantes en noviembre, abril y marzo; aunque presentandose también durante
todo el ano. Las gonadas en desove durante abril, mayo, julio, agosto y noviembre, con su

valor maximo en noviembre.
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Estos hechos, describen una dinamica de reproduccion cambiante incluso de un afio a
otro, quedando quiza supeditado factores climaticos como lluvia, temperatura y por tanto
dindmicas de corrientes. Ya que en ambos afios los picos de desove fueron coincidentes con

los maximos de precipitacion (Cruz Romero et al., 1991; Santamaria et al., 2003).

En cuanto a su desarrollo, existen pocos estudios y la mayoria se refieren a los estadios
tempranos del desarrollo larvario, debudo a su relacion con la acuicultura. Las larvas poseen
un crecimiento simlar al de muchos teledsteos de ontogenia indirecta caracterizada por cinco
periodos, 1) embrionario, 2) larvario, 3) juvenil, 4) adulto y 5) senectud. A diferencia de la
ontogenia directa que carece de un periddo larvario, donde al eclosionar el organismo ya

presenta todas las caracteristicas de un juvenil. (Zavala et al., 2013 ay b).

La duracion de su la larva pelagica podria ser muy similar a la de su congénere del
Atlantico L. campechanus, aproximada a los 34 dias a partir de la eclosion, cuando pierde sus
espinas dorsal y ventral alargadas para ser un juvenil a los 26.3 mm (Drass et al., 2000).
Watson y Brogan (1986) determinaron que cuando Lutjanus peru alcanza tallas de entre 14.8
y 18.8 mm ocurre la misma transformacion de larva a juvenil, para lo que Leis (1987) establece
una duracion del estado larvario de 25 a 47 dias, sin embargo no existe una descripcion de su

ciclo de vida completo.
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Figura 3.- Desarrollo de L. campechanus con longitud (mm) y edad d (dias). Esquema adaptado de

Drass et. al, 2000.
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Figura 4.- Desarrollo de Lutjanus peru con longitud (mm) y edad d (dias). Esquema adaptado a partir de
de Drass et al., (2000) y Watson y Brogan (1986).

2.4Alimentacion

El comportamiento alimentario es caracteristico de cada especie y se determina durante
su evolucion (Prejs y Colomine, 1981; Nikolsky, 1963). Lutjanus peru es una especie
depredadora generalista mas activa durante la noche, y el crepusculo (Anderson, 1987; Allen,
1995), capaz de ingerir un amplio espectro de especies principalmente demersales. Dicho
espectro es variable y depende de la disponibilidad de las presas en cada region a lo largo del
afo y de la talla; que a su vez esta relacionada con la distribucidn vertical. Especialistas, han
determinado que el huachinango, en las costas de Guerrero basa su dieta en peces, crustaceos,
moluscos y anélidos (Santamaria y Garay, 1994 y 2003; Santamaria, 1998; Rojas, 2004). De

manera muy similar a Saucedo (2000) en Jalisco y Colima, quien enlista dichos taxa mayores
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que varian en especie segun la disponibilidad y la zona. Diaz Uribe (1994) particularmente
encontrd que en la Bahia de La Paz su alimentacion esta fundamentalmente compuesta por
organismos planctonicos como las salpas. Los pescadores de Baja California Sur, durante una
platica de campo comentaron que en temporada de “agua-mala” (una especie de medusas
pequeias), los huachinangos se alimentan exhaustivamente de estas, al grado de que no
muerden los ansuelos y si llegan a “picar”, al abrirlos, sus estdbmagos estan repletos de dichas

medusas, este fenomeno no esta registrado en ningun andlisis alimenticio de la especie.

2.5 Pesqueria

En México la pesqueria de pargos o huachinangos se basa en 13 especies; 6 en el litoral
del golfo de México, de las 14 totales que habitan en el Atlantico; y 7 de las 10 existentes en

el Pacifico (Ponce et al., 2005).

El huachinango no es una especie que sea de principal interés para las pesquerias
comerciales industriales, pero es un componente importante dentro de la captura artesanal
local a lo largo de su distribucion geografica; siendo uno de los objetivos primordiales de la

pesca riberefia junto con otras especies de pargos (Conapesca, 2002-2011).

Debido a sus habitos solitarios y a su comportamiento territorial, los mayores tamafios
no se capturan en grandes cantidades y la captura se realiza en una franja costera de 15 millas

de la costa sobre bajos rocosos, dentro de bahias principalmente (Ponce et al., 2005).

La pesca riberefia es multiespecifica, por consecuencia se tiene una alta diversidad de
artes de pesca, las cuales se pueden resumir en siete tipos con diferente poder de pesca:
trasmallos o redes agalleras, atarrayas, cimbras o palangres, cuerdas o lineas de mano, trampas
y pesca por buceo autonomo, libre o con compresor. En cada sistema de captura existen
variantes de acuerdo a la especie objetivo, a su temporalidad y la localidad; lo que promueve
al pescador a realizar adaptaciones particulares a su sistema de captura (Santamaria y Chavez,
1999; Ponce et al 2005; Conapesca, 2011). Un factor muy importante, asociado a su pesqueria
multiespecifica, es que los datos de pesca no se desglosan por especie; dificultando una

administracion adecuada del recurso. Por ello también es relevante el estudio, pues dar a
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conocer los niveles de diversidad de la especie, implica un esfuerzo para inducir el inicio de

una administracion especifica.

En México, la actividad se lleva a cabo durante todo el afio, en un periodo aproximado
de 200 a 250 dias laborables por pescadores que forman en su mayoria Sociedades
Cooperativas de Produccion Pesquera (SCPP) y Uniones de pescadores (UP) pero ademas hay

miles de pescadores libres (INAPESCA, 2006).

Basandonos en datos existentes a partir de 1940, es en la década de los 60°s cuando se
logra un primer crecimiento de la pesqueria, pero es hasta 1980 cuando la pesca de
huachinango llega a los niveles de una pesqueria establecida. Las estadisticas obtenidas de los
anuarios de pesca muestran que la mayoria de los estados mantienen estable su captura,

aunque con fluctuaciones (Conapesca, 2002-2011; INAPESCA, 2006).

A nivel de volumen, el huachinango se encuentra en el lugar 26° de la produccion
nacional pesquera. Aunque la tasa de crecimiento anual de produccion, del 2002 al 2011, fue

de - 0.15% (Conapesca, 2011).

El estado de su pesqueria es diferencial a lo largo del pais; desde moderadamente
explotada en Baja California Sur (Diaz-Uribe et. al. 2004) y Oaxaca (Ramos-Cruz, 2001); a

sobre explotada en Guerrero (Santamaria y Chéavez, 1999).

En el 2001, Espino y colaboradores, con datos de 16 afios procedentes del estado de
Colima, analizaron la longitud estandar promedio mensual y concluyeron que a pesar de la

pesca continua, hasta ese entonces, no habia afectacion en la composicion de tallas.

De manera general, el estatus de su pesqueria, se declara como explotado al maximo,
actualmente no existe ninguna medida regulatoria dirigida a las especies que son objetivo de
la captura riberefia, solo se requiere de un permiso de pesca de escama. El tipo de modelo para
su evaluacion y manejo es de produccion excedente, tendencia de la Captura por Unidad de

Esfuerzo (CPUE) y de diferencia de retraso (deterministico) (Inapesca, 2006).

Como se puede apreciar en la informacion de la Tabla 1, las localidades que dominaron
la produccién en el periodo de 1993 al 2003, han sido: Baja California Sur, Jalisco, Nayarit,
Guerrero y Oaxaca con valores maximos de 1047, 925, 808, 1076 y 1196 toneladas anuales,

respectivamente. El estado de Guerrero se vio desplazado los tltimos cinco afios de dicha
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década; teniendo valores maximos de 1,076 a 994 toneladas anuales en el periodo 1993-1997
para pasar a valores de 459-205 toneladas anuales, saliendo de los principales productores
durante 1998-2003. Mientras que Baja California Sur se conservé durante todo el periodo
1993-2011 como un principal estado productor con valores de 1,047 a 432 toneladas anuales.

Y el estado de Oaxaca tuvo con un maximo de 1,196 en el 2003 (Conapesca, 2011).

Durante los siete afios siguientes (de 2004-2011), los estados de Baja California Sur,
Oaxaca y Jalisco fueron los principales productores. En el 2011 las principales entidades
productoras de huachinango fueron Baja California Sur con 826, Guerrero con 656 y Oaxaca

con 640 toneladas anuales (Conapesca, 2011).

Sin embargo, dejando de lado a los primeros productores, el huachinango es el principal
componente de la pesca de los estados de: Guerrero, donde ocupa el 2° lugar en importancia;
Jalisco, 3er lugar; Michoacén, 5° lugar; Nayarit, 7° lugar y Oaxaca, donde el huachinango es

el 4° producto mas importante (Conapesca, 2011).

Remarcando que los datos oficiales de la Conapesca y de otras instituciones sobre el
volumen de la produccion pesquera, a partir de 1940 (Figura 5), muestran una parte del
aprovechamiento historico, pero no pertenecen exclusivamente a Lutjanus peru, sino a un

conjunto total de diversos pargos, esto gracias al estatus multiespecifico de su pesca.

Los datos oficiales de la produccion exclusiva del Pacifico, s6lo estdn disponibles a
partir de 1993 (Tabla 1). Basdndonos en estos y posteriores Anuarios Estadisicos de
Acuacultura y Pesca (2003 al 2011), se pudo describir la variacion historica exclusiva del
Pacifico en peso vivo de 1993 al 2011. Resaltando que son datos multiespecificos y no
exclusivos del huachinango Lutjanus peru, ya que son nombrados como “guachinangos” (6
huachinangos), diversas especies de pargos rojizos, incluyendo a los del Pacifico: Lutjanus
peru (huachinango del pacifico, especie en la que nos enfocamos), L. campechanus
(huachinango del golfo), L. aratus, L. colorado y L. guttatus. Y a los pargos del del Golfo de
México como: L. purpureous, L. synagris, L. bucanella, L. vivanus y Rhomboplites
aurorubens entre otros posibles. Por lo que todo registro sélo es ilustrativo de los pargos en

general y no particularmente de Lutjanus peru.
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Figura 5.- Serie historica (1940-2011) de peso desembarcado, capturas a nivel nacional que incluyen a diversos
huachinangos ademas de Lutjanus peru a nivel nacional, construida a partir de datos del Anuario Estadistico de

Acuacultura y pesca 2003 y posteriores. Eje x = aflos, y = toneladas

Tabla 1.- Datos de produccion de huachinango 1993-2003 para el litoral Pacifico y por estado, tomados del

anuario estadistico de acuacultura y pesca 2003.

ENTIDAD 1993 1994 1995 1996 1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003
BAJA CALIFORNIA - 41 10 9 13 1 2 4 2 3 2

BAJA CALIFORNIA SUR 432 719 655 880 624 789 633 1,047 931 930 720

CHIAPAS 290 298 198 321 108 85 84 4 1 4 16
COLIMA 430 336 282 297 162 198 157 243 153 130 138
GUERRERO 1,076 782 870 994 594 336 210 205 229 355 459
JALISCO 512 492 462 925 496 651 545 422 467 403 547
MICHOACAN 191 215 268 330 278 263 208 265 287 289 242
NAYARIT 808 681 605 672 315 375 552 275 465 502 587
OAXACA 288 265 276 293 293 568 389 523 530 872 1,196
SINALOA 167 245 133 164 195 95 167 249 163 118 260
SONORA 218 91 51 32 45 29 47 163 158 127 146
LITORAL DEL
PACIFICO 4,412 4,165 3,810 4,917 3,123 3,390 2,994 3,399 3,388 3,733 4314

TOTAL Pacifico+Golfo 11,617 9,084 8,524 9,472 7,342 6,782 6,439 6,132 6,104 6,299 6966
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Tabla 2.- Serie historica nacional de peso vivo capturado de 1993-2011. Total nacional, desglosado en Pacifico

y por entidad federativa. Es importante remarcar que incluye a diversos huachinangos ademas de Lutjanus peru.

Los datos fueron colectados de los Anuarios estadisiticos de la Conapesca de las fechas que se incluyen.

Localidades

PACIFICO  B.C. B.C.S SONORA SINALOA NAYARIT JALISCO COLIMA MICH. GUERRERO OAXACA CHIAPAS
Ao Total
1993 11,617 4,412 - 432 218 167 808 512 430 191 1,076 288 290
1994 9,084 4,165 41 719 91 245 681 492 336 215 768 265 298
1995 8,524 3,810 10 655 51 133 605 462 282 268 870 276 198
1996 9,472 4,917 9 880 32 164 672 925 297 330 994 293 321
1997 7,342 3,123 13 624 45 195 315 496 162 278 594 293 108
1998 6,782 3,390 1 789 29 95 375 651 198 263 336 568 85
1999 6,439 2,994 2 633 47 167 552 545 157 208 210 389 84
2000 6,132 3,399 4 1,047 163 249 275 422 243 265 205 523 4
2001 6,104 3,388 2 931 158 163 465 467 153 287 229 530 1
2002 6,299 3,733 3 930 127 118 502 403 130 289 355 872 4
2003 6,744 4,147 2 667 145 238 536 546 137 232 459 1,195 16
2004 7,405 4,487 3 634 181 378 573 826 162 302 399 1,023 6
2005 7,431 4,259 4 840 217 333 451 605 134 323 512 821 19
2006 7,032 4,406 2 871 282 430 298 724 111 285 581 802 21
2007 7,546 4,653 2 632 126 33 448 1,220 291 402 874 457 168
2008 6,114 3,540 0 561 80 236 334 680 71 396 609 533 40
2009 6,701 3,842 1 612 168 341 376 700 53 295 741 515 41
2010 8,175 4,603 1 1,014 229 366 599 803 121 199 478 756 38
2011 6,206 3,496 0 826 36 187 323 423 157 221 656 640 27
6,000
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Figura 6.- Datos historicos de peso vivo en capturas de huachinangos (incluye a L. peru, pero no exclusivos de

esta especie) s6lo del litoral Pacifico de 1993-2011 construida a partir de datos de los Anuarios estadisticos de

acuacultura y pesca. En el eje x = aflos, y = toneladas.
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La estructura econdmica de la pesqueria regional es influenciada por los mercados
internacionales y se basa en una economia abierta de las especies tradicionalmente
consumidas; se puede volver un articulo de comida caro, generando el incremento de su precio
en el mercado internacional, asociado a la tasa de crecimiento demografico (Ponce et al.,

2005).

Aunque el volumen de la produccion de huachinango esta situada en el lugar 26° a nivel
nacional, por su valor econdomico se situa en el lugar 11° en el contexto econdmico. A nivel
nacional durante el 2011 significd un ingreso del orden de $253 689 000.00 MN para 6 067
toneladas (valor a precio de playa o primera mano) y de $135 984 000.00 MN, solo para la
produccion del Pacifico (de un total de 17 785 719.00 MN). Sin embargo, estos valores pueden

variar segun la época del afio, ya que se manejan precios por demanda (Conapesca, 2011).

Segun informacidn recabada de pescadores y permisionarios, poco a poco se le asigna
un mejor precio a la captura obtenida con anzuelo, ya que el producto se considera mejor que
el capturado con red o el descargado de un barco camaronero, siendo este ultimo el de mas
bajo valor comercial. En todos los estados, los peces denominados de “orden” o “platilleros”
(tallas de 20 a 30 cm de longitud total) alcanzan el mayor valor debido a la demanda para la

venta restaurantera (Inapesca, 2006).

Existe la necesidad de modificar las modalidades de aprovechamiento del recurso a fin
de evitar efectos negativos graves sobre las poblaciones que sustentan esta pesqueria. Se cree
que la poblacion actual esta compuesta de peces relativamente mas jovenes y menos fecundos
porque el esfuerzo de pesca ha menguado a los individuos més grandes y prolificos. Como
resultado, la biomasa del “stock” de desove y de los huevos totales ha disminuido (Ponce et

al., 2005).
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2.6 Stocks o poblaciones locales y Lutjanus peru

Para impulsar la conservacion o el manejo adecuado de un recurso vivo, primero se tiene
que definir a la poblacion o conjunto a conservar, ya que la unidad minima de evolucion, no
es la especie, sino la poblacién, por ello es necesario definir una unidad de manejo (Ryder,
1986; Beamish et al., 2009). Un concepto funcional para este fin, que permite proponer
unidades de manejo por debajo del nivel de especie con datos moleculares, es el de las ESU’s
por sus siglas en inglés, que significan Unidades Evolutivas Significativas (UES), un
término acufiado por Ryder (1986) y que cobr6 mayor importancia bajo dicho contexto, al
poder identificar de manera precisa un conjunto de manejo que refleje la importancia evolutiva
de los linajes dentro de las especies (Avise y Hamrick, 2000; Avise, 2000). Sin embargo este
término ha sido usado a cualquier nivel taxondmico, ya sea de especie, subespecie, poblacion
o raza. Ademas, para organismos marinos, ha sido remplazado por el término stock (Ryder,

1986; Beamish et al., 2009).

A nivel mundial, desde que se reconocid que la mayoria de las especies se componen
de maltiples poblaciones o stocks, los métodos genéticos se han vuelto indispensables para la
correcta administracion de las pesquerias. En especial mediante el uso de marcadores
selectivamente neutros para dar seguimiento a los niveles de diversidad genética dentro de las

poblaciones y asi evaluar sus niveles de conectividad (Waples y Naish, 2009).

Una poblacion se puede definir como un grupo de individuos de la misma especie, que
comparten el mismo espacio y tiempo, que se reproducen entre si, y son genéticamente
similares- (Rabinovich, 1980; Krebs, 1985; MacMahon et al., 1978). Mientras que un stock
se refiere a un subconjunto de una especie bien delimitado geograficamente, que se mezcla
poco con los grupos adyacentes y, por lo tanto, posee un acervo comin de genes y que es
suficientemente singular, que lo diferencia de otros subconjuntos para que pueda considerarse
un sistema con integridad temporal y espacial que se auto perpetiia (Cushing, 1968; Booke,

1981; Thssen et al., 1981; Mac Lean y Evans, 1981).

La evaluacion de stocks es sobre todo una cuestion operativa, importante para efectos
de la ordenacion pesquera pues busca aportar elementos para la explotacion Optima de

recursos acuaticos vivos, limitados pero renovables (Gulland, 1983).
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En este sentido, la genética de poblaciones a través de la definicion de stocks, puede
aportar informacion vital que permita, por un lado, el rendimiento maximo de una pesqueria
de una manera adecuada, y por otro, atender los principios utiles que pudieran desembocar en

la conservacion (Sparre y Venema, 1997).

Sin embargo, la dindmica de muchas especies no encaja en un modelo de multiples
stocks. Tal es el caso de muchos de lutjanidos y otros teleostios, que tienden a estar
conformados por una sola poblacion panmictica a lo largo de amplias distribuciones (Garber
et al., 2004; Zhang et al., 2006; Vasconcelos et al., 2008; Saillant et al., 2010; Portnoy y Gold

2013). Para explicar esto podriamos recurrir a un modelo metapoblacional.

Una poblacion puede verse como una unidad mas cerrada, que esta fuertemente
asociadas con un area geografica, donde los individuos que la conforman se ubican en un lugar
y tiempo determinados, y cualquier otro individuo que esté fuera de ese espacio, tiende a no
pertenecer a la poblacion, debido a que no tiene la misma posibilidad de interaccion que los
demas. En un modelo asi, la dindmica poblacional estd determinada principalmente por la
natalidad y la mortalidad, pues aunque la inmigracion y la emigracion estén implicitas son de

poca importancia (Rabinovich, 1980; Krebs, 1985).

Sin embargo muchas poblaciones naturales no se apegan al esquema anterior, y su
dindmica poblacional esta primordialmente regulada por la migracion (ademas de la natalidad
y mortalidad), constituyendo grupos de individuos (o poblaciones) provenientes de mas de
una localidad. Esto es una metapoblacion (mas alla de la poblacidn), término acufiado por

Levins en 1969 que se puede simplificar como poblacion de poblaciones.

Asi, algunas poblaciones, pudieran estar funcionando como grupos mucho mas
conectados por individuos migrantes, y por tanto conservar menos independencia (Hanski y
Gilpin, 1991 y 1997; Hanski y Simberloff, 1997). En una poblacion, el incremento en el
numero de individuos es el resultado directo de un mayor nimero de nacimientos, mientras
que en una metapoblacion, el incremento es resultado del nimero de poblaciones locales que
la componen. Cuando en una poblacion el nimero de individuos disminuye, se debe a una
mayor mortalidad, mientras que en una metapoblacion, el mismo efecto es resultado de la
extincion de una o algunas de las poblaciones locales (Hanski y Gilpin, 1991 y 1997; Hanski
y Simberloff, 1997; Harrison y Taylor, 1997).
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Este concepto de metapoblacion se adapta muy bien para explicar la dinamica de
muchas especies marinas (Grimm et al., 2003; Kritzer y Sale, 2006), pues el panorama general
de su variacion tiende ser alto, con sefiales de divergencia débiles; que por lo comun son
congruentes con su capacidad de dispersion, la presencia de patrones filopatricos y con las

caracteristicas oceanograficas (Pifiero et al., 2008).

Por ello, es tan importante la biologia de la especie, ya que si esta posee una gran
capacidad reproductiva y por lo general mantiene grandes tamafos efectivos, puede ser capaz
de mantener altos niveles de variacion génica, y si ademds posee una alta capacidad de
dispersion, el flujo génico ayudara a homogenizar a las poblaciones, dependiendo también de
la extension del area en la que hébita y si en esta existen obstaculos, como las barreras

biogeograficas.

El primer estudio de variacion genética en Lutjanus peru se hizo con un analisis de
fragmentos de restriccion (RFLP’s) sobre la region control del ADNmt (Rocha O. A. y
Sandoval-Castillo R. J., 2003). Se reportaron altos niveles de diversidad haplotipica y
nucleotidica en 100 organismos analizados provenientes de las costas de Baja California Sur,
Sinaloa y Jalisco. La mayor fraccion de la variabilidad fue detectada s6lo con una de las cinco
enzimas de restriccion utilizadas. El analisis de heterogeneidad de las frecuencias haplotipicas
no fue significativo; al igual que los valores de indices de fijacion de Wright y su anédlogo
molecular ®ST. Y el analisis de variancia molecular (AMOV A) no encontro direfencias entre

las poblaciones. Ademas no se detectd ningtn patron filogeografico.

Dado que el estudio genético anterior era el tinico para el huachinango del Pacifico antes
de esta tesis, como punto de partida, Lutjanus peru en México, podria estar conformado por
un solo stock o una sola gran poblacion panmictica sin subdivision o estructura genética. Para

lo que se realiza este estudio con secuencias y entre localidades mas alejadas.
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2.7 Area de estudio

Los especialistas han definido las regiones ecologicas marinas de las aguas aledafias a
norteamerica. En la publicacion Capital Natural de México vol. I, se dan a conocer las ocho
ecorregiones marinas en México, de estas, seis se encuentran en el Pacifico mexicano y se
han clasificado de acuerdo a las zonas de vida, en peldgicos (asociados a las masas de agua)
y bentdnicos (asociados a fondos marinos). Ambas relacionadas con los biotipos (de fondos y
litorales arenosos, rocosos, entre otros.) y con las biocenosis caracteristicas (ecosistemas de
arrecifes de coral, de maglares, entre otros.); y a su vez cada zona se diferencia en costera

(neritica) y ocednica o marina (Wilkinson et al., en prensa).

Asi, han asignado tres niveles anidados que reflejan las condiciones particulares en el
ambito global, regional o local. En el nivel I (Figura 7), las clasificaciones se rigen por las
diferencias de temperatura, corrientes y circulacion de masas de agua. La distribucion de
Lutjanus peru en México abarca cinco: [6) Pacifico centroamericano, 17) Pacifico
transicional mexicano, 18) Golfo de California y 19) Pacifico sudcaliforniano (Lara-Lara et

al., 2008).
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Figura 7.- Ecorregiones marinas nivel I. Tomada de Lara et al., 2008
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En el nivel II, se refleja la distribucion de los ambientes bentonicos e incluye las
direfencias entre los ambientes bentonico-neritico (sobre la plataforma continental hasta una
profundidad aproximada de 200m.) y los peldgicos-oceanicos (zonas epipelagica,
mesopelagica, batipeldgica y abisopeldgica). En este nivel, las morfoestructuras a gran escala,
taludes continentales, planicies abisales, islas oceédnicas, fosas y cadenas montafosas

submarinas son utilizadas para caracterizar el fondo marino en su profundidad y topografia.

En este nivel los fondos de los mares mexicanos quedan comprendidos en 28 regiones,
pero para la distribucion de Lutjanus peru, los mas importantes son los siguientes 16 (Figura

8) (Lara-Lara et al., 2008)

16.1 Plataforma del Golfo de Tehuantepec 16.2 Talud del Golfo de Tehuantepec

16.4 Cresta de Tehuantepec 16.5 Cuenca de Guatemala

17.1 Plataforma del Pacifico transicional mexicano | 17.2 Talud del Pacifico transicional mexicano

17.3 Trinchera mesoamericana 17.4 Dorsal del Pacifico oriental

17.5 Planicies y montafias marinas del Pacifico 17.6 Archipiélago ocednico Revillagigedo

transicional mexicano

18.1 Plataforma coresiana 18.3 Talud y depresiones del Golfo de California

18.4 Planicies y montafias marinas del Golfo de 19.1 Plataforma sandieguina

California

19.3 Margen continental de Baja California 19.4 Planicies y montafias marinas del Pacifico
sudcaliforniano

Figura 8.- Ecorregiones marinas nivel II, ambitos costeros y pelagicos (Lara et al., 2008).
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Finalmente en el nivel III, se capturan variaciones localmente significativas para cada
una de las 24 regiones en que se subdivide la plataforma continental mexicana y los ambientes
estuarinos adyacentes. Estas regiones ecologicas, son las que concentran la mayor parte de las
pesquerias, y dentro de la distribucion del huachinango del pacifico, podemos distinguir ocho

(Figura 9) (Lara-Lara et al., 2008).

16.1.1 Neritica Tehuantepeco-chiapaneca 16.1.2 Neritica Tehuantepeco-oaxaquefia

17.1.1 Neritica del Pacifico transicional mexicano 18.1.1 Neritica Cortesiana Oriental

18.1.8 Neritica Sudbajacaliforniana 18.1.9 Neritica Cabocortesiana

19.1.1 Neritica Cabopacifica 19.1.2 Neritica Vizcaina

Figura 9.- Ecorregiones marinas nivel III, zonas costeras.

Esta informacion nos da una perspectiva de cuan variable puede ser el hébitat en el
Pacifico Oriental tropical y de cuantas maneras diferentes puede clasificarse en distintas
zonas. Sin embargo, los criterios mas importates, o que se pueden relacioar directamente con
el huachinango Lutjanus peru, se refieren a las diferencias de fondo, duro, rocoso, coralino o
blando. Asi, sumadas a las diferencias entre las ecorregiones costeras; esta la presencia de dos
grandes discontinuidades de playa arenosa entre los largos tramos de costa rocosa

predominantes.

El tramo de playa arenosa, del sur de Topolobampo a Mazatlan tiene 370 km de ancho,
y compone la brecha de Sinaloa, mientras que del itsmo de Tehuantepec al Golfo de Fonseca
exite una discontinuidad de 1000 km también de playa arenosa, denominada como brecha
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Centroamericana (Springer, 1959; Walker, 1960; Rosenblatt, 1967; Dawson, 1975; Hastings,
2000; Craig et al., 2006). Tales discontinuidades han desempefiado un papel importante en la
especiacion dentro de la region (Hastings, 2000; Pondella et al., 2003). Y han ayudado a
dividir al Pacifico Oriental Tropical en tres provincias biogeograficas: 1) Provincia de Cortéz,

2) Provincia de México y 3) Provincia Panamica (Figura 10).

Por todo lo anterior, el Pacifico Oriental Tropical, es considerado como un sistema
modelo para examinar la distribuciéon de peces costeros que se ven afectados por las
caracteristicas del habitat. Asi como para probar la capacidad de especies costeras con estadios
larvarios peldgicos, y evaluar el grado en que estas brechas desempefan un papel en la
conduccion a la diferenciacion (Springer, 1959; Rosenblat, 1967; Waples, 1987; Allen y
Robertson, 1994; Hastings, 2000; Mora y Robertson, 2004; Craig et al., 2006). Lo que resulta
fundamental para este estudio, pues podrian estar afectando la conectividad entre los
huachinangos de las localidades mas alejadas, representando barreras para el movimiento de
la los huachinangos juveniles, debido a la distancia que estos deben recorrer antes de encontrar

su habitat y establecerse.
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Figura 10.- Provincias Biogeograficas, adaptado de Craig et al., 2006.
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2.8 Corrientes marinas en el area de estudio.

En los sistemas marinos, confluyen diferentes corrientes oceanicas, como en el Pacifico
Oriental tropical, un &rea altamente dindmica interconectada por una red de corrientes

superficiales y profundas (Lara-Lara et al., 2008).

Estas corrientes tienen mayor interaccion desde México, hasta Pera, pasando por
Guatemala, El Salvador, Honduras, Nicaragua, Costa Rica, Panama, Colombia y Ecuador, que
es también donde se distribuye Lutjanus peru. Para este estudio, es necesario enfocarse en la
region mexicana que va desde el Golfo de California (23°N), pasando por la alberca calida
mexicana (ACM o alberca calida del Pacifico Oriental entre los 20°N y 15°N) y al sur del
Golfo de Tehuantepec (14.5°N) (Trasvifa et al., 2002 y 2008; Kessler, 2006).

Dentro de los ecosistemas de la plataforma, existen los denominados sistemas de
surgencias costeras, que son totalmente diferenciables de otros tipos de ecosistemas marinos,
debido a sus caracteristicas de estructuracion trofica y ciclos de los materiales. Aunque en el
mundo estos sistemas representan solamente el 0.1% del area ocednica, contribuyen en el 50%
del volumen de peces capturados, aproximadamente, por lo tanto estan asociados a muchas
pesquerias importantes, también, se relacionan con los centros de alta presion atmosférica, ya
que los vientos que se dirigen al Ecuador son los que les dan origen (Ryther, 1968). Las
surgencias mas céntricas se dan gracias a los vientos provenientes del continente (Fiedler,
1992, Tomczak y Godfrey, 1994). En el Pacifico mexicano, ademas de las surgencias de la
costa de Baja California, encontramos eventos de sugencias en el Golfo de California, el Cabo

Corrientes y el Golfo de Tehuantepec (Lara-Lara et al., 2008).

Desde Cromwell (1958) y Wyrtki en (1965) se han mapeado las principales corrientes
superficiales del Pacifico Oriental Tropical y sus cambios estacionales, y existen revisiones
recientes, tales como las de Trasvifia y Andrade (2002) o Kessler (2006) donde han ido
mejorando los esquemas y explicaciones. Modelos visuales muy modernos han sido obtenidos
por la NASA, como el Ocean Surface Current Analysis Real-time (“OSCAR”) (2008-2012),
un analisis de corrientes oceanicas superficiales en tiempo real enfocado en las velocidades
de las corrientes. Asi mismo, estan los mapas de corrientes y temperatura, logrados con el
proyecto Estimating the Circulation and Climate of the Ocean, Phase II (“ECCO2”- 2011)

donde utilizan datos mundiales actuales para hipotetizar futuros escenarios de cambio
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climatico (NASA, 2013). Lo cual demuestra que las corrientes poseen una dindmica bastante

compleja.

En 2006, Kessler realizé un esquema general de las corrientes e identifico las regiones
donde las interconexiones no son claras o son muy complejas. Este esquema es muy ttil para

resumir la dinamica de la zona para de estudio (Figura 11).

30°N

Corrientes
cercanas
a la superficie

20°N o Corrientes
superficiales
CC = Corriente de California
CNE = Corriente Nor-ecuatorial
CCNE = Contracorriente Nor-ecuatorial
CSE = Corriente Sur-ecuatorial
CCCR = Corriente costera de Costa Rica
CP = Corriente de Perd
TT = Tazén de Tehuantepec
DCR = Domo de Costa Rica

10°N

0°

Corrientes
sub-superficiales

CCE = Corriente de contraflujo ecuatorial
CCSN/S = Contracorrientes sub-superficiales
norte/sur (Chorros de Tsuchiya)

CMO = Contracorriente mexicana del oeste
CSP/C = Corriente sup-superficial de Peni y Chile

10°S

o

S
140°W 120°W 100°W 80°W

Figura 11.- Esquema general de corrientes del Pacifico Oriental Tropical. Modificado de Kessler 2006. Los
signos de interrogacion identifican las zonas donde las interacciones entre corrientes no son del todo claras o son

muy complejas.

La boca del golfo de California es una region transicional donde confluyen masas de
agua de diferentes origenes y caracteristicas, que al chocar generan remolinos de mesoescala
(Farber et al., 2010 y Maske et al., 2010). Las tres principales masas, presentan propiedades
contrastantes de salinidad y son las masas del golfo de California, las aguas tropicales o
ecuatoriales superficiales y las aguas de la Corriente de California (CC); que arriban
estacionalmente de mayo a junio con una mayor presencia superficial cuya firma distintiva es
la salinidad mas baja de la region. Existe variabilidad estacional de las corrientes de gran
escala, modulada por la expresion superficial de la CC y por el arribo de las aguas tropicales

que avanzan desde el sur en el verano (Figura 11).

La Alberca Calida Mexicana (ACM) se localiza a lo largo de la costa de los estados de

Jalisco, Colima, Michoacan, Guerrero y parte de Oaxaca. Su caracteristica principal es la
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temperatura superficial, siempre igual o mayor a los 28°C (Trasvifia et al., 1999). En la region
oceanica la circulacion es débil ya que hay muy poca influencia de corrientes de gran escala
(Niiler 2001). Strub y James (2002a) reportan direcciones de flujo hacia el sur durante el
invierno y hacia el norte el resto del afio. Existe ademas una variabilidad interanual debida al
ENSO (siglas en inglés de El Nifio — Oscilacion del Sur), como ocurrié en 1997-1998, donde
varios autores reportaron una intensificacion de las corrientes (Grodsky y Carton, 2001 y Strub

y James, 2002b y c).

El golfo de Tehuantepec consta de un solo cabo en su extremo occidental, su cabeza
esta en el Puerto de Salina Cruz, Oaxaca. La costa oriental se prolonga recta hacia Chiapas y
la frontera con Guatemala y estd bordeada por un talud continental abrupto que desciende
hacia la Trinchera Mesoamericana a profundidades de 4 a 5 mil metros. Su circulacién es la
mas intensa del Pacifico tropical mexicano debido a los vientos que cruzan el itsmo y soplan
sobre el golfo generando remolinos de mesoescala que se pueden observar la mayor parte del
afo, los eventos de invierno son los mas intensos (Giese et al., 1994; Barton et al., 1993;
Trasvifia y Barton, 1997; Barton, 2008). Durante eventos del ENSO el nimero de remolinos
es mas variable, mientras que con E/ Nifio (fase calida) aumentan, y en La Nisia (fase fria)
disminuyen (Trasvifia y Andrade 2002). A diferencia de las corrientes costeras de la ACM, en
el Golfo de Tehuantepec no se ha observado un flujo costero dominante afuera de los

remolinos (Trasvifia y Barton 2008; Garcia et al., 2009).

Durante el invierno, el flujo principal de la Corriente de California (CC) se aleja mas
de la costa occidental y alimenta casi directamente a la Corriente Nor-ecuatorial (CNE), lo
que podria impedir el transporte larvario desde las costas occidentales de Baja California Sur

hacia el resto de la zona tropical mexicana (Figura 12) (Trasviia y Andrade, 2002).

Dentro del golfo de California, los vientos del norte a lo largo de su eje, producen una
circulacion hacia el sur, esta continua a lo largo de la costa hacia el golfo de Tehuantepec,
donde generan grandes giros anticiclonicos que acarrean aguas costeras hacia el interior del

Pacifico hasta 110° W, aproximadamente (Figura 12) (Trasvifia y Andrade, 2002).

En el golfo de Papagayo (Costa Rica), también ocurren intensos eventos de viento y se
generan grandes giros anticiclonicos capaces de acarrear aguas costeras hacia el interior del

Pacifico. Su trayectoria de propagacion los lleva a coincidir mar afuera, con los giros de
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Tehuantepec. Asi mismo, existen corrientes rapidas que comunican a los golfos de
Tehuantepec, Papagayo y Panamd, y se observan como flujos angostos, bien definidos que
circulan en la periferia de los giros con direccion sureste. Lejos de la costa, los giros que se
generan en ambos golfos siguen una trayectoria clasica de autopropagacion hacia el occidente,

el interior del Pacifico (Nof, 1981).

Durante el verano la Corriente Surecuatorial (CSE), permanece mas cercana al norte
del Ecuador, hasta 4° N. En la confluencia de la Corriente del Pert con la Contra Corriente
Nor-ecuatorial (CCNE) se forma una zona donde la convergencia del flujo horizontal sugiere
la existencia de un intenso movimiento tridimensional de subduccion, lo que es consistente
con la presencia de la Corriente del Pera (CP) al norte del Ecuador (Trasvifia y Andrade,

2002).

En el golfo de Tehuantepec los vientos perpendiculares a la costa forman dipolos
(ciclon-anticiclon) y se observa una propagacion del giro anticiclonico hacia el oeste, hasta
105° W, esto altera la circulacion a lo largo de un corredor de remolinos similar al de invierno,
aunque de menor longitud. En general, es claro que la circulacion hacia el Polo a lo largo de
la costa de México y Centroamérica ocurre en forma de corrientes de corto alcance, mientras
que la CCNE se forma como un flujo intenso, pero su circulacion no alcanza la costa de centro

america. (Figura 12) (Trasvifia y Andrade, 2002).
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Figura 12.- Esquema de las principales diferencias de corrientes durante invierno y verano T1- Golfo de

Tehuantepec y P1-Golfo de Papagallo. Segin Trasviiia y Andrade (2002).
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3. OBJETIVO GENERAL

Evaluar la variacion de la region control del ADNmt de Lutjanus peru dentro del
Pacifico mexicano con el propdsito de conocer el grado de conectividad genética de las
localidades muestreadas, asi como analizar la distribucion filogeografica de los linajes

presentes.
3.1 Objetivos especificos

e Determinar los valores de diversidad haplotipica (/) y nucleotidica (7), asi como los
indices de variabilidad genética de la region control del ADNmt.

e Determinar la estructura genética poblacional mediante estadisticos andlogos a Fist
(@st) entre pares de muestras y de manera jeranquica entre regiones (AMOVA y
SAMOVA).

e Revelar sila informacion filogeografica contenida, refleja un orden en los linajes como
resultado de flujo génico limitado y si existe una divergencia significativa entre
haplotipos de diferentes regiones.

e Estimar los parametros de demografia historica que revela el ADN mt con base en el
modelo de expansion demogréfica, averiguando si hay evidencia de procesos de

expansion-reduccion en la poblacion.

4. HIPOTESIS

Lutjanus peru es una especie que presenta baja movilidad en su etapa adulta y
preferencia por los fondos duros, rocosos o coralinos, descrito como predominantemente
sedentario, territorial y de habitos solitarios. Por lo tanto, su capacidad de dispersion depende
de la distancia que puedan alcanzar sus larvas peldgicas mediante deriva larvaria a causa de

las corrientes.

Debido a las discontinuidades que se presentan a lo largo de su area de distribucion,
sobre todo en el tipo de fondo; se han establecido diferentes provincias biogeograficas, las
que, junto con los cambios estacionales en las corrientes oceanicas, pueden significar barreras

para el recambio o flujo génico entre las poblaciones mas alejadas, donde las corrientes
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pudieran no establecer una conexion suficiente. Esto podria implicar en la existencia de una

estructura poblacional conformada por stocks diferentes.

5. MATERIAL Y METODOS
5.1 Muestras de tejido

Se recolectaron un total de 132 muestras de tejido principalmente de aleta y una minoria
muscular, provenientes de: La Paz (46 individuos), Loreto (15 ind.), Manzanillo (29 ind.),
Mazatlan (13 ind.) y Oaxaca (29). Procedentes de la pesca comercial del Pacifico Oriental
mexicano. Las muestras se almacenaron en pequeios tubos con DMSO (0.25M EDTA pH

8.0, 20% DMSO sat, NaCl) o etanol al 70% y a temperatura ambiente hasta su procesamiento.

Figura 13. Localizacion de los cinco sitios de muestreos sitios de L. peru en el Pacifico Oriental mexicano. 1.-

La Paz (46), 2.- Loreto (15), 3.- Manzanillo (29), 4.- Mazatlan (13) y 5.- Oaxaca (29).
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5.2 Extraccion, amplificacion y secuenciacion del ADN

A partir del tejido, se obtuvo ADN genémico siguiendo el protocolo de extraccion Chris-
Lysis descrito por Laird et al. (1991), que consta de maceracion y digestion de
aproximadamente 10 mg de tejido, y su posterior incubacion en 500 uL en una solucién
tampodn de lisis (Chris-lysis: 100 mM Tris. HCL a pH 8.5, 5 mM EDTA, 0.2% SDS, 200 mM
NaCl) adicionado con 15 pL proteinasa K (Sigma-Aldrich, Cat.39450-01-6) a una
temperatura de 36°C durante 12 horas. Posteriormente se separan los restos de tejido mediante
una centrifucacion, para después, hacer precipitar el ADN en presencia de 500 pL de
isopropanol, nuevamente se centrifuga y boton de ADN que se obtiene, se lava con 150 pL de
etanol absoluto y una ultima centrifucacion adicional para finalmente desecar y rehidratar en

solucion de TE (10mM Tris.HCL, 0.1 mM EDTA a pH 7.5).

La cantidad y calidad del ADN extraido, se estim6 mediante la separacion
electroforética de una alicuota en geles de agarosa al 1%, tefiidos con GelRed y visualizados
en un transiluminador de luz UV, tomando como referencia un ladder de 1000 pares de bases.
El ADN extraido se almaceno a una temperatura aproximada de 4°C durante 12 horas para su
correcta solubilizacion, despues se mantuvo congelado a — 20°C y para trabajar, se tomaron
alicuotas concentradas y se diluyeron a concentraciones de 1:10, 1:50 (volumen:volumen),

segun su requerimiento para la amplificacion.

Se utilizaron los marcadores universales disefiados por Lee et al. (1995) A (5’-ATTCCA
CCTCT AACTC CCAAA GCTAG-3’) y G (5’-CGTCG GATCC CATCT TCAGT GTTAT
GCTT-3") para amplificar un fragmento de 840 pares de bases la region control del ADN
mitocondrial de L. peru mediante la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR). Fueron

sintetizados por el Instituto de Biotecnologia de la UNAM.

Después de algunas pruebas con diferentes diluciones de ADN (stock, 1:10 y 1:20) y de
ensayar un gradiente de temperaturas de alineamiento para los cebadores (50-60°C), el ciclo
de amplificacién empleado fué: 94°C durante 5 min, seguido por 35 ciclos de 95°C x 1 min,
56°C x 90 seg y 72°C x 1 min; con una extension final de 72°C durante 10 min, resultando en

un ciclo total de 3 hrs aproximadamente.

La mezcla de reactivos se utilizO en concentraciones de 1x PCR de solucion

amortiguadora (buffer) (10 mM Tris-HCl 50 mM KCI, pH 8.3), 3 mM de MgCl2, 0.2 mM de
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cada ANTP, 0.1 mM de cada cebador, 1.25 unidades de Taq platinum DNA polimerasa
(Invitrogen, Carlsbad, CA) y 0.30 uL de ADN (100-200 ng/ puL de los concentrados de
extraccion o con dilucion 1:10) para obtener un volumen final de 15 pL 6 50 pL por reaccion,

segun fuera necesario para la secuenciacion.

Una vez amplificados los fragmentos, se visualizaron en geles de agarosa al 1% tefiidos
con GelRedTM (Biotum), en un transiluminador UV con el que se corroboré que cada muestra

amplificada se presentara en bandas bien definidas.

De las muestras con amplificion positiva, se repitié la PCR para volimenes de 50 pL y
los productos obtenidos se probaron nuevamente antes de ser enviados a para su purificacion
y secuenciacion a las empresas Macrogen (http://dna.macrogen.com/eng/) o High Throughput
Genomics Center (http:// http://www.htseq.org/). Se inicid secuenciando 5 individuos, cada
uno con ambos cebadores (hacia delante y reverso). De las 10 secuencias obtenidas y de
acuerdo a la calidad de los cromatogramas, se decidio usar el cebador A (hacia delante) para

la secuenciacion de todas las muestras restantes.

5.3 Analisis de las secuencias

Las secuencias, se revisaron con ayuda del programa Bio-Edit Sequence Alignement
Editor v7.1.3 (http://www.mbio.ncsu.edu/bioedit/bioedit.html) disefiado por Hall (1997). Asi
se corrobord la calidad de los electroferogramas y se defini6 el inicio y término del fragmento

secuenciado, resultando con una longitud consenso de secuencia de 785 a 790 pb.

Para reconocer el origen de la secuencia se realizé una busqueda comparativa mediante
BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) en la base de datos del GenBank
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov). Asi se observd que las secuencias obtenidas de L. peru se
ubican en un solo grupo mostrando alineamientos mas significativos con especies del género
Lutjanus (L. campechanus y L. purpureus) con un indice de similitud del 99% y 98%

respectivamente.

Una vez editadas, el total de las secuencias fueron alineadas mediante la herramienta
ClustalW Multiple alignment (Thompson et al., 1994) (incluida en el programa Bioedit), y

revisadas manualmente, para después generar los archivos necesarios para otros analisis.
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Con el programa JModelTest 2 (Darriba et al., 2012) se determindé el modelo de
sustitucion nucleotidica con mayor probabilidad de explicar los cambios en las bases; con base
en la estimacion de los valores de maxima verosimilitud y aplicando el criterio de Akaike para

su seleccion (Darriba et al., 2012).

5.3.1 Diversidad y divergencia genética

Con el programa DNAsp v5.1 (Rsas et al., 2003), se obtuvo el numero de sitios
polimorficos, que se refiere al nimero de sitios en el conjunto de secuencias alineadas, donde
se observa al menos una mutaciéon. Asi mismo el nimero de sitios informativos, transiciones
y transversiones, fueron obtenidos también con ayuda del software Arlequin v3.1. Ademas la
diversidad haplotipica (h), (que se refiere a la probabilidad con que dos haplotipos elegidos
aleatoriamente en la muestra sean diferentes). Con la férmula 4 = n/n-1 (1-2fi*), donde “f’ es

(13 ”»

la frecuencia del haplotipo y “n” el tamano de la muestra (Nei, 1987).

La diversidad nucleotidica (m), que se define como la probabilidad de que dos
nucledtidos homélogos elegidos aleatoriamente sean diferentes, @, = (“Xi=; X</ pipjdij)/L,
donde “dij” es la estimacion del nimero de mutaciones ocurridas desde la divergencia de los
haplotips “i”y “j”, de frecuencia “pi " y “pj” respectivamente, “k” es el nimero de haplotipos
y “L” es la longitud de la secuencia, esto bajo el supuesto de que no existe recombiacion y que
la secuencia es selectivamente neutra (Nei, 1987). También fue obtenida mediante DNAsp

v5.1 (Rosas et al., 2003).

De la misma forma con el software Arlequin v3.1 y bajo el modelo de Tamura y Nei
determinado mediante JModelTest v2 (Darriba et al., 2012), y los valores de significancia
estimados mediante 10 000 permutaciones, se estimo el grado de divergencia poblacional
entre pares de poblaciones mediante el estimador @sr andlogo a la Fis7 de Wright que es un

indice de disimilitud o distancia genética (Excoffier et al., 1992).

La diversidad genética entre las regiones se evaludé con un andlisis jerarquico de la
varianza molecular AMOVA obtenido con el programa Arlequin v3.1, estimando la
significancia de la variacion molecular entre grupos, entre poblaciones y entre individuos

(Excoffier et al., 1992).
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Este andlisis propone hacer una extension del andlisis de varianza de las frecuencias
alélicas, pero usando las distancias genéticas entre pares de secuencias; que a su vez se basan
en que una poblacion subdividida puede tener tres niveles de complejidad: 1) organismos
individuales, 2) subpoblaciones y 3) poblacion total. Involucrando un analisis de correlacion
entre haplotipos mediante medidas de distancias genéticas; es decir de multiples alelos

provenientes de varios loci (Excoffier et al., 1995-2006).

Para el AMOV A, las muestras se agruparon en tres zonas que consideran las provincias
biogeograficas: 1) Golfo de California (Loreto y La Paz), 2) Pacifico nororiental (Manzanillo
y Mazatlan) y 3) Sur (Oaxaca). Ademas, con la finalidad de incorporar el criterio de la
ubicacion espacial de las zonas y los grupos, se utilizo el programa SAMOVA vi.0, que
maximiza la proporcion de la varianza total debida a diferencias entre grupos considerando la
ubicacion espacial de las localidades y las diferencias maximas entre éstas. La agrupacion es

inferida por el programa segin el nimero de grupos que se asignan (Dupanloup et al., 2002).

5.3.2 Andlisis filogenético

Se construyo6 un arbol filogenético aplicando el algoritmo Neighbor-Joining (Saitou y
Net, 1987) con el programa MEGA v5.0 (Tamura et al., 2011) con las distancias de Tamura-
Nei como modelo de sustitucion nucleotidica y con correccion del parametro gamma= 0.4
obtenido por el antes mecionado jModel Test v2. Ademas se utilizaron como grupos externos
dos secuencias de L. guttatus y una de L. campechanus. El soporte del arbol fue evaluado con

reemuestreo (del inglés bootstrap) utilizando 1000 réplicas.

5.3.3 Demografia historica

Con ayuda del programa Arlequin v3.1, partir de la distribucion del numero de

diferencias entre pares de secuencias (mismatches), para cada poblacion se obtuvieron los

€ __» “

parametros de demografia historica “z”, “Opy O;” bajo el modelo de expansion demografica.
Este modelo asume que una poblacion estacionaria y en equilibrio pasa en “z”” generaciones
de un tamafio efectivo poblacional “Ny” a uno “N;” después de una reduccion significativa

(Rogers y Harpending, 1992). Asi, a partir de estos parametros es factible estimar el tiempo
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en afos desde la expansion t=2uT donde u = 2uk, k = nimero de nucledtidos y = la tasa de
mutacion de la region gendmica, que en este caso es de 10-13% por cada millon de afios para

la region control (Brown et al., 1993; Zhang et al., 2006; Gomes et al. 2011).

De la misma forma es posible estimar el tamafio efectivo poblacional potencial de
hembras antes y después de la expansion (Op y O) el cual se estima mediante O=2uN con Ny
y N; respectivamente (Schneider y Excoffier’s, 1999), considerando un tiempo generacional
de 3 afos para L. peru segin Miranda y colaboradores (2003) que corresponde a la edad de

primera madurez sexual en hembras.

Se obtuvieron también los indices de desviacion en la suma de cuadrados (SSD) que
funcionan como una prueba estadisica al modelo de expansion demografica ya que compara
los valores observados y los esperados de la distribucion de mismatces bajo un método de
remuestreo “boostrap”, asi los valores altos y significativos podrian evidenciar un desajuste

al modelo unimodal de expansion (Harpending, 1994; Excoffier et al., 2006).

De manera similar, y también con Arlequin v3.1, fué estimado el indice de Raggedness,
el cual se basa en las diferencias méximas observadas en los haplotipos y los valores relativos
entre pares de secuencias, y que toman significancia también bajo un remuestreo; donde
valores altos corresponden a distribuciones que se desajustan a la expansiéon demografica y

pequefios para las que se encuentran en expansion (Harpending, 1994; Excoffier et al., 2006).

Adicionalmente se incluyo6 el estadistico de la prueba de Fu (Fu, 1997) y la prueba de
Tajima (Tajima, 1989a), que se basan en el modelo de sitios infinitos, donde se evalia la
probabilidad de observar una muestra neutral al azar, con un nimero de alelos similares o
menores que el valor observado segun el numero de diferencias entre pares de secuencias.
Este resulta muy sensible a la expansion demografica que generalmente produce valores muy
negativos. Su probabilidad se basa en pruebas aleatorias utilizando un algoritmo de simulacion

coalescente adaptado de Hudson (1990) (Excoffier et al., 2006).
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6. RESULTADOS
6.1 Diversidad genética de la region control de ADNmt

Se obtuvieron un fotal de 132 secuencias de longitud variable entre 785 y 790 pb, con
una longitud consenso de 797 pb. Donde se presentaron 203 mutaciones, de las cuales 18
fueron gaps (espacios vacios) y 192 sitios fueron polimorficos; compuestos por 131 sitios
informativos (contienen al menos dos tipos de nucleodtidos, y al menos dos de ellos se
encuentran como minimo en dos secuencias) y 6/ no informativos (mutaciones que aparecen

solo una vez entre las sequencias), generando /30 haplotipos.

La diversidad haplotipica para el conjunto de las localidades (%) fue de 0.9998 (£0.001),
mientras que la diversidad nucleotidica se estimo6 en 0.02165 (£0.0006) (Tabla 3).

El modelo evolutivo 6ptimo para el conjunto de secuencias de la region control, con
base en la estimacion de méaxima verosimilitud para cada modelo y aplicando el criterio de
Akaike (con el programa jModelTest v2) fue el de TVM~+I1+G gamma=0.4, sin embargo, dada
la elevada variacion y ausencia de diferenciacion explorada mediante las diferencias entre
pares de secuencias, se utilizo el modelo mas complejo que contiene Arlequin, el de Tamura
v Nei con factor gamma=0.4, para calcular las distancias genéticas tanto para AMOVA como

para las comparaciones entre pares de poblaciones.

Tabla 3. Diversidad genética de Lutajus peru. Tamafo de muestra (N), nimero de haplotipos (nh), diversidad

haplotipica (h), y nucleotidica (), desviacion estandar (SD).

Localidad N nh h (SD) 7 (SD)
Loreto 15 15 1.0 (£0.024) 0.02109 (£0.00136)
Manzanillo 29 29 1.0 (+0.009) 0.02107 (£0.00135)
Mazatlan 14 14 1.0 (£0.027) 0.02233 (£0.00163)
Oaxaca 29 28 0.998 (£0.01) 0.02349 (x0.00141)
La Paz 45 45 1.0 (+0.005) 0.02328 (x0.00096)
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6.2 Divergencia o estructura poblacional de acuerdo a la region control de ADNmt

Los valores de diferencias entre pares de poblaciones, denotados por @sr, resultaron
bajos y no significativos (Tabla 4). De manera similar no se detectd estructura con la prueba
de AMOVA, donde las localidades se agruparon en tres grupos, segun su provincia
biogeogrdfica: 1) La Paz y Loreto, 2) Manzanillo y Mazatlan y 3) Oaxaca (Tabla 5). Mientras
que para el SAMOVA, la grupacién es inferida por el programa, donde se maximizan las
diferencias de varianza y adicionalmente se utilizan las coordenadas de las zonas de muestreo.
Por lo que el programa infiere el nimero de conjuntos y la agrupacién de las localidades en
estos, los resultados tampoco sefialaron diferencias genéticas entre las localidades

muestreadas (Tabla 6).

Tabla 4. Valores de @sr (inferior izquierda) entre pares de poblaciones de Lutjanus peru y sus valores de P

(superior derecha) con desviacion estandar, ningin valor de P estd marcado con * dado que no resultaron

significantes.
Lo Man Maz Oax LP

Lo - 0.06712 0.76903 0.62103 0.16286
+0.0026 +0.0040 +0.0046 +0.0036
Man 0.02039 - 0.19176 0.48649 0.39570
+0.0040 +0.0046 +0.0050
Maz -0.01865 0.01042 - 0.77444 0.34630
+0.0041 +0.0046
Oax -0.00691 -0.00117 -0.01187 - 0.23404
+0.0037

LP 0.01065 0.00065 0.00253 0.00435 -

*significancia p< 0.05,
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Tabla 5. Analisis Jerarquico de varianza molecular (AMOVA) de los haplotipos de la region control en Lutjanus
peru. Los grupos mayores conformados como: 1) Golfo de California (Loreto y La Paz), 2) Pacifico Nor-Oriental

(Manzanillo y Mazatlan) y 3) Sur (Oaxaca). Ningun valor restulté significante.

. o , L.
TII.)O de Varianza A’ d.e' Estadistico de Valores de P
variacion variacion D
Entre regiones -0.08623 -0.87 ®cr=-0.00867 0.87356+0.00339
Entre localidades
dentro de las 0.09549 0.96 Dsc= 0.00952  0.09683 +0.00315
regiones
Dentro de las 9.93766 9991  dsr= 0.00093  0.29871 + 0.00449
localidades

*significancia (p < 0.01)

Tabla 6. Analisis espacial de la varianza molecular entre 3 grupos inferidos por SAMOVA 1.0 segun las
varianzas y las coordenadas geograficas dentro del Pacifico Tropical mexicano: 1 (Loreto, Mazatlan y Oaxaca),

2 (Manzanillo) y 3 (La Paz). Ningun valor result6 significante.

% de

Tipo de variacion e Estadistico de @ Valores de P
variacion
Entre regiones 1.40 Ocr= 0.01404 0.35386 £0.01752
Entre grupos dentro -1.05 ®sc= -0.01070 0.24047 £ 0.01175
de las regiones
Dentro de los grupos 99.65 Osr= 0.00349 0.35386 +£0.01752

*significancia (p < 0.01)
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6.3 Filogenia intraespecifica y red de haplotipos de la region control del ADNmt

Con base en la region control de ADNmt, y ayuda del programa MEGA v5.0, se
construy6 la filogenia intraespecifica de las localidades muestreadas, usando el algoritmo
Neighbor-joining y 1000 réplicas de remuestreo (bootstrap). En general, los 128 haplotipos
unicos, mas los dos restantes con una sola repeticion (132 en total), no guardaron relacion con
la distribucion geografica y mostraron un bajo soporte en un arreglo politomico, donde ningin
grupo esta caracterizado por la mayor abundancia de alguna localidad en particular. También
se observo que la mayoria de los haplotipos estan separados entre si por ramas muy cortas, lo
que indica que han divergido en un tiempo evolutido relativamente reciente, a diferencia de
la clara separacion de los grupos externos, representados por dos haplotipos de L guttatus y
uno de L. campechanus, donde este ultimo, al igual que en el BLAST, se ubica mas cercano

a Lutjanus peru (Figura 14).

De manera similar, la red de haplotipos mostré una topologia de estrella, rodeada de
haplotipos tnicos, lo que es sugerencia tipica de una expansion poblacional reciente (Lavery
et al., 1996). En la red, los haplotipos estan representados por circulos proporcionales a su
frecuencia (128 con frecuencia de uno, al ser haplotipos unicos y los restantes dos, con una
frecuencia de dos), y cada color representa una region. Como se muestra, no hubo
correspondencia geografica, y tampoco relacion filogénica dentro de las localidades. Solo dos
haplotipos ocurrieron mas de una vez (2 veces cada uno), el primero dos veces dentro de

Oaxaca y el segundo una en Oaxaca y una en La Paz (Figura 15).
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Lutjanus peru

Loreto
Manzanillo
Mazatlan
Oaxaca
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Lutjanus campechanus @@
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Figura 14.- Filogenia de haplotipos de la region control del ADNmt de Lutanus peru, mediante Neighbor-

joining, utilizando 1000 réplicas de muestreo.
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Figura 15. Red de haplotipos basada en las 132 secuencias de entre 785 y 790 pb., de los cuales 130 son
haplotipos unicos. Calculada y dibujada con Network v4.6.
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6.4 Demografia historica

La distribucion de la frecuencia en el nimero de diferencias entre pares de secuencias
de las poblaciones de Lutjanus peru (distribucion de mismatches), bajo el modelo de
expansion demografica mostrd una curva unimodal para cada poblacion y en la totalidad de
las secuencias (Figuras 16a y 16b). La desviacion de la suma de cuadrados (SSD) entre la
distribucion observada y esperada resultd en valores bajos y no significativos, al igual que los
indices de Raggedness, lo que apoya el modelo de expansion demografica. La prueba de
neutralidad F de Fu (2000) arrojo valores negativos y altamente significativos en todas las

localidades. Mientras que la D de Tajima no fue significatica, excepto para La Paz.

Considerando el modelo de expansion demografica de Rogers y Harpending (1996)
responsable del patron observado en la distribucion de mismatches, un tiempo generacional
de 3 afios (edad de primera madurez sexual en hembras) y una y=tasa de mutacioén de 10%
por millon de afios (Brown et al., 1993; Zhang et a., 2006; Gomes et al., 2010), esta expansion
debi¢ haber ocurrido hace aproximadamente 220,350 afos; para el grupo total, usando el
promedio de Tau (t=17.562), ya que los valores de Tau méximo y minimo fueron de Loreto=
14.232 y Mazatlan = 19.734 de los que a su vez se obtiene un tiempo de expansion de 178,569
y de 247,603 respectivamente.
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Figura 16a.- Distribucion de mismatches para el conjunto de localidades (132 secuencias).
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Figura 16b.- Distribucion de frecuencias del nimero de diferencias entre pares de secuencias (mismatches),

para Lutjanus peru, para cada una de las localidades muestreadas.
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Tabla 9.- Parametros para el modelo de expansion demografica

N= tamaiio de la muestra, T=generaciones para el tiempo de expansion, media y varianza de las diferencias entre pares de poblaciones (mismatches), T= tiempo en afios
desde la expansion, SSD= suma del cuadrado de las desviaciones estandar y su valor de p, Raggedness= indice de expansion demografica que resulta alto para
distribuciones multimodales. Fs= Prueba de Fu muy sensible a la expansion demografica y en negritas las significativas al 5% si su p<0.02*. D= de Tajima sensible a

expansion demografica, cuellos de botella o heterogeneidad en las tasa de mutacion, si p<0.05*

Localidad N T T (S 1) 61 media  varianza SSD p Raggedness p Fs D
Lo 15 14.232  178569.64 3.56 99999 17.39 22.51 0.00595  0.7772 0.01524 0.6802 -4.823  -0.989
Man 29 16.886  211869.51  1.543 347.5 18.212 25.802  0.00282  0.5389 0.00698 0.4978  -15493  -1.398
Maz 14 19.734  247979.92 0.00176  182.197 18.989 31.322 0.02083  0.1621 0.05168 0.0753 -3.922 -0.77
Oax 29 18.855  236574.65 1.61543  177.988 20.086 38.03 0.0028  0.6634 0.00648 0.6052 -14.411 -1.262
LP 45 18.105  227164.37 0 1297.5 19.322 23.567  0.00416  0.1034 0.00336 0.7252  -24.188 -1.617*
Todos 132 17.562  220356.34  1.344  20400.837 18.699 28.246  0.00731  0.449 0.01675 0.51674 -12.568  -1.207
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7. DISCUSION
7.1 Diversidad genética

Los altos niveles de diversidad haplotipica y los bajos niveles de diversidad
nucleotidica de la region control del ADN mitocondrial, resultaron congruentes con los de
otras especies de lutjdnidos. Tales son los casos de Lutjanus campechanus (h= 0.946;
7=0.021; Garber et al 2004), L. purpureus (h=0.999; = =0.026; Gomes et al 2012), L.
erythropterus (h=0.997;, = =0.03; Zhang et al 2006) entre otros, y el estudio realizado
previamente en L. peru que obtuvo indices similares mediante RFLP’s (A= 0.966, ©7=0.032,

Rocha y Sandoval-Castillo 2003) para la misma region.

Esto se debe en principio a la alta tasa mutacional de la region, que por lo general se
acumula en los extremos (Farber et al., 1998) o que consiste en bloques de partes conservadas
y segmentos variables (Lee et al., 1995) Por estar razon, la tasa de mutacion es un componente
esencial que determina los niveles de variabilidad que se mantienen en las poblaciones (Brown

et al., 1993; Zhang et al., 2006; Gomes et al., 2011).

Por lo que, podriamos afirmar que la tasa mutacional para esta region de 10 al13% por
millon de anos para lutjanidos, puede considerarse alta, si se compara con un 3.6% calculado
para robalos por Donaldson y Wilson (1999). Algo que también estaria apoyando la diversidad

aqui encontrada.

Estos segmentos altamente variables difieren en su ubicacion (inicio, intermedio o
final de la secuancia) entre especies, como en los casos de el pez espada Xiphius gladius
(Rosell y Block, 1996) y en el mujol (catdindromo tropical) Mugil cephalus (Garber, 1999)
que se encuentra cercana al final 5° de la regidon control, o como en salmonidos anandromos
del Pacifico Oncorhynchus, el salmén del Atlantico Salmo salar y el Thymallus articus
(Shedlock et al., 1992) donde se identifica al final 3’ al igual que en L. campechanus (Garber
et al., 2004).

En este caso, se observaron dos bloques o regiones hipervariables, ambas de
aproximadamente 130 pb. Una ubicada al inicio a partir del sitio 90-220 mas cercano al

extremo 5’ y la otra casi al final de la secuencia entre las bases 480-610 cerca del extremo 3°.
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La alta variacion en marcadores neutrales, es cominmente encontrada en muchas
poblaciones naturales y se remarca en las especies marinas, principalmente debido a sus
grandes tamafios poblacionales (Diaz et al., 2010; Hedrick, 2011; Dominguez et al., 2013).
Asi mismo la baja diversidad nucleotidica puede ser indicativa de una reciente expansion
poblacional a partir de un cuello de botella, lo que repercute en una acumulacion de
mutaciones que da origen a nuevos haplotipos pero que son poco divergentes, es decir de

reciente diferenciacion en tiempos evolutivos (Avise, 2000; Gran y Bowen, 1998).

El origen de la variacion, en general se debe a que la herencia no es un proceso
conservador en términos absolutos, pues ocasionalmente ocurren cambios en la replicacion, a
lo que llamamos mutacion; ésta, al ser insuficiente para perturbar o dirgir por si misma a las
poblaciones, requiere ser impulsada por las otras fuerzas evolutivas (Hedrick 2011). Asi, a lo
largo de cada generacidn, se da una reproduccion diferencial de esas variantes, ya sea por
deriva génica o por seleccion, y estos a su vez, pueden ser contrarrestados por la capacidad de
disperson (y en consecuencia el flujo génico), y el tamafio efectivo de las poblaciones (Graves,

1998; Ely et al., 2005).

Por ello, el amplio espectro de variacion de una especie, es principalmente resultado
de la demografia, lo que a su vez involucra tiempos generacionales y capacidades
reproductivas de la especie (Hedrick, 2011). Asi, los altos niveles de variacion estan asociados
con tamafios efectivos grandes, y por tanto, bajos niveles de divergencia (Graves 1998, Diaz
et al., 2010). La gran capacidad reproductiva de los huachinangos, junto con su abundante
habitat y alimentacion generalista, parecen dotar fuertemente a esta especie con la capacidad

para mantener un gran tamafo efectivo, incluso de manera historica.

Haria falta seguir analizando otros sitios gendmicos, con el fin de averiguar si tal
variacion se mantiene con la misma magnitud, lo que respaldaria la permanencia de un tamafo
efectivo grande. O por otro lado, evidenciar una disminucidn, en cuyo caso seria importante
poder ubicar el sitio gendmico en un lapso temporal, ya que podria deberse, o a cambios
demograficos mas recientes, posiblemente relacionados con una sobreexplotacion, algo que
pondria en riesgo a su poblacion, dado que la variacion puede ser fundamental en el
mantenimiento de su integridad poblacional total, que posiblemente es mantenida por una

dindmica metapoblacional.

50



7.2 Divergencia genética y filogeogrdfica

En el ambiente marino, los procesos que rigen la divergencia entre poblaciones son
contrarrestados, por los efectos homogeneizadores del transporte de las larvas pelagicas
principalmente (Craig et al., 2006). Sin embargo, en algin momento puede existir una
diferenciacion cuando menos sutil, caracteristica de poblaciones que se encuentran en un
estado temprano de especiacion. Aunque estas caracteristicas pueden surgir antes de
completar la clasificacion de un linaje y la reciproca monofilia en loci neutrales, lo cual ha
sido denominado como “especiacion incipiente” (Bowen, 1998). Estos tenues esbozos de

diferenciacion, podrian considerarse como la formacion de stocks.

Se ha registrado que, peces marinos que poseen un estado pelagico, y libres de barreras
geograficas fisicas, por lo general exhiben una distribucion continua, relacionada con altos
niveles de dispersion. Por tanto, se espera que exista suficiente flujo génico que impida una

estructura genética limitada (Avise et al., 1987; Garber et al., 2003).

Ademads se sabe que la estructura local o regional, en especies como ésta, depende
basicamente de sus estados pelagicos larvales (Leis, 1991), y por lo general, especies marinas
que carecen de estructura filogeografica tienen un alto potencial de dispersion larval (Palumbi,
1994; Hellberg et al., 2002). Las excepciones son a causa de factores biologicos, la dindmica
de las corrientes, y/o eventos historicos (Shulman y Bermingham, 1995; Shulman, 1998;

Barber et al., 2000; Nelson et al., 2000).

Por esta razon, dentro de la biogeografia marina, ha exisido polémica sobre el papel
de la presencia y duracion de la etapa larval peldgica en la conformacion de la distribucion de
las especies y el grado de conectividad entre poblaciones (Ekman, 1953; Hedecock, 1986;
Bohomme y Planes, 2000, Craig et al., 2006)). La teoria sugiere que los organismos
poseedores de larvas pelagicas de larga vida, deberian mostrar relativamente, mayores rangos
de dispersion en comparacion con las especies con periodos larvales mas cortos (Scheltema,
1968). Bajo este mismo razonamiento, tales organismos deberian experimentar alto flujo
génico entre sus poblaciones, mostrando poca estructuracion genética relativa a la geografia

(Avise, 2000).

Un analisis hecho por Riginios y Victor (2001), con especies de duracién larvaria de

18 hasta 50 dias, y con distintos habitos de desove (cerca de la costa y en mar abierto), mostrd
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que la variacion de la region control de ADNmt presenta menor diferenciacion entre
localidades cuando la etapa larvaria dura mas tiempo y el desove se hace en zonas de mar
abierto. Sin embargo, dados los resultados, esto no se cumple para Lutjanus peru, al que se le
estima una duracion larval pelagica cercana de entre 17 a 34 dias a partir de la eclosion, pues
es cuando esta especie pierde sus espinas alargadas (dorsal y ventral), y se transforma a juvenil
durante su talla de 14.8 a 18.8mm, y que ademdas desova mas cerca a la costa (Drass et al.,

2000; Watson y Brogan, 1986).

Otros estudios demuestran que son un conjunto de factores biogeograficos y
caracteristicas como el tamafio, grado de actividad, y agrupamientos en el desplazamiento, los
que repercuten mayormente en la distribucion de las especies y su grado de conectividad entre
poblaciones (Zapata et al., 2002; Ruttenberg et al., 2005; Mora et al., 2011). Es el caso de las
corrientes marinas, que mantienen patrones estacionales verano/invierno, modificados durante
el ENSO tanto en la fase cdlida como en la fria, lo que pudiera intensificar o reducir la
dispersion larvaria (Trasvina et al., 1999). En este caso, segun lo observado, podrian funcionar
mas como un vehiculo promotor de las larvas que como una barrera, ayudando incluso a librar

las discontinuidades en el tipo de fondo y entre ecorregiones.

Cabe mencionar que la diferencia entre una alta dispersion y un aplio rango de
dispersion, estd dada porque el rango se refiere al alcanze de dispersion de las larvas en un
area determinada; mientras que alta o baja dispersion correponde a una fasa, es decir, al
nimero de larvas o individuos que pueden cubrir una cierta area (Zapata et al. 2002; Craig et
al., 2006). Para Lutjanus peru, no se ha establecido ninguna de las dos, sin embargo podriamos
inferir un alto rango y elevada tasa, gracias a las corrientes, lo que podria estar manteniendo

fuertes conexiones, al menos en la zona mexicana.

Ni el AMOVA, ni el SAMOVA, bajo criterios biogeograficos, latitudinales y
longitudinales, ni las Fst’s entre pares de de poblaciones resultaron en divergencia, lo que
indica generalmente la presencia de una elevada conectividad entre las zonas muestreadas
(Palumbi, 1994). Si estos datos se ven respaldados por estudios posteriores que incluyan
variacion de otros sitios genéticos, tanto mitocondriales como nucleares, podria permanecer

la conclusion de la presencia de una sola gran poblacion panmictica de Lutjanus peru.
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Pese a que la situacion de su pesqueria se ha declarado como aprovechada al maximo
y a la disminucién relativa de la captura a lo largo del tiempo; los resultados revelan la

existencia de un gran tamaio efectivo.

Sin dejar de tener en cuenta que, la ausencia de estructura genética en la region control
del ADNmt, no significa una negativa hacia la posible exisencia de una estrutura genética mas
contemporanea; pues este marcador puede estar dejando pasar desapercibidas, presiones mas
recientes, sobre todo dada su naturaleza neutral, ya que es a partir de la década de los 80’s,
cuando esta especie comenzo a ser mas explotada y los probables cambios que pudieran haber
ocurrido sobre las poblaciones locales podrian ser investigados dentro de otras regiones

gendmicas.

Basandonos en los resultados obtenidos, la poblacion de Lutjanus peru, se ha
comportado como una sola poblacion panmictica desde tiempos historicos a partir de su
expansion demografica (220 00 afios, aproximadamente). Entonces, los estatus diferenciales
reportados a lo largo del pais, en indices de crecimiento, abundancia de pesca, y temporadas
reproductivas, se pueden atribuir a la plasticidad fenotipica de la especie; por lo que, se
requieren estudios que ayuden a revelar el funcionamiento de ésta, lo que hace necesario
incorporar mas informacion sobre la especie, proveniente de otras disciplinas como la

fisiologia, y la genética cuantitativa entre otras (Stearns, 1992).

Portnoy y Gold (2013), en un analisis similar, argumentan que el uso de marcadores
neutrales para la identificacion de stocks en especies marinas con alta capacidad de dispersion
y alta variacién genética, es problematico, pues la homogeneidad en estos marcadores no
necesariamente indica homogeneidad en genes que pudieran estar afectando la sobrevivencia,
por lo que para abordar la diferenciacion en estas especies, se requiere de una mayor atencion,
e incluso enfoques secundarios basados el caracter descriptivo, asi como muestreos mucho
mas amplios y sistematicos, ya que la falta de significancia de los estadisitocs F' ¢ analogos;
podria estar relacionada con el gran tamafio censal (deducido a partir del gran tamafio efectivo
de hembras), lo que involucraria una divergencia muy lenta y menos visible con marcadores

selectivamente neutros (Portnoy y Gold, 2003).

A pesar de que se esperaba una fragmentacion mas contundente ocurrida en el pasado

gracias a los eventos de glaciacion, provocando sesgos oceanograficos que repercutieran en
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la divergencia geografica de los linajes mitocondriales, en cuyo caso quedaria registrado en la

distribucion de haplotipos (Avise, 2000). Al analizar esto con la filogeografia, tampoco se

describio estructura filogeografica alguna, lo que apoya la idea de que esta especie ha

presentado un alto grado de flujo génico histéricamente, ya que los linajes mitocondriales no

se ven agrupados en las zonas o regiones. Por lo que, es muy probable que desde su expansion

geografica, haya permanecido una dinamica que permite grandes tamafios efectivos, con alto

flujo génico.

La ausencia de divergencia genética en Lutjanus peru, resulta coincidente con otros

estudios en lutjanidos:

Rocha y Sandoval (2003), en Lutjanus peru, usaron fragmentos de restriccion
(RFLP’s) en 100 individuos provenientes de costas de Baja California Sur,
Sinaloa y Jalisco. Encontraron altos niveles de diversidad haplotipica
(h=0.966) y nucleotidica (1=3.23%). Y no detectaron diferenciacion, usando
los indices F, al igual que con el AMOVA. Por lo que consideraron que la
diversidad genética es mayor a la observada en otros peces, excepcionalmente
alta y comparable a valores obtenidos a partir de secuenciacion directa de toda
la region.

Con el pargo Lutjanus erythropterus en el este de Asia, Zhang y colaboradores
en 2006, obtuvieron una alta variacion, sin clara relacion filogegrafica también
para la region control ADNmt. De 272 individuos, obtuvieron 75 haplotipos,
diversidades haplotipicas altas 7 = 0.942 - 0.975 y nucleotidicas bajas &7 =
0.022 - 0.039. Los valores de @ST entre pares de poblaciones, revelaron
senales bajas de divergencia. El AMOV A, corroboro la diferenciacion, también
con una sefal débil pero significativa de @CT = 0.08564, p < 0.01. Esto es
importante porque darian un parametro para la intensidad de diferenciacion,
con estos estadisticos. Pudiendo identificar un flujo génico restringido, entre la
region oriental y meridional de China, agrupando a L. erythropterus en dos
stocks.

Un factor muy importante a tomar en cuenta aqui, es el de la biogeografia de
la zona, pues las grandes islas como Taiwan, las Philipinas, Malasia y todo el

gran conjunto de islas menores, generan mayores obstaculos para la dispersion
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larvaria, ya que las corrientes estan mucho mas sesgadas, a diferencia del
Pacifico Oriental Tropical.

En 2008, Vasconcelos y colaboradores, estudiaron al Ocyurus chrysurus
(Lutjanidae), mediante un estudio mofométrico y genético a lo largo del
Atlantico Oeste, (Belice y Brasil). Con aloenzimas y secuencias de la region
control del ADNmt. Las secuencias de 663 pb resultaron en promedio en 4 =
0.9614 y 7 = 0.0185, con valores de hasta # = 1.00 y = = 0.02378. No
encontraron diferencias entre las poblaciones Brasilefias, y las @ST entre pares
de poblaciones fueron significativas s6lo al comparar Brasil vs Belice, sin
embargo; con valores de cero. El AMOVA tampoco senald diferenciacion
dentro de Brasil, por lo que concluyeron en la presencia de una poblacion
panmictica a lo largo de los 2380 km de la costa Brasilefia, asi mismo, no
encontraron estructura filogeografica, aunque los linajes de Belize se
encontraron claramente separados en un arbol construido por neighbor-joining.
En el huachinango del Atlantico Lutjanus campechanus, especie hermana para
Lutjanus peru y con la que mas se relaciona genéticamente. Existe un mayor
nimero de estudios, mientras estudios de Gold (1997 y 2001), Garber (2005),
Pruet (2005) y Saillant y Gold, (2006), indicaron homogeneidad en la
distribucién de la variacion mitocondrial y nuclear. Estudios de Woods (2003),
Fischer (2004) y Saillan y Gold (2006) indicaron diferencias en historia de vida
y tamafio efectivo a lo largo de su distribucion. Saillant en el 2010, hipotetiza
que podrian existir subgrupos; pero a una escala espacial mas fina, y que las
condiciones de no equilibrio relacionadas con la explotacion y las fluctuaciones
en el tamafio censal, podrian estar ocultando sefiales de divergencia genética
en toda la region. Para evaluar esta posibilidad, muestrearon peces de edad cero
en multiples localidades de cinco subregiones cada dos afos, en Texas,
Louissiana y Mississipi/Alabama, a partir de multiples arrastres, los tamafios
para cada cohorte y sub-region fueron de 102-110 peces.

Los genotipos de 18 microsatélites no mostraron diferencias espaciales ni
temporales en el AMOVA. Sin embargo, el componente de varianza molecular
entre arrastres dentro de las subregiones, fué¢ altamente significativo en un
cohorte, y mayor que el valor entre subregiones en otro cohorte. Sus resultados,
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enfocados en los denominados coeficientes de relacion espacial (Smoise y
Peakall, 1999), fueron consistentes con una hipotesis de estructura a pequenas
escalas geograficas, y apoya la idea del autor de que el reclutamiento en estas
especies puede ser esencialmente local (dentro de unos 50 a 150 km de rango).
Basados en ello, remarcaron la importancia de mantener saludables a las
poblaciones de desove locales en todas las regiones, y relacionan a Lutjanus
campechanus con un modelo metapoblacional que posee subestructuras
genéticas parcialmente conectadas. Asi mismo, al igual que Portnoy y Gold
(2013), subrayan que el uso de marcadores neutrales para la identificacion de
stocks en especies marinas con alta capacidad de dispersion y alta variacion
genética es problematico.

Por ultimo, Gomez y colaboradores en 2011, al comparar organismos
considerados como especies distintas, no detectaron estructura. Con 239
individus de Lutjanus purpureus de localidades de Brasil y 175 de Lutjanus
campechanus de diferentes localidades dentro del Golfo de México. Usando
también la secuencia completa de la region control del ADMmt, con secuencias
de 810 pb, en 239 individuos, obtuvieron 220 haplotipos, una 2 = 0.999 +
0.0006y = 0.026 +0.013,y valores muy similares al usar solo los fragmentos
hipervariables de 299 pb (A = 0.995 £ 0.001 y = = 0.031 + 0.016). Los valores
de @st entre pares de poblaciones de ambas especies L. purpureus vs L.
campechanus, fueron en su mayoria significativos exceptuando uno,
obtuvieron valores de entre 0.324 a 0.117, lo que pondria un parametro para
valores de diferenciacion altos, ya que se trata de dos especies distintas,
generando expectativas de valores mas bajos entre pares de poblaciones cuando
se trata de una comparacion intraespecifica. En el AMOVA, que incluy6 a
ambas especies, los valores de @SC entre localidades componentes de la costa
de Brasil y entre las localidades componentes del Golfo de México no fueron
significativos y obtuvieron valores muy bajos. Sin embargo, si hubo
diferenciacion a nivel de grupos (zonas, Brasil vs Golfo de México, es decir L.
purpureus VS L. campechanus) con los @CT' y los @ST.

Sus resultados, también incluyeron un analisis filogeografico donde, no hubo

separacion entre las dos especies, resultando un arbol de haplotipos sin soporte,
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con tantas ramas como haplotipos tnicos, y una red de haplotipos con forma
de estrella y sin sefiales claras. Asi mismo, utilizan los parametros de
demografia histérica para indicar una sefial de expansion ocurrida hace
220,000 a 286,000 afios atras para L. purpureus.

A pesar de la sefial de diferenciacion entre ambas especies, con las @st de
diferencias entre pares de poblaciones, dado que el AMOVA vy el andlisis
filogeografico no obtuvo una diferenciacion de los linajes mitocondriales con
la geografia, los autores discuten que puede tratarse de una sola especie en un
solo stock para todo el Atlantico apoydndose en la monofilia del andlisis,
afirmando que podria tratarse de un proceso de divergencia aun incompleto,
por la presencia de un flujo génico modesto (hubo haplotipos compartidos entre
ambas especies). Datos similares fueron obtenidos por Shulzitski et al., (2009)
entre algunas localidades de Puerto Rico, Los Cabos de Florida, Belize y

Honduras.

Con base en lo anterior, podemos afirmar que las discontinuidades costeras en el
Pacifico mexicano, a pesar de jugar un papel importante como barreras para otras especies
(Allen y Robertson, 1994; Hastings, 2000; Mora y Robertson, 2004; Craig et al., 2006), no
afectan de manera contundente el flujo en Lutjanus peru, incluso entre las zonas mas alejadas,
y afectadas por corrientes diferentes, esto quiza gracias a los cambios de circulacion
estacionales entre invierno y verano, junto con los que se generan en la alberca célida

mexicana (ACM) como consecuencia del fendémeno del ESNO (el nifio) (Trasvifia et al. 1999).

Aunque no queda completamente claro el como Lutjanus peru ha logrado librar el
aislamiento por distancia, que se caracteriza por la probabilidad decreciente de dispersion
gamética a medida que aumenta la distancia, provocando fragmentacion, o si en realidad existe
un flujo tan alto sostenido principalmente por la deriva lavaria a través de su amplia
distribucion. De ser asi, no solo su capacidad de dispersion larvaria, estaria soportando su
dinamica poblacional, sino todo el conjunto de sus habitos como alimentacidon generalista, su
alta tasa reproductiva y rdpido crecimiento, para permitirle mantener una sola poblacién
panmictica de gran tamafio efectivo. Por lo que habria que realizar mas estudios acerca de su
historia de vida y contrastar estos datos con estudios de otras regiones genomicas, pues de

existir pérdida de variacion bajo seleccion, consecuente de una presion como la sobrepesca,
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podria significar la reduccion del potencial adaptativo al que se han adaptado estas
poblaciones con la capacidad de mantener grandes tamafnos efectivos como estrategia de
supervivencia. Esto, teniendo en cuenta que la presion sobre las tallas puede repercutir incluso
en cambios para la edad reproductiva y otras caracteristicas de la historia de vida de la especie,
reduciendo su potencial de respuesta en el ambiente (Marteinsdottir y Pardoe, 2008; Sinclair

et al., 2002; Ricker, 1981; Conover y Munch, 2002).

Un modelo que podria ser util para explicar los resultados observados, podria ser el de
metapoblacion, ya que se caracteriza por una distribucidon en parches de diversos tamafos,
aislados en cierta medida, pero que mantienen fuertes conexiones entre las poblaciones
locales; mediante un proceso de migracion muy activo. Este proceso puede llegar a componer
grupos de individuos provenientes de los demads parches o poblaciones locales, por lo que una
metapoblacion, puede ser vista como una poblacion de poblaciones (Gilpin y Hanski, 1991;

Hanski y Gilpin, 1997).

Esto parece viable, porque justificaria la gran variacion dentro de cada una de las
localidades analizadas; al ser estas, una especie de parches consituidos por individuos
provenientes de la mayoria de las poblaciones locales, y por tanto no guardarian una identidad

propia, como fue el caso.

Para que esto ocurra, la migracion es vital, pues la organizacion metapoblacional se
basa en la integracion de todos sus componentes para de mantener su identidad, y donde las
exticiones locales y las colonizaciones tienen un papel muy importante. Ya que, si las
extinciones locales rebasan la capacidad de colonizacidn, estas pueden causar un desequilibrio
que paulatinamente tienda la extincion. Lo que remarca la importancia de combatir la
sobrepesca y la fragmentacion del habitat que se produce por la actividad humana, pues la
dinamica de conexidn entre una metapoblacion, estd fuertemetne sostenida por las areas o
“parches” que conectan a las zonas mas alejadas (Hanski y Simberloff, 1997; Virolainen et

al., 1998; MaCarthy y Lindenmayer, 1999).

Sin embargo para comprobar la idea de Lutjanus peru funciona como una
metapoblacion, ain seria necesario poder definir las poblaciones locales y dejar claro el
funcionamiento de su rango migratorio y tasas de migracion, ademds de una mejor

caracterizacion de su habitat a lo largo de su distribucion. Para lo que se requeririan ain
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mayores esfuerzos y diversos enfoques, no sélo genéticos (Grimm et al. 2003; Kritzer y Sale,

2006).

Sin dejar de tener en cuenta que, por sus caracterisitcas y debido a las presiones
antropocéntricas, podria estar suceciendo una fragmentacion mas contemporanea,
obstaculizando el flujo génico historico que, segin los analisis de demografia histérica ha

permanecido en esta especie desde las ultimas glaciaciones.

Esto se podria analizar mejor, al complementar este estudio con otros que utilicen
distintos marcadores e incluyendo regiones de ADN nuclear, ya que los resultados obtenidos
aqui tienen ciertas limitantes dada la naturaleza de la region control mitocondrial (neutral y
uniparental), querefleja procesos principalmente histéricos; que no permitien determinar con
claridad los procesos mas actuales o que podrian estar sujetos en mayor medida a la seleccion.
Incluso es necesaria la implementacion de métodos gendmicos que puedan comparar
numerosas regiones al mismo tiempo para identificar la variacion mas informativa, y poder

analizar con mayor profundidad casos como este.

Por lo que, este estudio podria servir como un punto de partida, que retrata los niveles
de variacion que han perdurado para esta especie en México, desde su ultima gran expansion
demografica durante los ultimos periodos interglaciales. Podemos concluir que el patron
general de variacion mitocondrial en lutjanidos, se expresa como la ausencia de diferenciacion
de los linajes, mediante indices tradicionales, incluso a lo largo de grandes éareas. Y gracias a
la revision y comparacion con los casos de especies hermanas, podriamos sospechar que la
diferenciacion de los linajes mitocondriales, se encuentra quiza, en un estado muy temprano.
Dejando en claro la necesidad de aumentar los andlisis para estas especies, pues bien, al
mostrarse como especies capaces de mantener tanta variacion, ain frente a la presion
pesquera, podrian servir como modelo, incluso quiza para el estudio de la dindmica

metapoblacional.
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7.3 Demografia historica

Se sabe que la estructura genética de una poblacion, se puede utilizar para examinar el
componente espacial de los linajes filogeograficos y para explicar el proceso evolutivo de las
poblaciones geograficamente relacionadas (Avise, 2000; Emerson, 2002). Sin embargo, en
este estudio no se revelo algun patrdn filogeografico para Lutjanus peru entre las localidades
muestreadas, incluso entre las partes mas alejadas, pertenecientes a provincias biogeograficas
distintas. Asi mismo ningin haplotipo resulté frecuente y menos aun de manera localizada,
tal que pudiera ser candidato basal para lograr sefialar una mayor antiguedad poblacional en

alguna zona.

La distribucion de mismatches fue unimodal, indicativa de una expansion reciente para
la poblacion del huachinango del pacifico, en principio por el contraste entre una alta
diversidad haplotipica con una baja diversidad nucleotidica, lo que significa la presencia de
muchos haplotipos que difieren por pocas bases nucleotidicas (Harpending, 1994). Por tanto
seria posible afirmar, que la poblacidon actual se generd a partir de un evento de cuello de
botella, seguido de una expasion (Avise, 2000). Apoyados también en los estadisticos de
neutralidad F'de Fu (1997) , indice més robusto que la D de Tajima y menos sensible al tamaiio
muestreal, que arrojaron valores negativos y altamente significativos para todas las
localidades (excepto para a Mazatlan), apoyando esta hipotesis dado que, al igual que la D de
Tajima (1996), se basa en un modelo de sitios infinitos sin recombinacion, se relaciona con la
probabilidad de observar que una muestra neutral tomada al azar, tenga un numero de alelos
similares o menores que los observados, dado el nimero de diferencias entre pares de
secuencias, por lo que al tratarse de una regién que cumple los supuestos, la desviacion indica

una expansion reciente (Excoffier, 1995-20006).

Aunque, para las muestras de Loreto y Mazatlan, la distribucion de mismatches se
mostro ligeramente inconsistente con la distribucién unimodal, lo que bien podria deberse al
tamafio muestral. Para la prueba de Fu, Loreto obtuvo el valor mas bajo, mientras que para
Mazatlan no fue significativo, esto también esta relacionado con el nivel de variacion, pues
ambas presentaron el menor numero de sitios polimodrficos 72 y 74 respectivamente,

comparados con los otros que vande 111 a 151, lo que también depende del tamafio muestral.
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Usando el valor promedio de 7Tau, para todas las localidades como conjunto, se obtuvo
un valorde 1= 17.5624 y T =220356.34. Este tiempo de expansion, estaria relacionado con los
eventos climatico/geoldgicos ocurridos en los ultimos 500,000 afios en el Pacifico Oriental (Lea
et al., 2000), especificamente durante el periodo interglacial Yarmouth, ocurrido
aproximadamente hace 300,000 — 265,000 afios después de la glaciacion de Kansas (Levin,
2003). Ya que durante este tiempo, la temperatura superficial del agua fue de 3 a 5 °C mas fria
que la actual, aproximandamente, generando la disminucion y posterior aumento en niimero de
individuos de Lutjanus peru.

Considerando que los maximos valores de Tau “z”"y los tiempos desde a expansion “T”
se registraron en Mazatlan (z = 19.734 y T=247979.92), y los minimos en Loreto (z = 14.232
y T=178569.64) , se sefialaria a Mazatlan como el grupo mas antiguo, lo que es consistente con
los resultados de la prueba de Fu donde fue el inico para el que no tomd un valor significativo
desviado de la neutralidad, y por otro lado, se podria sefialar a Loreto como el grupo mas
reciente desde la expansion demografica encontrada. Sin embargo, el hecho de que la variacion
no se haya distribuido diferencialmente entre las localidades, no permite hacer dicha inferencia
de manera concluyente.

Estudios basados en estratos de sedimentos oceéanicos (radiolarios y foraminiferos) han
sido utilizados para reconstruir condiciones del pasado, mostrando fluctuaciones importantes
en los niveles de productividad primaria, lo que a su vez pudo desencadenar fluctuaciones
importantes en muchas poblaciones marinas, dada la consecuente fluctuacion de alimento (Le
et al., 1995; Cannariato y Ravelo, 1997; Pisias y Mix, 1997; Spero et al., 2003).

En la historia del planeta ha habido cambios climéaticos que contribuyeron a eventos de
expansion y de contraccidon de las especies (Marko et al., 2010). El Pleistoceno, se ha
caracterizado por la presencia de dichos cambios, desde el Gelasiense hasta la ultima glaciacon
(entre 2.5-0.01 millones de afios), teninendo un rol determinante en la distribucion de muchas
especies tropicales y templadas en el hemisferio norte (Hewit 1996, 2000, 2004). Estos cambios,
han influenciado la distribucion de las especies, y han quedado registrados en la variacion
genética del ADN mitocondrial; por lo que que es un marcador adecuado para describir la
demografia historica tanto de las especies y sus linajes maternos (Templeton et al., 1995). En
este sentido, se infiere que la poblacién de Lutjanus peru, disminuyd considerablemente su

tamafio poblacional, dada la gran diferencia entre los valores de Opy O;.
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Por tanto, dichas fluctuaciones durante los periodos inter-glaciales, pudieron haber
causado reducciones drasticas en las poblaciones del huachinango mientras que las condiciones
posteriores promovieron su crecimiento subito y consecuente recuperacion. Estos ciclos de
reduccién y expansion poblacional representan un acontecimeinto importante para la variacion
genética del huachinango, asi como de otras especies en el Pacifico Oriental, pues asi mismo,
pudieron haber promovido su colonizacidn hacia las principales areas de abundancia, resultando
en los limites su distribucion especifica, como lo han hecho con otras especies (Hewitt, 1996;
Roy et al, 1996; Lopez et al., 2010; Dominguez et al., 2013).

Cabe mencionar que todo esto esta basado en Tau “1” y que a su vez, dicho valor esta
sostenido por la moda en el numero de diferencias entre pares de secuencias, que junto con las
teorias coalescentes, trata de aproximar la variacion presente hacia una proyeccion temporal, y
aunque dichas proyecciones sean muy usuales en las inferencias demograficas historicas, se

pueden considerar como insuficientes por si mismas, pues se requieren estudios mas

desarrollados para lograr puntualizar una historia més explicativa.

8. CONCLUSIONES Y COMENTARIOS

e La alta diversidad genética encontrada en la region control del ADN mitocondrial de
Lutjanus peru, concuerda de manera general con lo reportado dentro de algunos
congéneres a nivel mundial, como L. erythropterus y L campechanus. Siendo
congruente con el hecho de que las poblaciones de especies como ésta, se caracterizan

por poseer grantes tamafos efectivos y aparentemente, una alta tasa de migracion.

e El analisis no detectd diferencias significativas en la distribucion de la variacion de la
region mitocondrial, para ninguna de las localidades analizadas. Por lo que este
analisis respaldaria que Lutjanus peru estd conformado por una sola poblacion
panmictica, con un fuerte flujo génico capaz de librar las discontinuidades entre
provincias biogeograficas, y con un gran tamafio efectivo, que permite mantener altos

niveles de variacion genética. Todo esto debido a una elevada tasa de reproduccion,
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rapido desarrollo y maduracion, junto con una gran capacidad de dispersion que
larvaria. Junto a la posibilidada de una dinamica “metapoblacional” con gran
capacidad de recambio, capaz de mantener su identidad, gracias a la integracion de
todos sus componentes, a través de diversos grupos denominados parches, que pueden

estar en un constante proceso de extincion y recolonizacion local.

Teniendo en cuenta la naturaleza del marcador molecular utilizado, la regién control
del ADN mitocondrial, el no haber logrado identificar stocks, no significa una
completa negativa a una distribucion diferencial de la variacion a lo largo del Pacifico
tropical, pues casos similares han logrado detectar diferenciacion local con base en
otros enfoques (Saillant et al., 2010). O bien, podrian exisitr presiones mas recientes,

visibles en la variacion de otras regiones gendmicas importantes.

La historia evolutiva que pudo ser revelada, se encuentra asociada a eventos de
expansion poblacional precedidos por reducciones originadas durante los ciclos
glaciales-interglaciales del lonense en el Pleistoceno medio; relacionadas con el
periodo interglacial conocido como Yarmouth, ocurrido aproximadamente hace

300,000 — 265,000 afios después de la glaciacion de Kansas.

Existe la necesidad de desarrollar estrategias mas multidisciplinarias, para hacer frente
al reto de monitorear especies marinas en general, pero en especial de aquellas que
como Lutjanus peru, poseen una alta variacion. Esto nos acercaria a comprender de
mejor manera los mecanismos ecoldgicos en los procesos de supervivencia de estos
grupos con alta diversidad especifica, importante en contextos evolutivos y para las

pesquerias.
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