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Resumen de la tesis que presenta Eduardo Martinez Matus como requisito parcial para la obtencion del
grado de Maestro en Ciencias en Acuicultura.

Diversidad genética y éxito reproductivo del Jurel de Castilla Seriola lalandi (Valenciennes, 1833) en

cautiverio
Resumen aprobado por:
Dra. Fabiola Lafarga De La Cruz Dra. Blanca Claudia Farfan
Codirectora de tesis Codirectora de tesis

El Jurel de Castilla, Seriola lalandi, es una especie marina de distribucién cosmopolita de importancia para
la pesca y la acuicultura. Australia y Nueva Zelanda contribuyen con el 95% del total de la produccion
mundial (~ 5,000 tons/afio); mientras que otros paises como Chile, México y EUA se encuentran
desarrollando su cultivo comercial. El primer criadero de S. lalandi en México, estd basado en el uso de
reproductores silvestres, y las progenies F1 seran en el futuro sus reproductores domesticados. Sin
embargo, aun se desconoce el estatus genético de las poblaciones silvestres mexicanas por lo que los
reproductores no estdn genéticamente caracterizados. Ademas, la diferenciacién genética entre las
poblaciones del Pacifico noroeste, Pacifico noreste y hemisferio sur, sugieren la reclasificacion taxondmica
de S. lalandi por lo que la translocacién de estas especies puede repercutir en la riqueza ecoldgica y
genética de nuestras especies locales. En este trabajo se caracterizdé genéticamente a las poblaciones
silvestres y en cautiverio de S. lalandi a nivel regional y global, evaluando el grado de diferenciacién entre
ellas; asi como el éxito reproductivo de la especie en cautiverio. A partir de nueve loci microsatélites, se
analizaron seis poblaciones silvestres (cuatro mexicanas, una de Chile y una de Australia) y varias
poblaciones cultivadas de diversos origenes (MEX, EUA, CHL, AUS). No se identificaron diferencias
significativas en la diversidad genética entre poblaciones silvestres ni entre las poblaciones cultivadas. La
riqueza alélica (Ra) de la poblaciéon F1 de AUS fue significativamente menor en comparacién con la
poblacién de Bahia de los Angeles, México. En la F1 en cautiverio de las poblaciones de Bahia de Todos
Santos, Bahia Magdalena, Chile y Australia, se cuantificé una pérdida de la variabilidad genética del 23, 46,
28 y 38%, respectivamente. Se observo ausencia de estructura genética en las localidades mexicanas, asi
como un grado de diferenciacion genética significativo entre las poblaciones de ambos hemisferios. Por
otro lado, la contribucidn parental de hembras y machos a la descendencia fue desigual entre sexos. El
100% de los machos y el 55% de las hembras en el lote uno contribuyeron a la descendencia, mientras que
en el lote dos solo el 64% de los machos y el 23% de las hembras participaron. El grado moderado de
endogamia (> 0.1) en tres poblaciones silvestres de la Peninsula de Baja California, aunado a la pérdida de
la diversidad genética durante la primera generacién, sugieren la necesidad de implementar un manejo
reproductivo adecuado en los nucleos de produccidn del Jurel de Castilla en México.

Palabras clave: microsatélites, Seriola lalandi, éxito reproductivo, diversidad genética.



ii
Abstract of the thesis presented by Eduardo Martinez Matus as a partial requirement to obtain the Master
of Science degree in Aquaculture.

Genetic Diversity and Reproductive Success of yellowtail kingfish Seriola lalandi (Valenciennes, 1833)

in Captivity
Abstract approved by:
PhD. Fabiola Lafarga De La Cruz PhD. Blanca Claudia Farfan
Thesis Co-director Thesis Co-director

The Yellowtail kingfish, Seriola lalandi, is a cosmopolitan marine species supporting fishery and
aquaculture industries worldwide. Yellowtail kingfish aquaculture industry from Australia and New
Zealand accounts 95% of the world total production (~ 5,000 tons/year), while other countries like Chile,
Mexico and USA have been recently started developing its commercial mariculture. Although hatchery
production of S. lalandi is growing rapidly, unfortunately, in Mexico the genetic status of wild and captive
S. lalandi populations is unknown. The first S. lalandi hatcheries are based on wild broodstock and F1
progenies will be, in the future, their domesticate broodstock. Recently, a taxonomic reclassification of S.
lalandi has been suggested, based on the genetic differentiation among the Northwest Pacific, the
Northeast Pacific and the Southern Hemisphere. This is of our concern because translocation of these
species may have an important impact on the ecological and genetic richness of our local populations. The
purpose of this study was to evaluate the genetic diversity of wild and culture S. /alandi populations, at
global and regional level; and to assess the S. lalandi reproductive success in captivity. Using nine
microsatellites loci, six wild S. lalandi populations (four from Mexico, one from Chile and one from
Australia) and some other cultured populations (MEX, USA, CHL, AUS) were evaluated. In terms of genetic
diversity, no significant differences were identified among wild populations and neither among cultivated
stocks. Allelic richness (Ra) of the F1 stock from AUS was significant lower than in the Bahia de los Angeles
wild population. A loss of genetic variability of 23, 46, 28 and 38% was recorded on the F1 stocks from
Bahia Todos Santos, Bahia Magdalena, Chile and Australia, respectively. Among the Mexican locations
evaluated a lack of genetic structure were observed, whereas between the northern and the southern
hemispheres a strong genetic divergence was assess. Female and male contribution to progeny were
unequal from two tanks evaluated. In tank one, 100% of males and only 55% of females contribute to the
F1 progeny, while in tank two just 64% of males and 23% of females participate. A moderate inbreeding
coefficient (>0.1) of three of the four wild populations in Baja California Peninsula and the loss of genetic
diversity of first generation progeny produce in captivity suggests than an adequate reproductive
management in the Yellowtail kingfish culture in México should will be implemented.

Keywords: Microsatellites, Seriola lalandi, parental assignment, genetic diversity.
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Capitulo 1. Introduccidn

La pesca y la acuicultura contribuyen sustancialmente a preservar la seguridad alimentaria, debido a que
aportan anualmente 167 millones de toneladas de alimento para la humanidad (FAO, 2016). Sin embargo,
el inminente incremento en la pérdida de la biodiversidad marina por contaminacidn, sobreexplotacién o
alteraciones debidas al cambio climatico, podria llevar a un colapso de los recursos marinos que
comprometeria la disponibilidad de alimentos para millones de personas en el mundo (Worm et al., 2006;
Thorpe et al., 1981). En un panorama en el que la pesca ha permanecido estatica desde la década de los
anos 80, la acuicultura, por su rdpido crecimiento se ha convertido en una alternativa para enfrentar los
retos alimentarios que se avecinan. Sin embargo, es necesario optimizar los sistemas de produccién e
incrementar la participacion de la maricultura, actividad que actualmente contribuye con el 36% del total

de la produccién acuicola (FAO, 2016).

Desde esta perspectiva, Seriola lalandi es una especie con alto potencial acuicola por su facilidad de
adaptarse al cautiverio, rapida tasa de crecimiento, asi como por la excelente calidad de su carne (Symonds
et al., 2014; Sicuro y Luzzana, 2016). En México, el primer cultivo experimental de esta especie en jaulas
marinas inicié en el afio 2000, y estuvo basado principalmente en la captura de organismos silvestres
(Avilés y Castelld, 2004). Mientras que el afio 2014, se establecio el primer laboratorio a nivel comercial
de produccién de larvas de Seriola lalandi en el Ejido Eréndira, Baja California, el primero en Norteamérica

(Luening, 2014; Scarratt, 2014).

Una de limitantes para la expansion del cultivo de Seriola es la ausencia de programas de seleccién
genética, por lo que las poblaciones silvestres que se mantienen en cautiverio carecen de programas de
manejo reproductivo eficientes (Knibb, 2000; Lind et al., 2012; Sicuro y Luzzana, 2016;). Para evitar influir
negativamente en la capacidad adaptativa de las especies, es importante promover al mismo tiempo, la
conservacion de los recursos genéticos acuaticos de las poblaciones silvestres, mediante el conocimiento
de su compatibilidad genética, evitando la introduccidn de especies y/o poblaciones exdticas que podrian
perturbar la biodiversidad local (Kapuscinski, 2008; ICES, 2005; Charles y Leith, 1999; FAO, 1995; Allendorf,
1991). Ademas, para mantener la viabilidad de los cultivos a largo plazo, es de vital importancia
implementar un manejo reproductivo en los sistemas acuicolas, para controlar los niveles de
consanguinidad dentro de los nucleos genéticos e identificar reproductores superiores, en términos de
fecundidad, crecimiento y/o resistencia a parasitos, con los cuales se pueden establecer linajes que

permitirian incrementar la produccién (Graham, 2009).
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En virtud de lo anterior, el objeto principal de esta investigacion se centrd en describir el estado genético
de poblaciones silvestres y cultivadas del Jurel de Castilla Seriola lalandi de diversas partes del mundo, y
evaluar el éxito reproductivo de reproductores silvestres mexicanos mantenidos en cautiverio, con base
en el uso de marcadores genéticos moleculares tipo microsatélites. Todo ello con la finalidad de optimizar

el aprovechamiento futuro del acervo genético de este recurso acuatico.

1.1 Antecedentes

1.1.1 Biologia y distribucion de Seriola lalandi

Seriola lalandi (Fig. 1), conocido en México como Jurel de Castilla, es una de las especies de la familia
Carangidae mas importantes para la pesca comercial y deportiva, asi como para la acuicultura (Gillanders
et al., 1999; Avilés y Castello, 2004; Rimmer y Ponia, 2007). Generalmente se encuentran en aguas cuyas
temperaturas oscilan entre los 18 y 24°C, se considera una especie pelagica y demersal, capturandose en
profundidades que van de 20 a 70 m (Avilés & Castelld, 2004). La talla maxima registrada es de 2.5 m con
un peso de 97 kg (Ottolenghi et al., 2004). A pesar de que aun no se define su longevidad, Baxter (1960)
encontré peces de 12 afios en el océano Pacifico. Su alimentacidn se basa principalmente en sardina,
anchoveta, macarela, cangrejo rojo y calamar; sin embargo, su dieta esta determinada por la prevalencia

del alimento en el drea en que se encuentre (John L Baxter, 1960).

Figura 1. Ejemplar de Seriola lalandi. Fuente: Australian National Fish Collection, CSIRO.
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Los machos alcanzan la madurez sexual al afio, mientras que las hembras a los dos o tres afios. Las hembras
son capaces de desovar a los tres afos de edad, durante su primer evento de desove producen
aproximadamente 450,000 huevos, en comparacion con las hembras de mayor edad (7 afios) que llegan a
producir cerca de 4,000,000 de huevos en un periodo reproductivo anual en el medio silvestre. Son
organismos que tienen la capacidad de producir desoves multiples en un periodo reproductivo,
generalmente durante primavera y verano (Baxter, 1960; Crooke, 1983; Ottolenghi et al., 2004; Shiraishi
et al., 2010). En cautiverio se ha reportado una producciéon anual que va de 1,400,000 a 4,000,000 de

huevos durante 16 a 43 eventos de desoves, en temperaturas entre 16 a 22°C (Stuart y Drawbridge, 2013).

En su hdbitat natural, durante el periodo reproductivo pueden formar grandes agrupaciones, de hasta 80
individuos, en lugares alejados de las costas. En México, la Isla Angel de la Guarda, dentro del Golfo de
California, es considerada un punto de agregacion para desovar (Sala et al., 2003). El centro de la peninsula
de Baja California tiene un 96% de abundancia de larvas de S. lalandi, Isla Cedros e Isla Guadalupe son los
lugares de mayor abundancia de S. /alandi durante todo el afio. Mientras que en el drea comprendida
entre Punta Abreojos y Punta San Juanico, se han encontrado organismos jévenes (<1.5 afos), lo que
sugiere que esta region podria ser importante para el crecimiento (Baxter, 1960; Sumida et al., 1985). En
1932 en EUA, un pescador reporté agrupaciones de centenares de jureles formando pequenos circulos y

desovando en la Isla Santa Cruz, California (Baxter, 1960).

La migracion de esta especie ocurre desde Isla Cedros en México hasta el sur de California en Estados
Unidos (EUA) en época de primavera, retornando en invierno a las costas mexicanas; la mayoria de los
jureles migran alrededor de 50 a 80 km, y algunos pueden recorrer una distancia de hasta 3,000 km
(Baxter, 1960; Gillanders et al., 2001). Durante los primeros dos afios de vida migran distancias cortas, y a
partir del tercer afios de vida forman cardimenes e inician su comportamiento migratorio en un intervalo
mas amplio de su distribucién. Sin embargo, al llegar a la edad adulta (ocho afos) forman agrupaciones de

peces con habitos sedentarios (John L Baxter, 1960).

Seriola lalandi es una especie que se distribuye en el Océano Pacifico a lo largo de la costa este de Estados
Unidos hasta Chile, y de Japdn a Australia; sin embargo, se ha reportado también en el Atlantico en las
costas de Brasil y en el Océano indico en las costas de Sudafrica (FAO, 1998; Kolkovskiy Sakakura, 2004;
Ottolenghi et al., 2004; Fig. 2). Por otra parte, estudios recientes demuestran que las poblaciones de S.
lalandi corresponden a tres especies genéticamente distintas que habitan en diferentes dreas geograficas,
por lo cual se propone se retome la clasificacion hecha inicialmente por sus descriptores como: Seriola

lalandi (Valenciennes, 1833) en el hemisferio sur, Seriola dorsalis (Gill, 1863) en el Pacifico Noreste y
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Seriola aureovittata (Temminck y Schlegel, 1845) en el Pacifico Noroeste (Martinez-Takeshita et al., 2015;

Purcell et al., 2015; Swart, 2014).

Desafortunadamente, debido a que aun no se llega a un concenso sobre su clasificacidon taxonémica, para
los fines del presente trabajo se ha decidido emplear el nombre taxonémicamente valido de Seriola lalandi

(Bailly, 2015), para referirnos a la especie que se distribuye en el Océano Pacifico en ambos hemisferios.

Figura 2. Distribucion geogréfica de Seriola lalandi. Los puntos indican probabilidades de ocurrencia. Puntos rojos:
80-100%, puntos lilas: 60-79%, puntos verdes: <20%. Fuente: www.agquamaps.org.

1.1.2 Importancia econdmica y produccion de la especie

Por la calidad de su carne, S. lalandi esta posicionada como una especie con alto valor comercial en el
mercado internacional. Por ejemplo en lItalia, el costo promedio del Jurel es de $400 pesos MXN/kg,
mientras que en Japdn el precio al consumidor puede alcanzar los $550 pesos MXN/kg (Nakada, 2002;
Ottolenghi et al., 2004). En México, el panorama es distinto, el valor de S. lalandi proveniente de las
pesquerias no supera los $100 pesos MXN/kg en los supermercados, y el precio de venta promedio a “pie

de playa” (venta que realiza un pescador a un intermediario) es de $11 pesos MXN/kg (SEPESCABC, 2014b).
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Por otra parte, su rapida tasa de crecimiento, adaptabilidad a condiciones de cultivo, asi como la existencia
de un mercado nacional e internacional bien definido, lo posicionan como una especie con alto potencial

acuicola (Symonds et al., 2014).

En Asia, el cultivo de S. lalandi, registrado desde 1960, se ha basado en la captura de organismos silvestres
para su posterior engorda en jaulas marinas o estanques (Nakada, 2002; Ottolenghi et al., 2004). Sin
embargo, Japdn en 1980 comenzd las primeras investigaciones para inducir la maduracién en cautiverio
en S. lalandi, y en 2004 sus estadisticas reportan la produccién de 150 mil toneladas de todas las especies
de Seriola cultivadas con un valor aproximado de $1.334 billones de USD (Nakada, 2008). Por otra parte,
en Corea del Sur se logré el primer evento de desove en cautiverio de esta especie en el afio 2014 (Yang

et al., 2016).

En Australia y Nueva Zelanda, el cultivo de jurel inicio en el afio 2000 (Kolkovski y Sakakura, 2004) y
estimaciones recientes indican que Australia produce cerca de 4 mil toneladas equivalentes a 20 millones
de AUD (Whatmore et al., 2013). En el caso de Chile, con la finalidad de diversificar la acuicultura, en el
afio 2009 se cerrd el ciclo de vida de esta especie, y se comenzd la produccion comercial de alevines en
sistemas de recirculacion acuicola (Orellana et al., 2014). En Holanda, el cultivo de S. lalandi en sistemas
de recirculacién acuicola se encuentra en fase experimental, y esta actividad es considerada de alta
prioridad, debido a las presiones ambientales y econdmicas sobre la industria de cultivo de peces marinos

(Abbink et al., 2012).

En California, Estados Unidos, desde el afio 2003 el Instituto de investigacion Hubbs-SeaWorld en San
Diego ha mantenido un cultivo experimental de S. lalandi, y a partir del 2007 se han documentado los
desoves de S. lalandi producidos en cautiverio, provenientes de una primera generacion de reproductores
silvestres capturados en la Isla Santa Catalina y las costas de San Diego, California (Stuart y Drawbridge,

2013).

En México, en marzo de 2014 ocurrid el primer desove en cautiverio de S. lalandi producido por la empresa
Ocean Baja Labs S. de R.L de C.V, dando asi inicio a sus actividades enfocadas en la produccién de alevines
de jurel para su posterior engorda en jaulas marinas en Bahia Magdalena, BCS (Scarratt, 2014; Luening,
2014). Se estima que la produccién de este laboratorio serd de 2,000,000 de larvas anuales (Luening,

2014).
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En el 2012, de acuerdo con la Secretaria de Agricultura, Ganaderia, Desarrollo Rural, Pesca y Alimentacion
(SAGARPA), se tenian registradas cuatro concesiones de acuicultura comercial en Baja California Sur y una
concesidn en Baja California; ademas, de tres permisos para la acuicultura de fomento en los estados de
Sonora, Baja California y Baja California Sur, respectivamente. No obstante, segun la Carta Estatal Acuicola
de Baja California (SEPESCABC, 2014a) en el estado se tienen dos concesiones de acuicultura comercial en
Bahia de Todos Santos y un permiso para la acuicultura de fomento en Bahia Salsipuedes. En el 2011, la
produccién anual por acuicultura reportada en Baja California fue de 4.5 ton, mientras que en Baja
California Sur la produccidn alcanza las 70 ton anuales (Roberto Flores, Baja Seas, 2016. Com. Pers.). En
términos pesqueros, en Baja California el jurel es considerado una especie objetivo en su nivel maximo
sustentable, sin embargo, a nivel nacional se considera una especie de acompafiamiento.
Desafortunadamente, los volimenes de produccion de S. lalandi en términos pesqueros, estan mezclados
con los volumenes de produccién de otras especies de la misma familia Carangidae; por lo que no sé puede
determinar con precisiéon la aportacion de esta especie respecto al total registrado oficialmente

(CONAPESCA, 2013; SEPESCABC, 2014b).

1.1.3 Programas de seleccion genética: domesticacion

La inversidn en los programas de seleccion genética deberia ser prioritaria, ya que del total de la
produccién acuicola mundial, cerca del 90% proviene de empresas que utilizan reproductores silvestres
que no han sido seleccionados para la mejora de un rasgo importante, por lo que, al no promover
incrementos sustanciales en las caracteristicas fenotipicas de importancia econémica, el potencial
productivo de las especies no se aprovecha, en el corto y largo plazo (Gjedrem, 2012; Gjedrem y Kolstad,
2012). Lo anterior, representa un enorme potencial de crecimiento econdmico no explotado en su

totalidad, en el sector acuicola (Gjedrem y Kolstad, 2012).

Gracias a los programas de seleccidn genética es posible incrementar el crecimiento, la supervivencia o la
resistencia a enfermedades, de esta forma los beneficios econdmicos podrian duplicarse; ademas, la
ganancia genética puede ser sostenible en el tiempo, siempre y cuando, la endogamia se controle y los
individuos seleccionados no se crucen con individuos inferiores (Knibb, 2000). Por esta razén, se han
desarrollado algunos programas de seleccidon genética que han sido muy exitosos para la acuicultura, e.g.,

en trucha, en carpa, en bagre, en salmdn y en tilapia. En los peces, el incremento en los valores fenotipicos
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de interés econdmico (ganancia genética) es alrededor del 15 % por generacién, lo que sugiere por

ejemplo, que en siete generaciones la tasa de crecimiento se duplicaria (Gjedrem y Kolstad, 2012).

El principal objetivo a largo plazo de los programas de seleccidn genética es la domesticacion, es decir, el
desarrollo de organismos con una mayor adaptabilidad al cautiverio para mejorar su bienestar, al mismo
tiempo que se mejora la conversién alimenticia y la calidad de sus productos (Price, 1984; Gjedrem, 2005).
Para que el desarrollo de estos programas pueda lograr una respuesta a la seleccion, es indispensable que

la poblacidn cuente con variabilidad genética y fenotipica (Lind et al., 2012; Falconer y Mackay, 1996).

En general, los programas de selecciéon genética constan de cinco fases: 1) el establecimiento de una
poblacién base, 2) el planteamiento del objetivo de produccién (qué y cuanto se quiere mejorar), 3) el
registro de las caracteristicas fenotipicas, 4) la seleccién y el cruzamiento, para concluir con la quinta fase
de diseminacién y evaluacién del progreso genético y fenotipico (Dekkers et al., 2004; Gjedrem y Baranski,
2009). Otro factor de suma importancia a considerar es la captura de la mayor parte de la diversidad
genética disponible en el medio silvestre, y subsecuentemente, administrarla a lo largo de las generaciones
para que los beneficios de la seleccién puedan evidenciarse y sean econémicamente sostenibles (Fig. 3;

Graham, 2009).

+ Seleccion genética

(otras tecnologias genéticas)
Grupo fundador . } =
(variable genéticameante)

Domesticacion efectiva

=}

E | . . }.—z‘:- (minimizando la endogamia)

EO ) o TR P SRR EEEEEFELE

= Slivestre

S

12 R Manejo genético inadecuado
Sostenibilidad (endogamia y/o seleccion negativa)

Tiempo (generaciones)

Figura 3. Resultados a través del tiempo, de las tres posibilidades de manejo genético en los nucleos de produccion.
Modificado de Graham, 2009.



1.1.4 Marcadores moleculares tipo microsatélites

El genoma de los teledsteos esta constituido por aproximadamente 25,000 genes; e.g., en el pez zebra
Danio rerio se han reportado un total de 25,748 genes (Collins et al., 2012). De este modo, secuenciar,
evaluar e interpretar la diversidad genética de todo el genoma resultaria una tarea demandante y costosa.
Una de las herramientas para evaluar la variabilidad genética son los marcadores moleculares, que son
una representacion reducida del genoma del individuo. Existen varios tipos de marcadores genéticos
moleculares, uno de ellos son las secuencias simples repetidas 6 SSRs por sus siglas en inglés (Simple
Sequence Repeats), denominados mdas comiUnmente microsatélites, que consisten en repeticiones
consecutivas de secuencias nucleotidicas de entre 2-6 pb, presentes en todas las regiones del genoma de
los cromosomas (Tautz, 1989; Liu y Cordes, 2004). Los microsatélites se heredan bajo siguiendo un modelo
mendeliano, por lo que son codominantes, es decir presentan un alelo materno y otro paterno; y es posible
discriminar los individuos heterocigotos de los homocigotos (Fig.4). Ademas, son altamente polimérficos,
lo que significa que pueden presentar un gran numero de alelos (variantes) evaluado por el tamafio de los
fragmentos; debido a esta variabilidad, es posible obtener genotipos diferenciables entre individuos (Liu

y Cordes, 2004).

Microsatélites
Alelo 1 Alelo 2

Sel001
Sel002

Sel011

(] selo17— |

— Sel019—___|

- Sdu21
GATAGATAGATAGATA —=— T U e GATAGATAGATAGATAGATA

CACACACACA —~a— Sdu32 —s— CACACACACACA

GAGAGA —=— SAUAe —= GAGAGA

Cromosoma Cromosoma
paterno materno

Figura 4. Representacion simplificada de los microsatélites en los cromosomas de un individuo.
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A la fecha, existen cerca de 20,000 estudios en la acuicultura que involucran este tipo de marcador

molecular (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/). Los microsatélites, por sus caracteristicas

intrinsecas, son considerados los marcadores de eleccidn en estudios que evallan la variabilidad genética
y el comportamiento reproductivo en cautiverio de especies de importancia socio-econdmica y ecoldgica

(Aranguren-Méndez et al., 2005; Porta et al., 2006).

1.1.5 Diversidad y estructura genética

A la totalidad de las variaciones en secuencias o tamafios en los fragmentos de DNA (alelos) presentes en
los genomas de una poblacidn, se le conoce como diversidad genética; generalmente se cuantifica con
base en el nimero de alelos (Na), que a su vez se traduce en niveles de heterocigosidad (nimero de
heterocigotos en la poblacion); una mayor diversidad genética le confiere a los organismos una mayor

capacidad de respuesta a sobrevivir a cambios ambientales o factores estresantes (FAO/UNEP, 1981).

La diversidad genética ha sido uno de los principales objetivos a preservar como parte de la estrategia
mundial de la conservacién desde 1980 (IUCN et al., 1980). Actualmente sigue teniendo relevancia debido
a la crisis en la pérdida de la biodiversidad biolégica por actividades humanas que enfrenta el planeta
(Savolainen, et al., 2006; Frankham et al., 2002). Conservar la variabilidad genética en las especies
silvestres es fundamental debido a que se asegura el potencial evolutivo que les permitira adaptarse a
condiciones ambientales cambiantes, mientras que, para las especies y/o poblaciones en cautiverio es
indispensable para lograr el éxito en los programas de crianza selectiva, en donde se busca potenciar la
productividad y viabilidad de los animales, como resultado de la domesticacién (Lind et al., 2012; Toro y
Caballero, 2005; Frankham et al., 2002). La importancia de evaluarla y cuantificarla en los programas en
cautiverio, radica en que en las etapas tempranas del proceso es la Unica oportunidad en la que se puede
capturar esa diversidad. Permitir la entrada de organismos silvestres después de afios de seleccién puede

repercutir en las metas logradas.

Ademas, el conocimiento del estado genético de las especies puede ser aplicado en la conservacién de las
mismas, en el desarrollo de planes de seleccidén y para diferenciar organismos cultivados de los silvestres

(Chauhan & Rajiv, 2010).


https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/
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1.1.6 Exito reproductivo en cautiverio

En el cultivo de especies marinas el estudio del éxito reproductivo a través de la asignacion parental es
imprescindible debido al alto grado de complejidad en los apareamientos de las especies acudticas, su uso
ofrece la posibilidad de monitorear el coeficiente de endogamia ocasionado por la seleccién artificial (Liu

& Cordes, 2004).

Por ejemplo, algunos de los problemas que enfrenta la industria acuicola son el resultado de una reduccién
en los valores fenotipicos que suele ocasionarse por el apareamiento entre organismos emparentados a
través de uno o varios ancestros comunes (endogamia), esto ocasiona un incremento de homocigotos que
fenotipicamente puede expresarse como una pérdida en la capacidad reproductiva, alteraciones en la tasa
de fecundacion y de supervivencia, alteraciones en la tasa de eclosién y sobre la tasa de crecimiento
(Falconer & Mackay, 1996). La probabilidad de que en un cultivo de organismos acudticos se presente
depresion endogdmica, es alta, debido principalmente al desove masivo de los organismos, asi como al
reducido tamano de reproductores efectivos en comparacién con el medio silvestres (McDonald et al.,
2004; Yousefian & Nejati, 2008). Por lo que conocer, las relaciones genéticas entre los individuos en
ausencia de genealogia es fundamental para evitar la pérdida de la diversidad genética, mediante la

aplicacion de un adecuado manejo reproductivo (Porta et al., 2006).

La asignacién parental tuvo un auge a mediados de los noventas gracias a la disponibilidad de marcadores
moleculares tipo microsatélites (Herbinger et al., 1995). Ha sido implementado ya en algunas especies
acuicolas como en salmén del Atlantico (Salmo salar), lenguado japonés (Paralichthys olivaceus), lenguado
senegalés (Solea senegalensis) y bacalao del Atlantico (Gadus morhua; Norris et al., 2000; Sekino et al.,

2004; Porta et al., 2006; Herlin et al., 2008).

1.2 Justificacion

En México, la competitividad de la industria acuicola del Jurel de Castilla Seriola lalandi se ve limitada por
la falta de disponibilidad de larvas durante diferentes periodos del afio para cubrir asi, sus demandas
durante la etapa de engorda. Debido a ello y a pesar de que se ha logrado la reproduccion y el desarrollo
larval de la especie en México, las empresas se ven obligadas a importar organismos de diversas partes

del mundo para mantener la produccidn. Esto se realiza sin evaluar la compatibilidad genética con la de la
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poblacién local. Esta evaluacién puede desarrollarse a partir del andlisis de la diversidad genética, que
permitird vislumbrar el potencial de riesgo, al introducir especies y/o poblaciones diferentes. Mantener la
diversidad genética de las poblaciones cultivadas en una condicidn similar a las del medio silvestre,
contribuye a disminuir el impacto genético de la incorporacidn accidental de organismos cultivados a las
poblaciones silvestres, a preservar el potencial evolutivo de las especies, asi como a garantizar la respuesta

a la selecciéon en los programas genéticos.

A pesar de la ausencia de informacidn genética en las poblaciones de S. lalandi a lo largo de la Peninsula
de Baja California, estudios recientes confirman que S. lalandi es una agrupacion de tres especies. Esto
refleja la necesidad de caracterizar no solo las poblaciones silvestres mexicanas sino también las de otras

regiones del mundo, para evaluar el riesgo de translocacidn y poder conservar el acervo regional.

Por otra parte, el control de la reproduccién en cautiverio es un factor primordial que asegura el éxito en
el cultivo. Sin embargo, dado que los jureles son reproductores asincronicos con desoves multiples y
fecundacién externa, el aporte de cada parental a la descendencia obtenida en cautiverio se desconocia
hasta hace poco. En el pais existen trabajos acerca del efecto de las condiciones de cultivo, tales como
temperatura, manejo larval y alimentacidon de la especie. Dichos componentes ambientales juegan un
papel fundamental en la expresion del genotipo, determinando el fenotipo de los organismos en cultivo
bajo condiciones particulares. Dado que, tedricamente existiran genotipos mejor adaptados a las
condiciones particulares de cultivo, los efectos del ambiente se veran reflejados en una mayor
supervivencia y crecimiento de la progenie que herede estas caracteristicas genéticas. Asi, la identificacién
de los reproductores con mayor éxito reproductivo, es decir aquellos que generen progenies mas viables
desde el punto de vista productivo, permitira el establecimiento de lineas genéticas especificas a fin de

controlar los apareamientos entre los reproductores F1, optimizando los programas de seleccién genética.

1.3 Hipotesis

La diversidad genética de las poblaciones cultivadas no difiere significativamente a la de sus contrapartes

silvestres, ya que se trata de la primera generacion filial.

Debido al amplio rango de distribucién de la especie, los individuos silvestres de S. lalandi de las distintas

localidades de México corresponden a una sola poblacidon genéticamente homogénea.
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El grado de aislamiento geografico entre las poblaciones de otras regiones del mundo de ambos

hemisferios ha producido diferencias genéticas, suficientes para diferenciarlas como especies distintas.

La estrategia reproductiva del Jurel de Castilla, de desoves multiples por lotes, con un sistema de
apreamiento promiscuo garantiza que todos los reproductores contribuyan genéticamente en igual

proporcién a la progenie.

1.4 Objetivos

1.4.1 Objetivo general

Evaluar la diversidad genética y el éxito reproductivo del Jurel de Castilla (Seriola lalandi) en cultivo, a

través de marcadores moleculares tipo microsatélites.

1.4.2 Objetivos especificos

1. Caracterizar el genotipo de S. lalandi en organismos adultos provenientes de seis poblaciones silvestres
y cinco lotes de crias producidos en cautiverio, mediante nueve marcadores moleculares tipo

microsatélites.

2. Estimar los parametros genéticos para cuantificar la diversidad genética de las poblacionales silvestres

y cultivadas de S. lalandi.

3. Inferir la estructura genética poblacional de S. lalandi de las localidades mexicanas muestreadas.

4. Determinar el grado de diferenciacién genética entre las poblaciones del hemisferio norte y hemisferio

sur.

5. Evaluar el éxito reproductivo de reproductores silvestres de S. lalandi mantenidos en cautiverio en

Meéxico, a través del aporte parental en la progenie cultivada.
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Capitulo 2. Metodologia

2.1 Origen de las muestras

Para la determinacién de la diversidad genética de S. lalandi en cautiverio se analizaron muestras
provenientes de dos poblaciones F1 mexicanas (FIBT y F1IBM, n=300; Tabla 1, Diversidad genética),
ademas de tres poblaciones extranjeras cultivadas en California, EUA (F1EUA, n=40), Antofagasta, Chile
(F1CHL, n=50) y Nueva Gales del Sur, Australia (F1AUS, n=50). Posteriormente, para evaluar la pérdida de
la diversidad genética en cautiverio se compararon los pardmetros genéticos de las F1 con sus respectivas
poblaciones silvestres, a excepcién de la poblacién de EUA debido a que se carecia de un muestreo de
origen silvestre. Se cuantifico la variabilidad genética de cuatro poblaciones silvestres mexicanas: Bahia de
Todos Santos (BT, n=17), Ejido Eréndira (EE, n=24) y Bahia de Los Angeles (BA, n=45) en Ensenada, B.C. y
Bahia Magdalena (BM, n=30) en San Carlos, B.C.S. (Fig. 5B) y dos poblaciones del hemisferio sur, de
Antofagasta, Chile (CH, n=50) y Nueva Gales del Sur, Australia (AUS, n=39) (Fig. 5A). Posteriormente, se
analizd la estructura genética de las poblaciones estudiadas a escala regional y a escala global (MEX, EUA,

CHL, AU; ver Tabla 1, Figura 5).

Tabla 1. Muestreo genético e informacion adicional de las poblaciones empleadas.

. Fecha de Muestras Muestras Diver:sifiad Parental

Origen desove totales genotipificadas g?nn)ilia (n)***
a) Cautiverio
F1 de Bahia de Todos Santos (lote 1)
Lote 1-desove 1 03/04/2014 200 71 71 71
Lote 1-desove 2 02/06/2015 50 47 47 47
Lote 1-desove 2 (deformes) 02/06/2015 66 62 62 62
Lote 1-desove 3 14/07/2015 55* 9 9 9
F1 de Bahia Magdalena (lote 2)
Lote 2-desove 1 02/02/2015 90 47 47 47
Lote 2-desove 2 11/02/2015 102 48 48 48
Lote 2-desove 3 14/07/2015 55% 16 16 16
F1 de EUA 26/02/2014** 40 40 40
F1 de Chile 05/12/2015 256 50 50
F1 de Australia 24/10/2015** 50 50 50
b) Silvestres Fecha de muestreo
Bahia de Todos Santos, BC, Méx. (BT: lote 1) 29/07/2014 17 17 17 17
Bahia Magdalena, BCS, Méx. (BM: lote 2) 26/06/2014 30 30 30 35
Ejido Eréndira, BC, Méx. (EE) 10/02/2016 24 24 24
Bahia de Los Angeles, BC, Méx. (BA) 10/07/2015 45 45 45
Antofagasta, Chile (CHL) 15/06/2015 220 50 50
New South Wales, Australia (AU) 03/11/2015 39 39 39
Total 1,284 645 645 354

* se refiere a las mismas muestras (este lote estaba mezclado); ** fecha correspondiente al muestreo de los
organismos; *** muestras empleadas para los respectivos andlisis
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Los organismos para el analisis parental (Tabla 1, Parental) fueron proporcionados por la empresa Ocean
Baja Labs S. de R.L. de C.V., dedicada a la produccion y engorda de Jurel (Seriola lalandi) que estd ubicada
en el Ejido Eréndira en Ensenada, Baja California, México. Se realizé el muestreo genético de dos lotes de
reproductores de origen mexicano, y se muestrearon los juveniles producidos en tres desoves de cada lote
de reproductores para realizar el analisis parental y los estudios de diversidad genética. Asimismo, dentro
del desove numero dos producido por reproductores provenientes de Bahia de Todos Santos, se muestred
un subgrupo de organismos deformes (n=62) con la finalidad de cuantificar la variabilidad genética y
compararla con un subgrupo considerado normal (sin deformidades aparentes) del desove

correspondiente (Fig. 6).

Reproductores Reproductores
BT (n=17) BM (n:35)

\ RN
o ———

Grupo normal (n=47) Mlxto (n=25)
Grupo deforme (n=62)

Figura 6 Representacion del muestreo a los 30 dias después de la eclosion en Seriola Sp.

2.2 Muestreo de reproductores

Para evitar el estrés en los reproductores durante el muestreo, los peces fueron anestesiados siguiendo
los protocolos establecidos por la empresa. Se extrajeron de 30 a 50 mg de la aleta caudal o dorsal con
pinzas y tijeras estériles, las muestras se etiquetaron con base al sistema de marcaje de los reproductores
definido por la empresa y fueron conservadas en tubos Eppendorf de 1.7 ml con etanol al 96% y
almacenadas a -80°C hasta su analisis. Posterior al muestreo, los peces recibieron un tratamiento
profilactico para evitar la infeccidn de la herida, y una vez recuperados fueron transferidos a un estanque

de mantenimiento.



16
Se colectaron 17 muestras de reproductores (nueve machos y ocho hembras) de Bahia de Todos Santos
qgue conformaron el lote uno (BT). El lote dos estuvo conformado por 35 reproductores (14 machos, 14
hembras y siete de sexo indefinido); 26 originarios de Bahia Magdalena (BM) y nueve individuos F1
provenientes de Hubbs-Sea World Research Institute, California, EUA (Hubbs) (Anexo 1, Tablas 1y 2

relacién de reproductores).

2.3 Muestreo de juveniles

Debido a que no es posible extraer suficiente DNA de buena calidad a partir de ovocitos recién fecundados
de jurel (Comm. Pers. Estrella Cordova), se tomaron muestras de juveniles de entre 30 y 40 dias de edad.
Para su conservacion, las larvas fueron mantenidas en un tubo Eppendorf de 1.7 ml con etanol al 96% y
almacenadas a -80°C hasta su analisis. Las muestras se etiquetaron de acuerdo al registro de la hoja de
muestreo para monitoreo de pardmetros morfométricos que realiza la empresa como control; en donde
se registran la longitud total, peso, altura, ancho, la presencia o ausencia de deformidades y otros datos

que se consideren relevantes. (lote 1y lote 2),

Se obtuvieron 300 larvas F1 en cautiverio producidas por ambos grupos reproductores (lote 1y 2) en los

tres eventos de desove, con las cuales se determind el aporte parental de S. lalandi en cautiverio (Tablal).

2.4 Extraccion de DNA gendmico

Para la extraccion de DNA gendmico se utilizaron dos protocolos: un kit comercial y un método tradicional.
El kit DNeasy Blood & Tissue de QIAGEN® (Valencia, Ca. USA) se empled para el aislamiento y purificacién
del DNA siguiendo las instrucciones del fabricante . Respecto al método tradicional se usé una
modificacion del protocolo de sales publicado por Aljanabi y Martinez, (1997), consistente en: lisis de la
membrana celular y nuclear de las muestras con 5 ul de proteinasa K y 500 ul del Buffer A (Tris-HCI 100
mM; pH 7.5) e incubacion a 65°C por 10 horas para facilitar la ruptura de lipidos de la membrana celular;
adicion de 570 ul de LiCl 6 M y 230 ul de KAc 5 M y centrifugacién a 10,000 rpm por 10 min; posterior a
este proceso, se agregd 200 ul de Fenol-Cloroformo a las muestras para aislar el DNA de proteinas, lipidos

y RNA. Finalmente, el DNA se precipité con 550 pl de Isopropanol frio (-20°C), el precipitado se lavé con
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500 pl de Etanol frio al 70% (-20°C); el DNA fue re-suspendido en 50 pul de agua para PCR y se incubé con

RNAsas a 37°C durante 40 minutos.

Para verificar la calidad del DNA extraido, en términos de la integridad (grado de fragmentacion) de las
moléculas de DNA, se realizd una electroforesis en gel de agarosa al 1% por 60 min a 80 volts con buffer
TBE 1X, usando como referencia un marcador de peso molecular de 1 Kb (New England BiolLabs ®, Reino
Unido). A continuacion, el gel se tifid por inmersidn en bromuro de etidio por 15 min y se visualizé en un
sistema digital de fotodocumentacion Gel Doc™ XR+ (BIO-RAD®, Estados Unidos) bajo luz UV, las imagenes
se capturaron mediante el programa Quantity One” (BIO-RAD®, Estados Unidos). La concentracion y
pureza (contenido proteinas y solventes) se evaludé con la ayuda de un espectrofotémetro ND1000
(NanoDrop Technologies ®, Estados Unidos). La concentracién de DNA se midié a 260 nm, a escala de 50
nm y en unidades de ng/uL; ademas se registraron las razones 260/280 nm que refleja la relacion
DNA/proteinas y 260/230 que refleja la relacion DNA/solventes, el criterio para considerar un DNA de
buena calidad fue de 1.6-2.1 (Wasko et al., 2003). EI DNA obtenido se diluyé a 50 ng/ul con agua para PCR

y fue mantenido a -40°C hasta su posterior andlisis.

2.5 Amplificacion de los marcadores genéticos tipo microsatélites

La amplificacién de los microsatélites, asi como su genotipado, se realizd en el GeneCology Research
Centre de la University of the Sunshine Coast, en Queensland, Australia. Se amplificaron nueve marcadores
moleculares tipo microsatélites (Tabla 2) mediante la técnica de reaccion en cadena de la polimerasa
(PCR), de los cuales, seis marcadores son especie-especificos Sel001, Sel002, Sel008, Sel011, Sel017 y
Sel019 desarrollados a través de un analisis transcriptdomico de tejido de higado y sistema digestivo
(Whatmore et al., 2013) y tres marcadores heterdlogos, desarrollados para la especie Seriola dumerili:

Sdu21 (Renshaw et al., 2006) y Sdu32, Sdu46 (Renshaw et al., 2007).
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Tabla 2. Detalles de los marcadores moleculares tipo microsatélites que fueron utilizados en el presente estudio.

Loci Cebadores VEMmEGS MISie Bl I N, [ Referencia
(pb) repeticiéon (°C) alelos
F: CTCAGGACAATGTTGGTAG
Sdu21  R: GCTAACAAGTTCACGACAT 264-380 (GATA)2s 56 20 Renshawet et al., 2006
F: CCTGTGAGAGCATTTGGTAT
Sdu32 R: GTGCTTGTCICITCIGTCAT 99-177 (CA)17 56 21 Renshawet et al., 2007
F:GCAGTGTGAGCCATACATTAC
Sdud6 R: CTACAGGACAAAAGCCATT 217-259 (GA)30 53 13 Renshawet et al., 2007
Seloo1 202-219 (XXX) 60 10+£2.10  Whatmore et al., 2013
Sel002 114-117 (XXX) 60 10£2.10  Whatmore et al., 2013
Sel008 123-136 (XX) 60 10+2.10 Whatmore et al., 2013
Sel011 110-157 (XXX) 60 10+ 2.10 Whatmore et al., 2013
Selo17 133-165 (XX) 60 10+ 2.10 Whatmore et al., 2013
Selo19 213-234 (XX) 60 10+ 2.10 Whatmore et al., 2013

Ta*: Temperatura de anillamiento
X: Las secuencias de los primers no han sido liberados por estar protegidos por la empresa que financié su desarrollo.

Los primers forward fueron marcados previamente con diferentes fluorocromos (Anexo 2, tabla 1) y
clasificados en dos grupos: el grupo uno conformado por los microsatélites Sel008, Sel011, Sel017, Sel019
y el grupo dos por Sel001, Sel002, Sdu21, Sdu32, Sdu46. Posteriormente se amplificaron en un volumen
final de 13.5 pL, 2.75 plL de agua libre de RNAsas, 6.25 L de master mix para PCR multiplex (QIAGEN®,
Alemania) 2X, 1.25 pL de Q-solution Q 5X, 0.2 uM de cada primery 2 ul de DNA (Tabla 3).

Tabla 3. Master mix para PCR multiplex empleado en la amplificacidon de microsatélites.

Concentracion Concentracion Muestra 1X
.. Compuesto X
inicial final (uL)
Agua libre de RNAsas 2.75
2X Master mix para PCR multiplex 1X 6.25
5X Q-Solution 0.5X 1.25
10X Primer mix* 2 um/primer 1.25
50 ng/uL DNA gendmico 2
Volumen de rx final 13.5

*Primer mix para grupo 1 incluye los loci: Sel008, Sel011, Sel017, Sel019
*Primer mix para grupo 2 incluye los loci: Sel001, Sel002, Sdu21, Sdu32, Sdu46

Las condiciones de amplificacidn por PCR fueron las siguientes: 95°C por 15 min, 35 ciclos a 95°C por 30 s,
temperatura de anillamiento varié de 53 a 60°C dependiendo de los pares de primers usados (Tabla 1) por
90 s seguida por 72°C por 30 s y una temperatura de extensién final de 68°C por 30 min. Los productos

amplificados se analizaron en gel de agarosa al 2% a 60 volts por 80 min en buffer TBE 1X y se compararon
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con un marcador de peso molecular de 100 pb (New England Biolabs®) para verificar su concentracién y

tamafio.

2.6 Genotipado

El genotipado se realizd mediante analisis de fragmentos por electroforesis capilar de alta resolucién en
un secuenciador automatizado de la marca Applied Biosystems 3500 (Life Technologies). A partir del
programa GeneMarker® (SoftGenetics, USA) se generd un gel virtual con el que posteriormente se
obtuvieron las matrices de datos de genotipado en formato Excel (*.xls). En la figura 7 se observan los
geles virtuales obtenidos para el grupo uno de microsatélites (Sel008, Sel011, Sel017, Sel019;Fig 7A) y el
grupo dos (Sel001, Sel002, Sdu21, Sdu32, Sdu46; Fig 7B).

Figura 7.- Gel virtual generado para el grupo uno (A) y el grupo dos (B).

2.7 Andlisis de diversidad genética

Los datos del genotipado se ajustaron a los formatos necesarios utilizando el programa CREATE 1.35
(Coombs et al., 2008) y revisados con respecto a posibles errores de asignacidn de alelos con el software
MICROCHECKER v2.2.3 (Oosterhout et al., 2004). La frecuencia de alelos nulos se estimé mediante el

método de maxima verosimilitud en el programa ML-nullFreq (Kalinowski y Taper, 2006).

Los parametros de diversidad genética tales como nimero de alelos por locus (Na), alelos privados (Np),

heterocigosidad esperada y observada (He, Ho), ademas del equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW) se
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calcularon con el programa GenAlex 6.5 (Peakall y Smouse, 2006, 2012). Los coeficientes de endogamia
(Fis), asi como la riqueza alélica (Ra) fueron calculados con FSTAT 2.9.3 (Goudet, 1995). Se realizé la
correccion de Bonferroni (Rice, 1989) por el efecto de comparaciones multiples (nueve loci) en los

resultados del coeficiente de endogamia (Fis), y el equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW).

Para determinar las diferencias en los pardmetros genéticos entre las poblaciones silvestres y la F1, se
llevé a cabo la prueba de Kruskall-Wallis ya que no se cumplieron las condiciones de normalidad y
homocedasticidad de varianzas para la aplicacidén de un andlisis de varianza (ANDEVA). Posteriormente, se
aplicé la prueba de Dunn para determinar los grupos en los que hubo diferencias significativas con un nivel

de confianza del 95%. Los analisis se realizaron con el programa Statistica 10 (Quest Software Inc).

Para el analisis de variabilidad genética entre los subgrupos normal y deforme, se hizo la prueba U de
Mann Whitney en el programa Statistica 10, ya que los datos no cumplian con el principio de normalidad

y/o homocedasticidad de varianzas.

2.8 Andlisis de estructura genética

Para determinar la estructura genética de las poblaciones estudiadas, se empled el programa STRUCTURE
2.3.4 (Pritchard et al., 2000) que emplea un modelo bayesiano que agrupa a los individuos de acuerdo a
sus frecuencias alélicas. Posteriormente, se implemento la prueba de Evanno (Evanno, et al., 2005), en el
programa STRUCTURE HARVESTER (Earl y vonHoldt, 2012) para determinar delta K (AK) que se refiere al
nimero mas probable de componentes genéticos (AK). Se realizd un analisis discriminante de
componentes principales en el programa estadistico R (Jombart, 2008; Jombart et al., 2010), cuyo
propésito es disminuir las variables (loci), identificando aquellos que tienen un efecto mayor en la
estructura poblacional, de esta forma las diferencias entre poblaciones pueden ser observadas con

facilidad.

Con las frecuencias alélicas obtenidas con el programa GenAlex 6.5 (Peakall y Smouse, 2006) se infirieron
las distancias genéticas de Nei (Da), a partir de las cuales, se construyé un dendrograma de similitud
genética usando el programa Poptree2 (Takezaki et al., 2010) mediante el método del vecino mas cercano
(Neighboor-joining). La confiabilidad de las ramas en el dendrograma fue probada estadisticamente

mediante 1000 repeticiones con la prueba de Bootstrapping.
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La diferenciacion genética se cuantificd por pares de poblaciones considerando siete de los nueve loci
debido a la frecuencia de alelos nulos, mediante el indice de fijacidn tradicional (FST) y el desarrollado para
microsatélites (RST). Subsecuentemente, se realizé un analisis de permutaciones en donde se determiné
si los valores eran significativamente diferentes de cero, considerando el ajuste al p valor critico de la
correccion de Bonferroni (Rice, 1989). Se empled un andlisis de varianza molecular (AMOVA) para
determinar diferencias significativas entre los grupos de poblaciones estudiadas. Estos analisis se

desarrollaron en el programa Arlequin (Excoffier et al., 2005).

2.9 Andlisis de asignacion parental

La contribucidon de los reproductores se determind mediante la asignacion parental inferida por parejas

empleando un método de maxima probabilidad en el programa COLONY 2.0.5.8 (Jones y Wang, 2010).

Por otra parte, se clasificd a los organismos dependiendo de su longitud estandar en tres categorias (chico,
mediano y grande) para determinar la relacion entre el fenotipo y la contribucién parental. La clasificacion
anterior se realizd para cada lote en forma independiente, y después se usd la informacién de la totalidad

de los reproductores para evaluar la relacidn fenotipo - contribucidn parental de manera global.

Adicionalmente, se determind el coeficiente de coancestria por pares de reproductores para evaluar el
parentesco entre las posibles cruzas, también se reevalud el coeficiente de endogamia utilizando este
estimador ya que es mas preciso para identificar la endogamia cuando los alelos son idénticos por

descendencia. Esta evaluacidn se desarrolld con el programa COANCESTRY 1.0.1.2 (Wang, 2011).
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Capitulo 3. Resultados

3.1 Muestreos genéticos

Se colectaron un total de 1,284 muestras de Seriola lalandi, provenientes de seis poblaciones silvestres y
cinco cultivadas. Para el andlisis de caracterizacién genética se emplearon un total de 645 muestras

mientras que para el analisis parental se emplearon 352 (Tabla 4).

Tabla 4. Origen del muestreo y nimero de muestras empleadas para los analisis de diversidad genética y parental.

. Diversidad
Origen Muestras totales L. Parental (n)
genética (n)

a) Cautiverio

F1 de Bahia de Todos Santos (lote 1; F1BT) 371 189* 189*
F1 de Bahia Magdalena (lote 2; F1BM) 192 111 111
F1 de EUA (F1IEUA) 40 40

F1 de Chile (F1CHL) 256 50

F1 de Australia (F1AUS) 50 50

b) Silvestres

Bahia de Todos Santos, BC, Méx. (BT: lote 1) 17 17 17

Bahia Magdalena, BCS, Méx. (BM: lote 2) 30 30 35%*
Ejido Eréndira, BC, Méx. (EE) 24 24

Bahia de Los Angeles, BC, Méx. (BA) 45 45

Antofagasta, Chile (CHL) 220 50

New South Wales, Australia (AUS) 39 39

Total 1,284 645 352

* incluye 62 organismos deformes analizados por separado; ** incluye 9 reproductores F1EUA que fueron
introducidos a este lote.

3.2 Extraccion de DNA gendmico

El 66% de las muestras de DNA extraidas, registraron una concentracion de DNA mayor a 1,000 ng/ul,
utilizando el protocolo de sales modificado (Fig. 8). El valor medio del total de las muestras fue de 1,586
ng/ul + 21 ng/ul. El valor minimo obtenido fue de 202 ng/ul; mientras que, el maximo fue de 5,774 ng/ul
(Fig. 9A, puntos azules). Para la relacion 260/280 nm, que mide la relacion DNA/proteinas, el 88% de las
muestras tuvieron valores mayores a 1.8, que se considera de buena calidad para las reacciones de PCR
(Fig. 9A). Mientras que, para la razdn 260/230 nm, que mide la relacion DNA/solventes, el 48% presentd

valores mayores a 1.8, siendo el valor minimo de esta razén 0.82 (Fig. 9B).
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Figura 8. Electroforesis en gel de agarosa al 1% durante 45 min a 90 volts con buffer TBE 1X de muestras de S. lalandi
provenientes del lote 2 (n= 20) Se observan fragmentos de DNA de alto peso molecular (> 12,000 pb) y en algunas
muestras de bajo peso molecular, se incluyen las concentraciones de DNA obtenidas, mediante el protocolo de sales
modificado, en unidades de ng/ul. Esc: marcador de referencia de 1 Kb.

En comparacidon con el protocolo de sales, la concentracion de DNA obtenido con el protocolo de
extracciéon comercial fue de menor; en promedio se obtuvieron 526 ng/ul (Desviacidén estandar = 405
ng/ul), los valores minimo y maximo fueron 49 y 1,782 ng/ul, respectivamente (Fig. 9, puntos rojos). Para
la relacidn 260/280, todas las extracciones obtenidas con este protocolo presentaron un valor mayor a
1.8, y el 74% de los datos tuvieron valores mayores a 2 (Fig. 9A). En cuanto a la relacion 260/230, el 96%

de las muestras presentaron un valor superior a 2 (Fig. 9B).
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Figura 9. Concentracién e indices de calidad del DNA obtenido (A. relaciéon 260/280 y B. relaciéon 260/230) con el
protocolo de sales (puntos azules) y el protocolo comercial (puntos rojos).
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3.3 Amplificacion de los microsatélites

Para todas las muestras seleccionadas, independientemente del protocolo de extraccién de DNA

empleado, se lograron amplificar los microsatélites, (Fig. 10).

Pos Neg Esc

Figura 10. Ejemplo de la visualizacién de productos de PCR en gel de agarosa al 2% durante 80 min a 60 volts en
buffer TBE 1X del grupo uno de microsatélites (Sel008, Sel011, Sel017, Sel019) de la poblacién de cultivo de Bahia
Magdalena (BM, n=14). Esc: marcador de referencia de 100 pb, Pos: Control positivo, Neg: Control negativo.

3.4 Genotipado

Los tamafios minimos y maximos de los productos de PCR obtenidos para cada locus microsatélite
amplificado se resumen en la tabla 5. Con base en el tamafio de los fragmentos fue posible determinar el
genotipo heterocigético u homocigético de cada loci para cada individuo (Fig. 11). Para el analisis de
caracterizacidn genética se obtuvieron un total de 645 genotipos, mientras que para el andlisis parental

un total de 352 genotipos (Ver tabla 4).

Tabla 5. Tamafio, en nimero de bases, de los fragmentos de PCR obtenidos para cada locus microsatélite amplificado.

Loci Minimo Maximo
Sel0o1 206 236
Sel002 118 140
Sel008 117 177
Selo11 116 161
Selo17 132 265
Selo19 216 246
Sdu21 272 388
Sdu32 87 167

Sdu46 216 259
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‘ (A) . (B)

Figura 11. Gel virtual y electroferograma de un organismo heterocigoto (A) y un organismo homocigoto (B) para el
locus Sel008 (fluorocromo FAM, azul), obtenido mediante andlisis de fragmentos en secuenciador.

3.5 Analisis de diversidad genética
3.5.1 Poblaciones de cultivo

3.5.1.1 F1 de Bahia de Todos Santos

La poblacidn F1 de Bahia de Todos Santos estuvo compuesta por 127 juveniles provenientes de tres
desoves (Tabla 1). El nimero de alelos varié de 5 a 20, siendo el locus Sdu46 el que presentdé un menor
numero de alelos (5) y Sdu21 el que tuvo un mayor nimero de alelos (20). Solamente dos loci presentaron
alelos privados (Sel017, Sdu46). Los valores para la riqueza alélica variaron de 3.5 (Sdu46) a 13.7 (Sdu21),
el promedio fue de 7.9 (DE=3.11). La heterocigosidad observada tuvo en promedio 0.765 (DE=0.125) con
un valor minimo de 0.551 (Sel002) y un maximo de 0.933 (Sdu21). La heterocigosidad esperada se mantuvo
en el intervalo de 0.650 (Sdu46) a 0.926 (Sdu21), con una media de 0.810 (DE=0.086). En relacién al
coeficiente de endogamia, el locus Sel019 tuvo un valor minimo de -0.047 y el locus Se/002 un maximo de
0.258. Siete de nueve loci mostraron valores de Fis no significativos, por lo cual se considera que esta
poblacién esta en panmixia. La frecuencia de alelos nulos varié de 0 a 7.2% en los diferentes loci. Con
respecto al equilibrio de Hardy-Weinberg, siete loci mostraron desviaciones significativas (p<0.05; Anexo

3, Tabla 1).
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3.5.1.2 F1 de Bahia Magdalena

La F1 de Bahia Magdalena considerd 111 crias correspondientes a tres desoves (Tabla 1). Esta poblacidn,
presentd un rango alélico de 7 (Sel002; Sdu46) a 18 (Sel017; Sdu21). Mientras que la riqueza alélica en
promedio fue de 7.36 (DE=2.33) con valores de 3.512 a 10.826. No se observaron alelos privados en ningun
loci. La heterocigosidad observada en promedio fue de 0.771 (DE=0.110) con un intervalo que varié de
0.551 en locus Sdu21 a 0.946 en el locus Sel008. Por otra parte, la heterocigosidad esperada tuvo valores
similares, presentando una media de 0.779 (DE=0.112) con un valor minimo de 0.514 (Sdu46) y un maximo
de 0.879 (Sdu32). Sélo los loci Sel001 y Sdu21 estuvieron en equilibrio Hardy-Weinberg, el resto presento
desviaciones significativas (p<0.05). La frecuencia de alelos nulos varié de 0 a 7.9%. El valor del coeficiente
de endogamia oscilé de -0.103 (p<0.01) en el locus Sel008 a 0.117 (p<0.05) en el locus Sel019. Siete de
nueve loci mostraron valores de Fis no significativos (p>0.05), por lo cual esta poblacidon estuvo en

panmixia (Anexo 3, Tabla 2).

3.5.1.3 F1 de Estados Unidos de América

El nimero de alelos en la poblacidon F1 de Estados Unidos de América (n=40) varié de 5 (Sel002) a 18
(Sel008) alelos por locus. Cuatro loci mostraron alelos privados, Sel001 y Sdu46 presentaron uno, mientras
que Sel017 y Sdu21 tuvieron 3 alelos. La riqueza alélica en promedio fue de 7.296 (DE=2.473) con valores
de 4.56 (Sel002) a 11.87 (Sel017). La heterocigosidad observada promedio fue de 0.849 (DE=0.101), el
locus Sdu46 presentd el valor minimo (0.675) mientras que el Sel017 tuvo el valor maximo (0.949). La
heterocigosidad esperada para la poblacién fue de 0.760 (DE=0.118) cuyo minimo y maximo fueron 0.577
(Sel001) y 0.884 (Sel017), respectivamente. Esta poblacién presentdé un coeficiente de endogamia que
varié de 0.009 a -0.289 (p<0.001), con un valor medio de -0.114 (DE=0.084). Aunque solo el locus Se/001
presentd un valor de Fis significativamente diferente de cero (-0.289), debido a que la mayoria de los loci
no presentd valores significativos de Fis, se considera esta poblacion en panmixia; ademds, en esta
poblacién no hubo evidencia de la presencia de alelos nulos, y todos los loci evaluados se ajustaron al

equilibrio de Hardy-Weinberg (Anexo 3, Tabla 3).
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3.5.1.4 F1 de Chile

La poblacién de cultivo de Chile (n=50) comprendid un nimero alélico de 4 en el locus a Se/l002 a 12 en los
loci Sdu21 y Sdu32. Con respecto a los alelos privados, solo se observaron en dos loci (Sel008 y Sel019). La
riqueza alélica poblacional fue de 5.358 (DE=2.413) oscilando de 3.2 en el locus Se/002 a 10.3 en el locus
Sdu21. El promedio de la heterocigosidad observada fue de 0.706 (DE=0.162) mientras que para la
heterocigosidad esperada fue de 0.652 (DE=0.174). De acuerdo con el equilibrio de Hardy-Weinberg, sélo
el locus Sdu32 mostrd una desviacion significativa (p<0.05). En cuanto al coeficiente de endogamia, este
vario de 0.027 (Sel001) a-0.231 (Sel017) y sélo el valor de Fis obtenido para el locus Sel017 fue significativo
(-0.231) con tendencia exogamica. El resto de los loci no presentaron valores de Fis significativos por lo
cual se considera a esta poblacién en panmixia. La frecuencia de alelos nulos fue menor al 1.5% (Anexo 3,

Tabla 4).

3.5.1.5 F1 de Australia

La F1 proviente de Australia (n=50), mostrd un valor minimo de 2 alelos en el locus Se/002 y un maximo de
11 alelos en el locus Sdu21. En esta poblacién no se observaron alelos privados en ningun loci. La riqueza
alélica tuvo un promedio de 4.5 (DE=2.241), variando de 2 a 8.9. La heterocigosidad observada registré un
promedio de 0.758 (DE=0.113) con un valor minimo de 0.531 (5e/002) y maximo de 0.955 (Sdu32), mientras
que, la heterocigosidad esperada fue de 0.667 (DE=0.128), presentando un rango de 0.425 (Sel002) a 0.850
(Sdu21). Relativo al modelo de Hardy-Weinberg tres loci (Sel008, Sdu2l1 y Sdu32) estuvieron en
desequilibrio (p<0.05). En general la poblacidn tuvo una tendencia a la exogamia, cuyo valor promedio fue
de -0.140 (DE=0.135; P<0.001). Tres loci (Sel008, Sdu32 y Sdud46) presentaron valores negativos
significativos (p<0.05), que reflejan cierto grado de exogamia. Para el locus Sdu21 se estimd un 6% en la

frecuencia de alelos nulos (Anexo 3, Tabla 5).
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3.5.2 Poblaciones silvestres

3.5.2.1 Bahia de Todos Santos, BC, México

En la tabla 6 del anexo 3, se resumen los pardmetros genéticos obtenidos del andlisis de la poblacién de
Bahia de Todos Santos (n=17). En este grupo, el nimero de alelos varié de 4 a 20 por locus, el locus con
mayor nimero de alelos fue el Sel017 (20) y el de menor nimero fue el locus Sdu46 (4). En cuanto al
numero de alelos privados por locus, solo el locus Sel002 presentd uno. La riqueza alélica fue de un valor
minimo de 3.8 a un maximo de 18 alelos, en los loci Sdu46 y Sdu21, respectivamente. La heterocigosidad
observada fue de 0.118 a 0.941, con un promedio de 0.737 (DE=0.289); la heterocigosidad esperada varié
de 0.509 a 0.934, con un valor medio de 0.799 (DE=0.136). Con respecto al Equilibrio de Hardy-Weinberg
se observo sélo el locus Sdu46 en desequilibrio altamente significativo (p<0.001), asociado con un evidente
déficit de heterocigotos asociado posiblemente a la alta frecuencia (32.8%) de alelos nulos en este locus.
Los valores del coeficiente de endogamia variaron de -0.128 (Se/l001) a 0.852 (Sdu46) con un valor
promedio de 0.130 (DE=0.283). Sdlo el locus Sdu46 presentd un valor de Fis significativamente diferente

de cero, mostrando alta endogamia.

3.5.2.2 Ejido Eréndira, BC, México

La poblacién silvestre del Ejido Eréndira estuvo compuesta por 24 organismos. El nimero de alelos se
mantuvo en un rango de 4 (Sel002) a 24 (Sel017). Los loci Sel017, Sdu21 y Sdu46 presentaron alelos
privados. Paralelamente, la riqueza alélica varié de 3.5 (Se/002) a 17.6 (Sel017), promediando 9.87 (DE=4.3)
alelos por locus. La heterocigosidad observada varié de 0.348 para el locus Sdu21 hasta 0.833 en los loci
Sel011 y Sel017, con un promedio de 0.664 (DE=0.179). En cuanto a la heterocigosidad esperada, sus
valores fueron de 0.568 en el locus Se/002 a 0.934 en el locus Sel017, el valor medio fue de 0.802
(DE=0.136). Solo el locus Sdu21 tuvo desviacion altamente significativa del equilibrio de Hardy-Weinberg
(p<0.001). Con relacidn al coeficiente de endogamia, la poblaciéon presentdé un nivel de endogamia
moderado (en promedio 0.189 con DE=0.175), con un rango de 0.046 a 0.629. Sin embargo, sélo el locus
Sdu21 reflejé un coeficiente de endogamia alto y significativo (0.629; p<0.001), mientras que el resto de
los loci no presentaron valores de Fis significativamente diferentes de cero. La frecuencia de alelos nulos

fue menor al 6.5%, excepto para el locus Sdu21 que fue del 32.7%.; Anexo 3 tabla 7).



29
3.5.2.3 Bahia Magdalena, BCS, México

El nimero de alelos en la poblacién de Bahia Magdalena (n=30) vari6 de 5 en el locus Sel002 a 24 en el
locus Sdu21. En cuanto al nimero de alelos privados los loci: Sel008, Sel011, Sdu21, y Sdu46 presentaron
un alelo privado. Por otra parte, la riqueza alélica observada fue de 4.9 en el locus Se/l002 a 24 en el locus
Sdu21. En cuanto a la heterocigosidad observada, la media obtenida fue de 0.765 (DE=0.197) cuyos valores
fueron de 0.267 en Sdu46 a 0.900 en Sel011. En contraste, el promedio de la heterocigosidad esperada fue
de 0.791 (DE=0.192) que vari6 de 0.324 en el locus Sdu46 a 0.939 en el locus Sdu21. Solamente el locus
Sdu46 presenté una desviacion altamente significativa al equilibrio de Hardy-Weinberg (p<0.001). Este
grupo, presentd un coeficiente de endogamia promedio bajo (0.054 y DE=0.094), y puede considerarse en
panmixia dado que la mayoria de los valores de Fis no fueron significativos. Sin embargo, para el locus
Sdu21 el valor de Fis fue significativo y ligeramente endogamico (0.190). Ademas, cinco loci presentaron

alelos nulos con una frecuencia de 0.6 a 6.4% (Anexo 3 tabla 8).

3.5.2.4 Bahia de los Angeles, BC, México

Para evaluar la diversidad genética de la poblacién de Bahia de los Angeles se usé un total de 45 individuos
silvestres. El nimero de alelos varié de 5 en el locus Sdu002 a 34 en el locus Sel017. Cinco loci presentaron
alelos privados (Anexo 3, Tabla 9), el locus Sel017 presentd nueve alelos privados, Sel019 presentd cinco,
Sel011 mostré dos y los loci Sdu21 y Sdu32 tuvieron solo uno. La riqueza alélica estuvo en un rango de 4.2
(Sdu002) a 17.7 (Sel017). La heterocigosidad observada en promedio fue de 0.733 (DE=0.107) variando de
0.578 en Sdu46 a 0.889 en Sel017. De manera similar, la heterocigosidad esperada varié de 0.544 en Sdu46
a0.941 en Sel017, en promedio 0.816 (DE=0.134). En cuando al modelo de equilibrio de Hardy-Weinberg,
dos loci (Sdu21 y Sdu32) presentaron desviaciones significativas (p<0.001). En cuanto al coeficiente de
endogamia se encontré que los loci Sdu21 y Sdu32 presentaron valores de Fis significativos y con un grado
moderado de endogamia (0.361 y 0.152, respectivamente). El resto no presentd valores significativos
diferentes de cero; sin embargo, de manera global se observé una ligera tendencia endogamica con un Fis
promedio de 0.102 (DE=0.115). Siete loci tuvieron presencia de alelos nulos, variando de 1.9 (5el008) a

21.1% (Sdu21).
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3.5.2.5 Antofagasta, Chile

La poblacién proveniente de Antofagasta, Chile estuvo integrada por 50 individuos. El nUmero minimo de
alelos fue de 4 en el locus Sel002 mientras que el nimero maximo fue de 18 en el locus Sdu21. Tres de los
nueve loci presentaron alelos privados, el locus Sel001 presentd dos, mientras que el Sel017 tuvo el valor
maximo de alelos, que fue de cinco (Anexo 3, Tabla 10). La riqueza alélica vari6 de 3.4 (Sel002) a 12.75
(Sdu21). La heterocigosidad observada fue de 0.689 (DE=0.157) con un valor minimo de 0.480 en el locus
Sel008 y un valor maximo de 0.891 en el locus Sdu21. En cuanto a la heterocigosidad esperada se obtuvo
un promedio de 0.718 (DE=0.150) con un valor minimo de 0.470 en el locus Se/008 y un maximo 0.915 en
Sdu21. Se presentaron desviaciones significativas (p<0.05) al equilibrio de Hardy-Weinberg en los loci
Sel001 y Sel002. El coeficiente de endogamia varié de -0.96 a 0.171, en promedio fue de 0.051, y el locus
Sel001 fue el Unico que presentd un nivel de endogamia moderado de 0.171 (p<0.05). La frecuencia de

alelos nulos varié de 1.4 a 6.9%.

3.5.2.6 Nueva Gales del Sur, Australia

El nimero de alelos en la poblacidn silvestre de Australia (n=39) vario de 4 alelos en el locus Sel002 a 21
en el locus Sdu21. Cinco loci presentaron entre uno y dos alelos privados (Anexo 3, Tabla 11). La riqueza
alélica varié de 3.27 (Sel002) a 14.64 (Sdu21). La heterocigosidad observada fue de 0.716 (DE=0.204) con
un valor minimo de 0.395 en el locus Sel002 y un maximo de 0.923 en el locus Sdu21, mientras que la
heterocigosidad esperada fue de 0.696 (DE=0.190) con un valor minimo de 0.351 en el locus Se/008 y un
valor maximo de 0.933 en el locus Sdu21. Todos los loci estuvieron en equilibrio de Hardy-Weinberg. En
general, esta poblacién tuvo una tendencia a la panmixia, sin embargo, el locus Se/l002 mostré un grado
de endogamia alto (0.243, p<0.05). Por otra parte, sélo en dos loci se evidencié la presencia de alelos

nulos, variando la frecuencia de 1.9 a 9.9% en Sel017 y Sel002, respectivamente.

3.5.2.7 Analisis estadistico

La prueba de Kruskall-Wallis para el nimero de alelos mostré diferencias significativas (p<0.01).
Posteriormente, mediante la prueba de Dunn, se identificaron diferencias significativas (p<0.05) entre la
poblacién de cultivo australiana con las poblaciones silvestres provenientes de las localidades de Bahia

Magdalena y de Bahia de los Angeles (Fig. 12A). Asimismo, la riqueza alélica mostré diferencias
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significativas (p<0.05) entre la poblacién de cultivo de Australia con la poblacidn mexicana de Bahia de los

Angeles (figura 12B).
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Figura 12. Representacion del nimero de alelos (Na) y riqueza alélica (Ra) en los nueve loci microsatélites por
poblacidn, las barras representan los valores maximos y minimos, la linea dentro de las cajas representa la mediana.
Las comparaciones multiples entre las poblaciones segln valor de significancia [*(p<0.05), **(p<0.01), ***(p<0.001)],
estan representados por la linea exterior.

Con referencia a la frecuencia de alelos nulos (Fn) se identificaron diferencias significativas (p<0.05) entre

las poblaciones cultivadas de EUA y AUS con la poblacién silvestre del Ejido Eréndira (EE) (Fig. 13A). De
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igual manera, el coeficiente de endogamia (Fis) revelé diferencias significativas (p<0.05) entre las
poblaciones F1 de EUA y AUS con las poblaciones del Ejido Eréndira y las del Bahia de los Angeles (BA). Por
su parte, el grupo F1 de CHL tuvo diferencias muy significativas (p<0.01) con el grupo del Ejido Eréndira
(Fig. 13B). Los resultados para la heterocigosidad esperada (He) y observada (Ho) asi como para el nimero
de alelos privados no mostraron diferencias significativas entre ninguna de las poblaciones (Anexo 4, Figs.

1-2).
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Figura 13. Representacidn de la frecuencia de alelos nulos (Fn) y coeficiente de endogamia (Fis) en los nueve loci
microsatélites por poblacion, las barras representan los valores maximos y minimos. la linea dentro de las cajas
representa la mediana. Las comparaciones multiples entre las poblaciones segun el valor de significancia [*(p<0.05),
**(p<0.01), ***(p<0.001)], estan representados por la linea exterior.* en las localidades representa que su Fis difiere
de cero.
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3.6 Andlisis de estructura genética
3.6.1 Analisis de grupos y asignacion de individuos

o n

Se realizé un andlisis exploratorio de grupos y asignacién de individuos a “n” componentes genéticos (K),
posteriormente se calculd el nimero mds probable de componentes genéticos (DK) en las poblaciones
estudiadas. El primer andlisis considerd solamente las muestras de origen mexicano (silvestres y de cultivo,
Fig. 14) mientras que en el segundo se incluyeron muestras de diferente origen geografico (Fig. 15). Las
graficas representan individualmente el porcentaje de asignacién del genoma a cada uno de los
componentes genéticos K inferidos. Por ejemplo, en el analisis de K=3 (Fig. 14B) el primer individuo de la
poblacién F1BT muestra que el 79% de su genoma corresponde a un componente genético (designado con
color azul), mientras que el 21% restante corresponde a un componente genético distinto (color verde).
Con base en lo anterior, es posible visualizar graficamente la estructura genética de las poblaciones
considerando la prevalencia de un componente genético determinado y/o hacer inferencias sobre la

migracion entre poblaciones silvestres.

En la figura 14 se resumen los resultados obtenidos en las poblaciones mexicanas considerando la
presencia de dos a cuatro componentes genéticos (K). Cuando el nimero de K fue igual a dos las
poblaciones silvestres del Ejido Eréndira y Bahia de los Angeles resultaron ser muy parecidas
genéticamente, mientras que, las poblaciones de Bahia de Todos Santos y Bahia Magdalena mostraron un
patréon similar de componentes genéticos (Fig. 14A). Sin embargo, cuando se analizaron las poblaciones
considerando tres componentes genéticos (K=3, Fig. 14B) la poblacidon de Bahia de Todos Santos se
diferencid del resto. De manera similar al analisis anterior las poblaciones del Ejido Eréndira y de Bahia de
los Angeles fueron muy parecidas. En este andlisis, las poblaciones en cautiverio correspondieron a su
contraparte silvestre, es decir, los individuos de la F1IBT mostraron un componente genético caracteristico
de la poblacién silvestre de Bahia de Todos Santos (verde), de igual manera la FIBM mostré predominancia

del color rojo que es caracteristico de la poblacién silvestre de Bahia Magdalena (Fig. 14B).

Al considerarse cuatro componentes genéticos (Fig. 14C), las poblaciones del Ejido Eréndira y Bahia de los
Angeles siguieron siendo parecidas. Sin embargo, la poblacién de Bahia de Todos Santos se subdividid,
surgio un nuevo componente (azul) en mayor proporcién en esa poblacion, pero presente también en la
poblacién de Bahia Magdalena en donde también hubieron individuos con caracteristicas genéticas
distintas (verdes), pero que tuvieron un éxito reproductivo mayor en cautiverio (Ver poblacion F1BM, Fig.
14C). En la F1BT surgid una subdivision, dirigida principalmente por el aporte parental de los reproductores

originarios de BT, quienes al parecer se reprodujeron en proporciones similares. La prueba de Evanno
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mostré que el nimero mas probable de componentes genéticos en las poblaciones mexicanas es igual a

tres (Anexo 5, Fig. 1).

FIBT FIBM BT EE BM BA

FIBT FIBM BT EE BM BA

e | T | AT T 11 n’"rl"“' YT "

FIBT FIBM BT EE BM BA

Figura 14. Estructura genética de las poblaciones de Seriola lalandi mexicanas para dos (A), tres (B) y cuatro (C)
componentes genéticos (valor de K asignado). Poblaciones de cultivo: F1BT= F1 de Bahia de Todos Santos, F1IBM= F1
de Bahia Magdalena, y silvestres: BT= Bahia de Todos Santos, EE= Ejido Eréndira, BM= Bahia Magdalena y BA= Bahia
de los Angeles.

Los resultados del segundo analisis de estructura genética, que incluyé poblaciones mexicanas y otras
extranjeras se muestran en la figura 15. Al considerarse dos componentes genéticos (K=2) las poblaciones
se agruparon en dos grandes grupos: las poblaciones del hemisferio norte (verde) y las poblaciones del
hemisferio sur (rojo; Fig. 15A). En la figura 15B se expone el resultado del andlisis empleando una K de
tres. Se observa que las poblaciones de Chile y Australia silvestres, asi como las de cultivo comparten la
misma estructura genética (rojo), sin embargo, dentro de las poblaciones del Pacifico norte se observa una
subestructura genética, la primera agrupa a los individuos de F1 de Estados Unidos, Ejido Eréndira y Bahia

de los Angeles (verde) y la segunda a los individuos de Bahia de Todos Santos y Bahia Magdalena.
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Finalmente, al emplear una K de cuatro, la poblacidon de BT se diferencié del resto de las poblaciones
mexicanas, como en el analisis anterior. Se observé ademas, que la poblacion de BM estaba mezclada con
individuos de otros grupos y presentaba un componente genético caracteristico (amarillo; Fig. 15C). Por
otro lado, las poblaciones del hemisferio sur permanecieron agrupadas (Figura 15C). La prueba de Evanno
demostré que el nimero mas probable de componentes genéticos en este analisis fue de tres (Anexo 5,

Fig. 2).

F1BT F1BM F1EUA F1CHL FLAUS BT EE BM BA CHL AUS

FIBT F1BM F1EUA F1CHL F1AUS BT EE BM BA CHL AUS

I mmm— L ] [ .
F1BT F1BM F1EUA FICHL F1AUS BT EE BM BA CHL AUS

Figura 15. Estructura genética de las poblaciones de Seriola lalandi mexicanas y extranjeras para dos (A), tres (B) y
cuatro (C) componentes genéticos (valor de K asignado). Poblaciones de cultivo: F1BT= F1 de Bahia de Todos Santos,
F1BM= F1 de Bahia Magdalena, FIEUA= F1 de Estados Unidos, FICHL= F1 de Antofagasta, Chile, FLAUS= F1 de Nueva
Gales del Sur, Australia, y silvestres: BT= Bahia de Todos Santos, EE= Ejido Eréndira, BM= Bahia Magdalena, BA= Bahia
de los Angeles, CHL= Chile y AUS= Australia.
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3.6.2 Andlisis discriminante de componentes principales

En la figura 16 se presenta en forma grafica el resultado del andlisis discriminante de componentes
principales, el eje de las abscisas (x) explica la varianza entre las poblaciones mientras el eje de las
ordenadas (y) explica la varianza dentro de las poblaciones. Los puntos representan a los individuos,
mientras que el ovalo agrupa al 95% de los individuos en la poblacidn. Se puede observar, que existe poca
divergencia genética entre las poblaciones del Ejido Eréndira (EE), Bahia Magdalena (BM) y Bahia de los
Angeles (BA). Sin embargo, el grupo de Bahia de Todos Santos (BT) es el que tiene una divergencia mayor
al resto de las poblaciones silvestres. Por otro lado, las poblaciones de cultivo son las que presentan una

divergencia genética mayor.

Figura 16. Plano cartesiano del andlisis discriminante de componentes principales para las poblaciones del noreste
del pacifico. Poblaciones de cultivo: F1BT= F1 de Bahia de Todos Santos, FIBM= F1 de Bahia Magdalena, FIEUA= F1
de Estados Unidos; y silvestres: BT= Bahia de Todos Santos, EE= Ejido Eréndira, BM= Bahia Magdalena y BA= Bahia
de los Angeles.

El analisis discriminante de componentes principales para las poblaciones de diversas partes del mundo
(Fig. 17) evidencid una clara estructura genética entre las poblaciones muestreadas en el hemisferio norte
y las del hemisferio sur que coincidié con los resultados obtenidos mediante el programa STRUCTURE

presentados en la seccién anterior (Fig. 15). Por otra parte, se puede observar una mayor diversidad
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genética entre las poblaciones de CHL y AUS, en comparacién con las poblaciones mexicanas y de EUA que

muestran ser mas parecidas entre ellas.

Figura 17. Plano cartesiano del analisis discriminante de componentes principales para las poblaciones del noroeste
del Pacifico (poblaciones mexicanas y de EUA) y del hemisferio sur (Chile y Australia). Poblaciones de cultivo: F1BT=
F1 de Bahia de Todos Santos, FIBM= F1 de Bahia Magdalena, FIEUA= F1 de Estados Unidos, FICHL= F1 de
Antofagasta, Chile, FIAUS= F1 de Nueva Gales del Sur, Australia, y silvestres: BT= Bahia de Todos Santos, EE= Ejido
Eréndira, BM= Bahia Magdalena, BA= Bahia de los Angeles, CHL= Chile y AUS= Australia

3.6.3 Similitud genética entre poblaciones

Para la construccién de los dendrogramas se emplearon las distancias genéticas de Nei considerando los
alelos compartidos (Da) y el algoritmo del método del vecino mas cercano (en inglés Neighbor-Joining o
NJ). Posteriormente, se realizaron pruebas de proporciones de bootstrapping (10000 veces) para
determinar la confiabilidad de la topologia obtenida. En el caso de las poblaciones locales, en el
dendrograma se utilizé una poblacién genéticamente distinta (enraizamiento), con la finalidad de inferir

la topologia adecuada.

A nivel regional se observé un clado principal (Fig. 18), conformado por dos clados secundarios el primero

soportado con un 99% de confiabilidad agrupd a los individuos de Bahia de Todos Santos y de Bahia
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Magdalena, el segundo, reunié a los del Ejido Eréndira y Bahia de los Angeles con una confiabilidad del

95%. En la figura 18 se puede observar las similitudes genéticas entre las poblaciones silvestres regionales.

Bahia de Todos Santos

99

Bahia Magdalena

Ejido Eréndira

95

Bahia de los Angeles

Grupo externo

—
0.05

Figura 18. Dendrograma inferido por el método del vecino mas cercano a través de la Distancia genética de Nei (Da)
en las poblaciones mexicanas, anclado a un grupo externo genéticamente diferente (AUS).

En el dendrograma inferido con las poblaciones extranjeras (Fig. 19) se observaron dos clados principales
soportados con el 100% de confiabilidad que concuerdan con la ubicacidn geografica de los organismos,
agrupando a los del hemisferio norte en un grupo bien definido y en otro, a los del hemisferio sur. En el
caso de las poblaciones del hemisferio sur, se encontré un ligero grado de diferenciacion entre las
poblaciones silvestres y las mantenidas en cautiverio, asi como entre las poblaciones de Chile y Australia.
Por otra parte, se puede observar que la composicidon genética entre EUA, Eréndira y Bahia de los Angeles

fue similar, a pesar de que el clado que soportd a este grupo tuvo una confiabilidad del 58%.
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Figura 19. Dendrograma inferido por el método del vecino mas cercano a través de la Distancia genética de Nei
(Da) en las poblaciones a nivel global.

3.6.4 Diferenciacidn genética poblacional

En la tabla 6 se observan los valores de diferenciacidon genética obtenidos con el Fst y el Rst. En general,
las poblaciones del hemisferio norte mostraron un alto grado de diferenciacién genética al ser comparadas

con las poblaciones del hemisferio sur (Fst > 0.21; Rst > 0.42).
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En las poblaciones de cultivo, el valor minimo de Fst fue presentado por las poblaciones FIBT y F1BM
quienes obtuvieron un valor moderado de Fst de 0.0729 (p<0.05), mientras que, las poblaciones de FIEUA
y F1CHL evidenciaron un alto grado de diferenciacion genética (Fst=0.2894; p<0.05). En las poblaciones
silvestres se observé que la composicién genética entre el Ejido Eréndiray Bahia de los Angeles es la misma
(Fst = -0.0013; p>0.05). Por otra parte, se notd que existe una baja diferenciacion genética (Fst=0.0299;
p<0.05) entre las poblaciones de BT y BM, asi como un nivel moderado de diferenciacidn entre BT y EE-BA
(Fst=0.08; p<0.05). En las poblaciones de CHL y AUS se observd un grado de diferenciacidén genética

moderado (Fst=0.1120; p<0.05).

Considerando el motivo de repeticién (Rst), se encontré una diferenciacidon genética muy alta (Rst>0.42;
p<0.05) entre las poblaciones silvestres y en cautiverio de ambos hemisferios, similar al resultado anterior
con el Fst. Sin embargo, a pesar de que la poblacidon FIEUA no difirié significativamente de las poblaciones
silvestres mexicanas, si mostré un nivel moderado de diferenciacién genética (Rst=0.0896; p<0.05) con la
poblacién F1BM y un grado muy alto de diferenciacién (Rst > 0.60; P<0.05) con las poblaciones de cultivo
del hemisferio sur. En cuanto a las poblaciones silvestres, el Rst menor se presentd entre las poblaciones
de AUS y CHL (Rst=0.0005; p>0.05), mientras que CHL y BT presentaron un grado muy alto de
diferenciacion genética (Rst=0.7351; p<0.05). Por otro lado, ninguna de las poblaciones silvestres

mexicanas difirid significativamente entre ellas.

Tabla 6. Valores de Fst (debajo de la diagonal) y Rst (arriba de la diagonal) obtenidos por pares de poblaciones.

F1BT F1BM F1EUA F1CHL F1AUS BT BM EE BA CHL AUS
F1BT - 0.1046***  0.0118 0.4947***  0.4928***  0.0075 0.0058 0.0153 0.0053 0.4865***  0.4519***
F1BM 0.0729*** - 0.0896***  0.4653***  0.4698***  0.2391***  0.0563 0.0681 0.0794*** 0.4539***  0.4259***
FIEUA  0.0954***  0.1162*** - 0.6099***  0.6098***  0.0399 -0.0009 0.0050 -0.0036 0.5883***  0.5484***
FICHL  0.2359***  0.2588***  (.2894*** - 0.0882***  (0.7593***  0.5797*** 0.6763*** 0.5774*** 0.0299 0.0052
FIAUS  0.2207***  0.2453***  0.2443***  (0.1749*** - 0.7578***  0.5798*** 0.6759*** 0.5754*** 0.0203 0.0605%**
BT 0.0196 0.0530***  0.1327***  0.2641***  0.2587*** - 0.0462 0.0632 0.0394 0.7351***  0.6983***
BM 0.0577***  0.0325***  0.0985***  0.2734***  0.2587***  0.0299** - -0.0122 -0.0096 0.5578***  0.5113***
EE 0.0520***  0.0746***  0.0530***  0.2538***  0.2417*** 0.0843***  (.0457*** - -0.0111 0.6430***  0.6112***
BA 0.0486***  0.0723***  0.0559***  0.2362***  0.2285***  0.0888***  0.0528*** -0.0013 - 0.5568***  0.5158***
CHL 0.2142***  0.2339***  0.2489***  0.0282*** 0.1374***  0.2296*** 0.2386*** 0.2195%** 0.2091*** - 0.0005

AUS 0.2233***  0.2457***  0.2610***  0.1438***  0.0417***  0.2432***  (0.2492*** 0.2364*** 0.2288*** 0.1120%** -

[*(p<0.05), **(p<0.01), ***(p<0.001)]. F1BT= Poblacién de cultivo de Bahia de Todos Santos, FIBM= Poblacién de cultivo de Bahia Magdalena,
F1EUA= Poblacion de cultivo de Estados Unidos, FICHL= Poblacidn de cultivo de Antofagasta, Chile, FLAUS= Poblacién de cultivo de Nueva Gales
del Sur, Australia, BT= Bahia de Todos Santos, BM= Bahia Magdalena, EE= Ejido Eréndira, BA= Bahia de los Angeles, CHL= Chile, AUS= Australia.
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3.6.5 Analisis de varianza molecular (AMOVA)

Para realizar el analisis molecular de varianza se establecieron tres grupos con base en los resultados
previamente obtenidos mediante el andlisis de similitudes genéticas (Fig. 18). Los tres grupos que se
establecieron para probar estructura genética en las poblaciones mexicanas fueron los siguiente: grupo
uno (F1BT, BT), grupo dos (F1BM, BM) y grupo tres (EE, BA). En el caso de las poblaciones extranjeras se
consideraron solo dos grupos para la determinacidon de diferenciacién genética que representaron al

hemisferio norte (F1BT, FIBM, F1EUA, BT, EE, BM, BA) y al hemisferio sur (FICHL, F1AUS, CHL, AUS).

El andlisis de varianza molecular entre las poblaciones mexicanas reveld que no hay estructura genética
significativa entre los grupos de poblaciones cultivadas y silvestres estudiadas (Porcentaje de variacién =
4.67%, p>0.05; Tabla 7). Sin embargo se puede notar, que el mayor porcentaje de variacién ocurre dentro
de las mismas poblaciones (93.53%; p<0.0001) y un porcentaje mucho menor (1.80%) entre las

poblaciones dentro de los grupos.

Tabla 7. Resultados del anélisis de varianza molecular (AMOVA) basado en microsatélites en tres grupos de
poblaciones: grupo uno (F1BT, BT), grupo dos (F1BM, BM), y grupo tres (EE, BA).

. Sumade Componentes Porcentaje indices de

Recurso de variacion gl . ., e . P valor
cuadrados de varianza de variacion fijacion

Entre grupos 2 83.609 0.13712 4.67 FCT: 0.06467 0.068
Entre poblaciones
dentro grupos 3 19.587 0.05287 1.80 FSC: 0.01888 0.000
Dentro poblaciones 700  1923.446 2.74778 93.53  FST:0.07354  0.000
Total 705 2026.642 2.93777

F1BT= F1 Bahia de Todos Santos, FIBM= F1 Bahia Magdalena, FIEUA= F1 Estados Unidos de América, BT= Bahia de Todos Santos, EE= Ejido
Eréndira, BM= Bahia Magdalena, BA= Bahia de los Angeles.

Con relacién al andlisis entre los grupos de poblaciones entre hemisferios, se obtuvo un porcentaje
significativo de variacion del 16.64% (p<0.01) entre las muestras obtenidas en el hemisferio norte y
aquellas del hemisferio sur. Asimismo, el mayor porcentaje de variacion se le atribuyé a las diferencias

dentro de las poblaciones quienes presentaron un 76.77% (p<0.0001) de variacion (Tabla 8).
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Tabla 8. Resultados del analisis de varianza molecular (AMOVA) basado en microsatélites entre dos grupos de
poblaciones: Hemisferio norte (F1BT, F1BM, F1EUA, BT, EE, BM, BA), y hemisferio sur (FICHL, F1AUS, CHL, AUS).

. Sumade Componentes Porcentaje indices de

Recurso de variacion gl . . . P valor
cuadrados de varianza de variacion fijacion

Entre grupos 1 308.556 0.54826 16.64 FCT: 0.16637 0.003
Entre poblaciones 9 217.631 0.21733 659  FSC:0.07911  0.000
dentro grupos
Dentro poblaciones 1153 2916.899 2.52983 76.77 FST:0.23232  0.000
Total 1163 3443.087 3.29542

F1BT= F1 Bahia de Todos Santos, F1BM= F1 Bahia Magdalena, FIEUA= F1 Estados Unidos de América, FICHL= F1 Chile, F1AUS= F1 Australia, BT=
Bahia de Todos Santos, EE= Ejido Eréndira, BM= Bahia Magdalena, BA= Bahia de los Angeles, CHL= Chile, AUS= Australia.

3.6.6 Aislamiento por distancia

En la figura 20 se puede observar la correlacién lineal que existe entre la distancia genética (Fst) y la
distancia geografica (km) determinada mediante la Prueba de Mantel, y ajustada utilizando una
transformacion logaritmica (Log). En el analisis empleando las distancias geograficas en km se obtuvo una
correlacién positiva media (r=0.65; p<0.05) entre ambas distancias, que podria explicar gran parte de la
estructura genética entre las poblaciones mds alejadas entre si. De forma similar, cuando se transformaron
las distancias geograficas a sus logaritmos se evidencié una correlacién positiva muy fuerte (r=0.92;
p<0.01) entre ambas matrices indicando que el 86% de las diferencias en las distancias genéticas entre las
poblaciones es explicada por la distancia geogréfica, es decir, entre mas distantes geograficamente se

encuentren las poblaciones habra mayor diferenciacién genética entre ellas (tabla 9).
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Figura 20. Correlacion entre la distancia geografica (km) y la distancia genética (Fst) de las poblaciones obtenidas.
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Tabla 9. Resultados de la Prueba de Mantel para la correlacién lineal entre la distancia genética (Fst) y la distancia
geografica expresada en kildmetros (km) y transformada a su logaritmo (Log).

Intercepto Pendiente n Z r R? P Valor
Modelo lineal (km):
Estimado 0.04411 1.462e-05 15  1465.8486 0.6535 0.427 0.0264
Error estandar 0.02341 3.069e-06
Modelo lineal (Log):
Estimado -0.5911 0.03628 15  39.1141 0.9287 0.862 0.0014
Error estandar 0.0740 0.00373

3.7 Andlisis de asignacion parental

3.7.1 Contribucién parental general

Con base en los resultados de los analisis de parentesco, se puede observar que el porcentaje de
reproductores machos que contribuyeron a la descendencia en los tres desoves evaluados fue del 100, 80
y 60%, respectivamente, Fig. 21. En contraste, las hembras participaron en menor proporcidn teniendo
una mayor participacion durante el primer evento de desove en el que del total de las hembras disponibles
el 50% contribuyd a la descendencia. En el segundo y tercer desove del mismo lote la proporcidon de

hembras participantes disminuyd notablemente, y solo el 11 % contribuyé a la descendencia.

En cuando al lote dos de reproductores, la participacién parental fue menor en comparacién con los
reproductores del lote uno; sin embargo, el comportamiento reproductivo fue relativamente similar, el
64% de los machos contribuyeron, mientras que, solo el 23% de las hembras lo hizo. El porcentaje de
contribucion parentalente) cuyas proporciones variaron dependiendo del desove (Fig. 21). Durante el
tercer desove se observé la mayor participacion de los machos, el 46% aporté a la progenie, mientras que

solo el 8% de las hembras contribuyeron al mismo desove.
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Figura 21. Porcentaje de reproductores que contribuyen a la descendencia por desove y total.

3.7.2 Aporte parental individual
3.7.2.1 Lote uno

En el primer desove natural del lote uno de reproductores de Bahia de Todos Santos, de abril de 2014
donde se evaluaron 71 crias, los resultados muestran que los nueve machos contribuyeron a la F1, y los
machos M2 y M5 en conjunto contribuyeron con el 46% de la progenie evaluada. Sin embargo, en el caso
de las hembras dos de ellas (H1, H4) contribuyeron con el 71% de las crias (Fig. 22). Para el primer desove

la mayoria de los juveniles pudieron ser asignados exitosamente.

Posterior al primer evento de desove, fueron introducidos dos reproductores provenientes de Bahia
Magdalena que se anexaron al andlisis para calcular las proporciones de los desoves restantes (Fig. 22).
Durante el segundo evento de desove el macho M6 y la hembra H8 resultaron ser los que participaron en
mayor proporcidn con el 29 y 19%, respectivamente. Sin embargo, en particular en el segundo desove, el
porcentaje de la progenie que no puedo ser asignadas fue alto (36% padre y 81% madre). De forma similar,
en el desove tres solo una hembra (H3) contribuyé al desove en un 70%, mientras que, cuatro machos

(M6, M7, M8 y M10) participaron con una proporcion homogénea individual del 20%.
» M7, y p p prop g



45
Considerando la participacidon mayoritaria a la contribucién total, el macho M5 se identificd como el mas
exitoso, debido a que aportd el 16% de la descendencia total, seguido del M6 que contribuyé con el 14%.
En cuanto al aporte materno individual, se identificé como la mejor reproductora a la hembra H1 con el

mayor numero de descendencia total (22%), seguida de la hembra H3 (19%) y la hembra H4 (16%).
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Figura 22. Contribucién parental individual del lote uno durante los tres eventos de desove. La letra M representa a
los machos mientras que la letra H a las hembras. * = Reproductor con mayor contribucién. NA = porcentaje de crias
no asignadas.

3.7.2.2 Lote dos

Es importante recalcar que en el lote dos, de reproductores de Bahia Magdalena, habia nueve
reproductores de sexo indefinido dado que no presentaban desarrollo gonadal al momento del sexado,
de los cuales, solo dos (M11, M12) contribuyeron a la progenie. Debido a que sus descendientes se les
pudo asignar una madre, fue posible inferir su sexo mediante la comparacion de los genotipos de los
posibles padres. Los reproductores M11 y M12 se consideraron como machos, sin embargo, los siete
individuos restantes sin sexo definido se excluyeron del andlisis por lo que no se contabilizaron en las

proporciones de contribucién.
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En los dos primeros desoves el macho M4 tuvo una participacién mayoritaria con el 47 y 42% a cada
desove, mientras que en el tercer evento, el macho M3 aporté en mayor proporcién (27%, Fig. 23). Con
relacion a las hembras, estas contribuyeron de forma minoritaria en comparacion con los machos, pero
en mayor proporcién. La hembra H9 aporté el 60% durante el primer desove, sin embargo, durante el
segundo vy el tercer evento de desove la hembra H4 tomé el liderazgo contribuyendo con el 69 y 87% al
desove correspondiente. Los individuos con mayor éxito reproductivo fueron el M4 y la H4, debido a que

sus aportaciones al total evaluado fueron del 38 y 42%, respectivamente.
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Figura 23. Contribucion parental individual del lote dos durante los tres eventos de desove. La letra M representa a
los machos mientras que la letra H a las hembras. * = Reproductor con mayor contribucion.

3.7.3 Fenotipo y contribucion parental

Los datos para estimar la relacién entre el fenotipo (con base en la longitud estandar) y la contribucién
parental, mostraron que en el lote uno los reproductores medianos (86-96 cm) de ambos sexos
contribuyen en mayor proporcion (Fig. 24A). En el lote dos los machos de mayor tamafio (102-122 cm)

contribuyeron con mas del 50% a la progenie, mientras que las hembras medianas (81-101 cm) fueron las
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que presentaron un mayor aporte (Fig. 24B). Sin embargo, debe considerarse que la variabilidad en

tamafios en el lote uno fue menor en relacién al lote dos, por lo que el nimero de reproductores por

categoria fue desigual.
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Figura 24. Relacién entre la longitud estandar (cm) y la contribucion parental en reproductores del lote uno (A) y dos

(B).

Para considerar una clasificacién mas homogénea se realizd un nuevo agrupamiento, considerando a los

reproductores de ambos lotes. En la Figura 25 se puede observar que los reproductores medianos (79-99

cm) contribuyeron con el 58% del total de la descendencia muestreada, seguida de los reproductores

grandes (100-120 cm) que aportaron el 41%. Los reproductores de una longitud entre 58 a 78 cm tuvieron

un aporte insignificante a la descendencia (1%).
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Figura 25. Relacién entre la longitud estandar (cm) y la contribucidn parental total (%) considerando la totalidad de
reproductores disponibles.

3.7.4 Grado de parentesco genético entre reproductores

Se determind el estado actual de parentesco dentro de cada lote. Considerando la totalidad de
reproductores, en el lote uno se estimdé que existen 90 cruzas probables que representan el 100%. La
mayor cantidad de cruzas ocurre en organismos no emparentados (57%), mientras que el 22, 13 y 8% se
da entre parejas de primos segundos, primos hermanos y medios hermanos, respectivamente (Tabla 10).
En el lote dos el numero de cruzas posible fue de 156 (100%), de ese nimero mas del 50% se da entre
parejas no emparentadas, mientras que el 41% de las cruzas es entre primos y solo el 4% corresponde a

cruzas entre medios hermanos.

El grado de parentesco a nivel global (ry, global) fue similar y bajo en ambos lotes. El lote uno presenté una
media de endogamia (F) de 0.110 + 0.103, mientras que, en el lote dos el promedio fue de 0.081 + 0.069.
El grado mas alto de endogamia lo presentaron las hembras en el lote uno (0.157 + 0.108) y los machos en

el lote dos (0.103 + 0.074).
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Tabla 10. Grado de parentesco entre reproductores de cada lote

Lote uno Lote dos
Grado de parentesco rxy real
90 cruzas probables (100%) 156 cruzas probables (100%)

Gemelos monocigéticos 1 0% 0%
Hermanos completos 0.5 0% 0%
Medios hermanos 0.25 8% 4%
Primos hermanos 0.13 13% 19%
Primos segundos 0.03 22 % 22%

Sin parentesco 0 57 % 54 %
Estimados del TrioML

rxy global 0.053 +0.077 0.052 £0.072
F global 0.110+0.103 0.081 £ 0.069
F Machos 0.067 £ 0.082 0.103£0.074
F Hembras 0.157 £ 0.108 0.060 £ 0.058

ry = Parentesco por pares; ry, real = Coeficiente de parentesco real por pares de individuos. Es el criterio empleado para inferir el
grado de parentesco entre pares de genotipos. Ej. Si dos individuos comparten el 100% (rx, real- 1) de sus genotipos son
considerados gemelos monocigéticos; TrioML = Método de probabilidad triadica; F = Endogamia

3.7.5 Deformidades

Esta seccion representa una aproximacion inicial con un enfoque genético a las deformidades en Seriola
lalandi en cautiverio. Se comparé el aporte parental de un evento de desove (segundo desove del lote
uno) en dos subgrupos: uno considerado normal y otro como deforme. El comportamiento reproductivo
de machos y hembras fue similar en ambos subgrupos, evidenciando que los reproductores mas exitosos

tienen una mayor probabilidad de producir individuos deformes (Fig. 26).
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Figura 26. Contribucion parental (%) a la descendencia normal y deforme durante el mismo evento de desove.
*Reproductor con mayor contribucion, NA = no asignados.

Con relacidn a la variabilidad genética (Fig. 27), los valores en cuanto al nimero de alelos (Na) estuvieron
en un rango de tres (Sel002) a 13 (Sdu21) en el grupo deforme y de cinco (Sel002, Sel019, Sdu21) a 13
(Sdu21) en el grupo normal. La heterocigosidad observada en promedio fue de 0.672 (DE=0.216),
ligeramente mayor que en el grupo normal en donde el promedio fue de 0.657 (DE=0.217). El grupo
deforme no presenté alelos privados a pesar que el tamafio de la muestra fue mayor (62 organismos). En
contraste, el promedio de alelos privados fue de 0.556 + 0.882 en los normales. Respecto al equilibrio de
Hardy-Weinberg en el grupo deforme, dos loci (Sel019, Sdu32) presentaron desviaciéon al modelo con
valores significativos (p<0.05). Mientras que en el grupo normal se desviaron tres loci (Sel002, Sdu21;
Sdu21; p<0.05). Sin embargo, estadisticamente, las diferencias en los pardmetros genéticos entre los

grupos no fueron significativas en ninguno de los parametros evaluados (Anexo 6, tabla 3).
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Capitulo 4. Discusion

En la presente investigacion se describieron tres principales aspectos: 1) la diversidad genética (Capitulo
3 seccion 3.5) de las poblaciones silvestres y en cautiverio de S. lalandi a escala regional y global; 2) la
estructura genética (grado de diferenciacion; Capitulo 3 seccidn 3.6) dentro de las poblaciones mexicanas,
asi como en aquellas de diferentes partes del mundo; para concluir con 3) el éxito reproductivo (Capitulo
3 seccion 3.7) de los reproductores cautivos, a través de la contribucion parental a la descendencia. En el
punto anterior, se realizé también una aproximacion inicial al estudio de las deformidades craneales desde

una perspectiva genética.

Con base en los resultados obtenidos se puede deducir lo siguiente: 1) No existen diferencias significativas
entre las poblaciones silvestres estudiadas y la primera generacién filial cultivada, 2) Los individuos de las
localidades silvestres de S. lalandi en México corresponden a una sola poblacién genéticamente
homogénea, mientras que, las poblaciones extranjeras muestreadas (EUA, CHL, AUS) en ambos
hemisferios, presentan un grado de diferenciacidén genética muy alto; y finalmente 3) la contribucion

parental de los reproductores en cautiverio difiere en términos de proporciones y frecuencias.

A partir de lo anterior, se discutiran los principales hallazgos de la investigacidn comenzando con las
generalidades respecto a los microsatélites empleados en el estudio, para posteriormente profundizar en

cada una de las secciones en relacidn a las preguntas de la investigacién.

4.1 Generalidades de los microsatélites

La caracterizacidn genética en poblaciones de Seriola lalandi se ha basado principalmente en el uso de
microsatélites desarrollados y aislados a partir de una especie diferente (heterélogos). Los estudios en los
que se utilizaron microsatélites de Seriola dumerili, se hicieron en poblaciones de S. lalandi de disintas
regiones geograficas como: Japdn (tres microsatélites; Nugroho et al., 2001), Australia y Nueva Zelanda
(siete microsatélites; Miller et al., 2011) y Sudafrica (seis microsatélites; Swart et al., 2016). Los estudios
que engloban poblaciones de Estados Unidos (Purcell et al., 2015) y Chile (Fernandez et al., 2015)
emplearon una combinacidn de microsatélites de S. dumerili y S. quinqueradiata. Otros trabajos con S.

lalandi, combinan los microsatélites con otro tipo de marcadores moleculares, a partir de secuencias de
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genes del DNA mitocondrial y DNA nuclear, para obtener una mayor cantidad de informacion molecular

(Swart, 2014; Purcell et al., 2015 ).

La desventaja en el uso de microsatélites heterdlogos se ve reflejada en la ausencia de amplificacion (alelos
nulos). En el 2013, Whatmore et al., disefiaron un set de microsatélites especialmente para S. lalandi a
partir de secuencias transcriptomicas del higado y del sistema digestivo, lo que podria facilitar en el futuro
la identificacion de loci de rasgos cuantitativos (QTL’s por sus siglas en Inglés). Sin embargo, las secuencias

de los cebadores no estan depositadas en el GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) debido a

restricciones de la empresa que financid el desarrollo de los mismos (Dr. Knibb, University of the Sunshine

Coast, 2016. Com. Pers.).

En este estudio se emplearon seis loci microsatélites especificos para S. lalandi y tres heterdlogos (aislados
de S. dumerili) para la caracterizaciéon genética de las poblaciones silvestres y en cautiverio de Seriola
lalandi, asi como para el analisis de asignacion parental. Aproximadamente el 80% de los loci resultaron
ser altamente informativos (indice de informacién polimérfica 0.86). En general, la frecuencia de alelos
nulos fue baja (2.7% + 2.0%), sin embargo, las poblaciones silvestres mexicanas de Bahia de Todos Santos
(BT), Ejido Eréndira (EE), y Bahia de los Angeles (BA) presentaron una frecuencia de alelos nulos mayor al
20% en los loci heterdlogos Sdu46, Sdu21 y Sdu21, respectivamente. La mayor frecuencia de alelos nulos
en los loci Sdu46y Sdu21 (4.9 + 1.9%), aislados y caracterizados en S. dumeriili (Renshaw et al., 2006, 2007),
especie que habita en las regiones tropicales y subtropicales, se debe a su lejania filogenética con S. lalandi.
Recientemente, Swart y colaboradores (2015) describen las relaciones filogenéticas basadas en analisis
moleculares de las nueve especies que conforman el género Seriola, y calculan que el grupo de las especies
tropicales/subtropicales entre las que se encuentra S. dumeriili, y el grupo de las especies templadas,

donde se ubica S. lalandi se separaron hace aproximadamente 55 millones de afos.

4.2 Diversidad genética

4.2.1 Caracterizacion genética regional de las poblaciones silvestres de Seriola lalandi

El nimero de alelos, asi como, la heterocigosidad son considerados los pardmetros genéticos principales
para cuantificar la diversidad genética (Nugroho et al., 2001). En las poblaciones de Baja California el

numero de alelos varié de 4 a 34 (Anexo 3, tablas 7 a 9). Ademas, se observd un nivel moderado de
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endogamia en tres de las poblaciones locales (BT Fis= 0.13; EE Fis= 0.19; BA Fis= 0.10; Anexo 3, tablas 6, 7
y 9). El grado de endogamia observado en las poblaciones silvestres puede estar asociado a dos factores
principales: la presencia de alelos nulos y al comportamiento social. La alta frecuencia de alelos nulos en
las localidades de BT (4.8 + 10.6% en 4 loci), EE (7.9 £9.9% en 8 loci) y BA (5 + 14%, en 7 loci) podria explicar
el nivel moderado de endogamia observado en dichas poblaciones, atribuible a un déficit de heterocigotos.
Este déficit pudo deberse a mutaciones en los sitios de reconocimiento de los cebadores de uno o mas de

los alelos presentes analizados (Aranguren-Méndez et al., 2005).

Respecto al comportamiento social, Sakakura y Tsukamoto (1998) encontraron que la organizacion dentro
de los cardiumenes en Seriola quinqueradiata estd determinada por el grado de agresividad de los
organismos a los cuales dividieron en tres categorias: los individuos dominantes, presentes en una
proporcién de 10 a 20% , los intermedios (10 a 20%) que tienen la capacidad de asumir el liderazgo si el
grupo dominante desaparece, y finalmente, los subordinados que son el grupo mayoritario (60 a 80%). El
comportamiento gregario, ademas de incrementar la probabilidad de sobrevivencia individual y del
cardumen en el medio natural (comportamiento antipredatorio), posiblemente también beneficia la eficaz
transferencia de estrategias de caza a las nuevas generaciones como ocurre en otros verebrados. Sin
embargo, la gran desventaja de este comportamiento social es la mayor probabilidad de cruzamiento
entre organismos con algun grado de parentesco genético. Dado que se ha sugerido que algunas especies
de peces (ej. Phoxinus phoxinus; Barber y Wright, 2001) muestran preferencia por agrupamientos con los

que han pasado un tiempo determinado de su vida.

4.2.2 Diversidad genética en poblaciones silvestres extranjeras

La variabilidad genética en términos de heterocigosidad observada (Ho) en las poblaciones estudiadas fue
alta y varié de 0.689 a 0.716 para los nueve loci microsatélites evaluados (Anexo 3, tablas 10 y 11). En
general, este pardmetro registro valores similares a los reportados en diversos estudios: Nugroho et al.
(2001) en poblaciones de S. lalandi de Australia (0.782), Nueva Zelanda (0.650) y Japdn (0.750); Swart
(2014) en cinco regiones Sudafricanas (0.700); Purcell et al. (2015) en una poblacidn silvestre de las costas

de California (0.700) y Fernandez et al. (2015) en dos poblaciones chilenas (0.710)

Sin embargo, la heterocigosidad observada para la poblacion de Nueva Gales del Sur, Australia en este
estudio (0.716; Anexo 3, tablas 10 y 11) fue diferente de la reportada por Miller et al. (2011) en las

poblaciones Nueva Zelanda (0.420) y de Australia (0.420). Una diferencia importante entre el estudio de
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Miller et al. (2001) y el presente, es el tipo y nimero de microsatélites analizados, en el primer caso fueron
siete loci microsatélites disenados para S. dumerili, mientras que en este trabajo fueron nueve, seis

especficos y tres heterdlogos, por lo cual los resultados obtenidos son mas informativos.

Con relacién a las estimaciones de los coeficientes de endogamia (Fis) solamente la poblacién chilena
proveniente de la region de Antofagasta, presentd una tendencia al cruzamiento aleatorio (panmixia; Fis
= 0.051). Lo anterior difiere de lo reportado por Fernandez et al. (2015) en dos poblaciones silvestres
chilenas de S. lalandi capturadas en Punta Frodden y Bahia Inglesa, cuyos coeficientes de endogamia

fueron moderados (0.11 y 0.23, respectivamente).

4.2.3 Variabilidad genética en el cultivo de S. lalandi

La diversidad genética, considerando el nimero de alelos corregido por el tamafio de la muestra (Riqueza
alélica; Ra) en los organismos producidos en cautiverio (F1), varié de 2 a 13.747 (Anexo 3, tablas 1 a 5). En
comparacién con las poblaciones silvestres, las F1 de Bahia de Todos Santos (BT), Bahia Magdalena (BM),
Antofagasta, Chile, y Nueva Gales del Sur, Australia, presentaron una reduccidn aproximada de la riqueza

alélica (Ra) del 23, 46, 28 y 38%, respectivamente.

Esta reduccidn en la variabilidad genética se debe principalmente a un efecto fundador, el cual erosiona
la variabilidad genética en cautiverio mediante la seleccién de pocos reproductores en comparacién con
el medio silvestre (Norris et al., 1999). Asimismo, la pérdida de los alelos de forma aleatoria (deriva
genética) se vio reflejada principalmente en las poblaciones FIAUS y F1BM, mediante la desaparicion de
los alelos privados (presentes en menor frecuencia) en comparacidn con sus respectivas poblaciones

silvestres (Anexo 3, tablas 8 y 11).

Solamente F1BT evidencid un ligero grado de endogamia (Fis= 0.068) posiblemente asociado al reducido
tamarnio del grupo reproductor (n=19), que presentd un coeficiente moderado de endogamia (BT Fis =0.13)
(Tabla 10; Anexo 3, tabla 6). En contraste, la progenie FIEUA (Fis= -0.11) y F1AUS (Fis= -0.14) mostraron
un nivel moderado de exogamia que puede estar relacionado con la introduccién de reproductores de
diferentes areas geograficas y/o las estrategias de crianza selectiva, como el cruzamiento entre familias
diferentes, que siguen las tres empresas comerciales muestreadas para la produccién de jurel en
cautiverio, disminuyendo asi la probabilidad de cruzamiento entre parientes. Los lotes de crias FIBM y

F1CHL estuvieron en panmixia (Figura 13, Anexo 3 tabla 2 y 4), indicativo de un apareamiento aleatorio.
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Con respecto al Equilibrio de Hardy-Weinberg (EHW), que postula que la heterocigosidad observada es
estadisticamente igual a la heterocigosidad esperada, se determind que en los lotes producidos en
cautiverio en México (F1BT y FIBM) siete de nueve loci se encuentran en desequilibrio con un nivel de
significancia de alto a muy alto (p<0.01 a 0.001; Anexo 3, tablas 1 y 2), mientras, que la F1 de CHL y AUS,
presentaron unoy tres loci en desequilibrio, respectivamente. El lote FIEUA estuvo en Equilibrio de Hardy-

Weinberg en todos los loci (Anexo 3, tablas 3,4y 5).

El desequilibrio de Hardy-Weinberg en la mayoria de los loci de las poblaciones mexicanas, asi como, la
reduccion en la riqueza alélica (Ra) del 23% en la F1 de Bahia de Todos Santos y del 46% en la F1 de Bahia
Magdalena, son evidencia de la falta de manejo genético del, hasta hoy dia, Unico criadero de Jurel de
Castilla en México. Cabe resaltar, que aunque existid un cultivo piloto experimental de engorda de
organismos silvestres de esta especie en BCS en el afio 2001 (Avilés y Castellé, 2004), no fue sino hasta el
afio 2014, que se establecié el primer laboratorio comercial (Luening, 2014; Scarratt, 2014). Por otra parte,
en Australia se inici6 el cultivo comercial en el afio 2000, y las empresas estan fuertemente asesoradas por
investigadores de universidades reconocidas (Dr. Knibb, University of the Sunshine Coast, 2016. Com.
Pers.), siendo el mismo caso de las empresas privadas en Chile, en donde ademas, el gobierno tiene como
prioridad la diversificacidn de la acuicultura (Fernandez et al., 2015; Orellana et al., 2014). Mientras, que
en el caso de EUA, el Instituto de Investigacion de Hubbs-Sea World (HSWRI, por sus siglas en inglés), que
lleva a cabo la reproduccion de la especie, cuenta con un programa de crianza basado en marcadores

moleculares (Stuart y Drawbridge, 2013).

La introduccion de alevines de diversas partes del mundo, con la finalidad de emplearlos posteriormente
como reproductores en los criaderos de jurel, podria desencadenar dos tipos de respuestas: la primera
posibilidad es el vigor hibrido, es decir, que en la primera generacion filial producto de la cruza de las
poblaciones locales y extranjeras se observe una mejora respecto a los progenitores en algunas
caracteristicas deseables, por ejemplo en la tasa de crecimiento (Refstie y Gjedrem, 1975). Sin embargo,
es posible que tenga un efecto contrario debido a la depresién exogdmica que puede provocar un
desequilibrio en complejos de genes coadaptados para fortalecer el sistema inmunolégico (Goldberg et
al., 2005), o la pérdida de adaptaciones locales en las poblaciones (Houde et al., 2011). Un ejemplo de
depresion exogdmica se observd en la lobina Micropterus salmoides donde se mezclaron reproductores
de origenes geograficos diferentes y se demostro que la segunda generacion filial (F2), expuesta a agentes
patdgenos, tuvo una supervivencia significativamente inferior debido al incremento en la susceptibilidad

al patégeno (Goldberg et al., 2005).
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En acuicultura, el vigor hibrido asi como la depresion exogamica tienen consecuencias econdémicas, por lo
tanto, la introduccién de reproductores de S. lalandi de regiones diferentes es una decisidn muy seria que
deberia estar respaldada por estudios especificos de cruzas controladas y seguimiento de varias lineas
genéticas y generaciones, para poder dilucidar su efecto a largo plazo. Dado que S. lalandi es un complejo
de tres especies (Martinez-Takeshita et al., 2015) el peligro mayor es que se introduzca al criadero una

especie distinta a las locales.

4.3 Estructura genética

4.3.1 Estructura genética de las poblaciones mexicanas

En el dendrograma de similitudes genéticas de las poblaciones mexicanas se observé un clado principal
con dos agrupamientos (clados secundarios): el primero entre las poblaciones de Bahia de Todos Santos
(BT) y de Bahia Magdalena (BM) y el segundo entre las poblaciones del Ejido Eréndira (EE) y el de Bahia de
los Angeles (BA) (Fig. 18). Este Ultimo resultado fue inesperado dado que el Ejido Eréndira, ubicado en la
costa del Pacifico, esta geograficamente mas cerca de BT y BM, que de Bahia de los Angeles, ubicada en el
Golfo de California (Fig. 5B). Sin embargo, cabe destacar que el muestreo de Bahia de los Angeles se realizé
en el 2015, mientras que el de Eréndira se hizo en abril de 2016, por lo que la similitud podria deberse a
un evento migratorio, dado que que la migracién del jurel de poblaciones mexicanas, incluyendo las del
Golfo de California, hacia el norte (EUA) ocurre en las épocas de primavera y verano (Baxter, 1960). El
analisis bayesiano apoya esta posibilidad ya que reveld similitudes genéticas entre las poblaciones del Ejido

Eréndira (EE) y Bahia de los Angeles (BA) (Fig. 14B).

El analisis discriminante de componentes principales evidencié un alto flujo genético entre las poblaciones
silvestres mexicanas. Lo anterior coincidié con los valores no significativos en el indice de diferenciacion
(Rst, Tabla 6), en el andlisis de varianza molecular (AMOVA, Tabla 7), asi como con el clado principal
observado en el dendrograma (Fig. 18). Por lo que se puede aceptar la hipdtesis planteada en este trabajo
y considerar que las muestras de las diferentes localidades silvestres son, en realidad una poblacién
genéticamente homogénea. Lo anterior difiere de lo observado por Baxter (1960) quien sugirio la
presencia de dos poblaciones en el Pacifico mexicano con base al comportamiento migratorio del jurel,

sefialando a Isla Cedros, México como el punto de divergencia. La ausencia de estructura genética en las
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poblaciones mexicanas de Seriola lalandi es atribuible a su alto potencial de migracién (Baxter, 1960;

Gillanders et al., 2001)

4.3.2 Diferenciacion genética en poblaciones mundiales de Seriola

En relacidn con el nivel de diferenciacién genética entre las poblaciones mundiales de ambos hemisferios,
los resultados obtenidos a partir de los nueve loci microsatélites en los diversos andlisis realizados (Analisis
bayesiano, Fig. 15; Analisis discriminante de componentes principales, Fig. 17; Dendrograma de distancias
genéticas, Fig. 19 ; indice de diferenciacién (Rst) Tabla 6; Andlisis de varianza molecular, Tabla 8;
Aislamiento por distancia, Tabla 9), demostraron la presencia de dos acervos genéticos completamente
distintos (Fig. 15A), el del hemisferio norte que agrupa a las poblaciones de MEX-EUA y el del hemisferio
sur que comprende las poblaciones de CHL y AUS. Los resultados del presente estudio coinciden con
publicaciones recientes que sugieren que las diferencias genéticas a nivel geografico son suficientes para
dividir el complejo de Seriola lalandi en varias especies (Swart, 2014; Swart et al., 2015; Martinez-Takeshita

et al., 2015; Purcell et al., 2015).

Miller et al. (2011) analizaron varios loci microsatelitales en las poblaciones de S. lalandi de Australia y
Nueva Zelanda y encontraron diferencias significativas entre las poblaciones del oeste con el resto de las
regiones en Australia y Nueva Zelanda. Esas diferencias fueron atribuidas a barreras geograficas o
ambientales existentes, o del pasado, en virtud de que varias especies de peces de la regién presentan un
patréon de diferenciacion genética similar. Por otra parte Nugroho et al. (2001) detectaron diferencias
genéticas significativas entre las poblaciones de S. lalandi de Austraila-Nueva Zelanda (hemisferio sur) y
de Japon (Pacifico Noroeste), lo cual justificaria el que al jurel de Australia-Nueva-Zelanda se le conociera

comunmente como Seriola lalandi lalandi mientras que al de Japdn como Seriola lalandi aureovittata.

La posibilidad de que las poblaciones de jurel del hemisferio norte y sur fueran diferentes fue también
propuesto por Ochoa-Saloma (2015) quien determind variaciones en el tamafio gendmico de dos
poblaciones de Seriola lalandi, una originaria de México, y la otra proveniente de Chile, los cuales,
presentaron un tamafio gendmico de 0.82 y 0.79 pg, respectivamente; por lo que el autor sugirié se trataba

de especies distintas.

En un trabajo reciente, Martinez-Takeshita et al. (2015) analizaron la estructura genética de Seriola lalandi

de distintas regiones geograficas (México, EUA, Australia, Chile, Japdén, Sudafrica) con dos genes
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mitocondriales (CR y COIl) y cuatro genes nucleares (RAG2, EHHADH, UBE3A, MLL) y observaron la
existencia de diferencias genéticas altamente significativas, suficientes para proponer la separacién del
complejo S. lalandi en tres especies distintas: Seriola aureovittata (Pacifico noroeste,Japon), Seriola
dorsalis (Pacifico noreste, México) y Seriola lalandi (Hemisferio sur). Con base en esta informacion los
autores concluyen que deben reclasificarse taxondmicamente las poblaciones de Japdn de Seriola lalandi
a Seriola aureovittata y las del Noroeste del Pacifico de Seriola lalandi a Seriola dorsalis. Otro estudio
reciente (Purcell et al., 2015) confirmo los resultados de Martinez-Takeshita et al (2015) y detectd otro
grupo divergente en el Océano atlantico (Sudafrica) que podria representar una cuarta especie dentro del

complejo Seriola lalandi.

La incertidumbre taxondmica en especies cripticas podria resolverse mediante estudios citogenéticos. Esto
es posible debido a que el nimero, tamafio, forma y estructura de los cromosomas difieren entre especies
(Cipriano et al., 2014; Nirchio y Oliveira, 2014; Perazzo et al., 2011). A la fecha, solo se ha realizado un
estudio citogenético en Seriola lalandi, en organismos de Australia, en el que se comparé el cariotipo de
Seriola quinqueradiata de Japdn (Chai et al,. 2009). Ambas especies tienen 48 cromosomas pero difieren
en un par de cromosomas metacéntricos. Un estudio de este tipo en las poblaciones del Pacifico,

incrementaria las evidencias de la existencia de diferentes especies en el complejo de S. lalandi.

Entre las causas que influyen en la diferenciacién genética de Seriola lalandi, se ha sugerido que las
variaciones entre las temporadas reproductivas entre los hemisferios norte y sur dificultan el flujo genético
entre ellas (Purcell et al., 2015). La reproduccién de la especie en el hemisferio norte ocurre en primavera
verano (marzo — agosto; Baxter, 1960; Stuart y Drawbridge, 2013) mientras que en el hemisferio sur se
presenta de octubre a diciembre (Gillanders et al., 1999). Otros factores asociados a la divergencia entre
poblaciones de ambos hemisferios, son las condiciones térmicas y corrientes ocednicas en la linea
Ecuatorial (Figura 29) que actian como una barrera geografica restringiendo el intercambio genético entre
regiones ocednicas (Swart, 2014; Swart et al., 2015; Purcell et al., 2015). Swart et al. (2016) proponen que
S. aureovittata, S. dorsalis y S. lalandi, posiblemente se originaron en el ocedno Pacifico hace
aproximadamente 115 000 — 500 000 afios, en el Pleistoceno tardio; debido al establecimiento del

gradiente térmico en el océano, después del periodo interglacial (Dominguez-Lépez et al., 2010).



Figura 28. Barrera térmica ecuatorial. Fuente: NASA's Goddard Space Flight Center, http://svs.gsfc.nasa.gov/10953

4.4 Exito reproductivo en cautiverio (BC)

Los cultivos de peces marinos que son, hoy en dia, rentables a nivel mundial, son aquellos que han logrado
obtener de forma controlada juveniles, y no dependen del medio silvestre para la recoleccién de
organismos para su engorda (e.g., industria del salmdn). En general, para obtener huevos en cantidad y
calidad se necesita un manejo adecuado de los reproductores, y estos reproductores, cuando se inicia el
cultivo de una nueva especie, son obtenidos mediante captura en el mar. Tal es el caso de la empresa
Ocean Baja Labs, que inicio operaciones en México en el afio 2012, y adquirié su primer lote de
reproductores provenientes de Bahia Todos Santos, BC, en mayo y junio de 2013. Posteriormente, en el

afio 2014 adquirié un segundo lote de reproductores en las proximidades de Bahia Magdalena, BCS.

Para el lote de reproductores originarios de Bahia de Todos Santos (lote uno) se observé una contribucion
a la descendencia del 100% de los machos y el 55% de las hembras, considerando los tres desoves
evaluados (2014-2015;). A diferencia del grupo de reproductores de Bahia Magdalena (lote dos), en donde
se observd una participacion de los machos del 64% y del 23% de las hembras (2015; Fig. 21). Estas
diferencias podrian estar relacionadas propiamente con las caracteristicas de los reproductores

capturados y al manejo de los lotes, desde su captura hasta el primer evento de desove en cautividad.

En el caso del lote uno, cuando los reproductores ingresaron al criadero en 2013 (n=19), el peso promedio

fue de 4.2+1.7 kg y una biomasa total de 79.5 kg. Este lote presentd sus primeros eventos de desove
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natural a finales de marzo de 2014, y el primer evento de desove muestreado fue el de abril de 2014,
nueve meses después de su llegada al plantel y después de haber duplicado su peso, alcanzando un
promedio de 9.5+1.7 kg (biomasa total de 179.7 kg). A los cuatro-cinco meses después de su ingreso al
criadero, se identificd su sexo mediante una biopsia de las génadas, ademas, cabe considerar, que la

distancia de transporte desde la zona de colecta a la granja es de aproximadamente 100 kms por carretera.

En el caso del lote dos de reproductores, su ingreso fue en junio de 2014 (n=35), con un peso promedio de
10+3.8 kg y una biomasa total de 350 kg, y los primeros eventos de desove fueron registrados a finales de
enero de 2015, seis meses después de su arribo al plantel, cuando alcanzaron un peso de 13.6+5.4 kg con
una biomasa total de 420.7 kg en el estanque de mantenimiento. Cuando los reproductores ingresaron al
plantel, también fueron sexados mediante biopsia y algunos fueron inducidos al desove mediante
implantes con hormonas. La distancia de transporte de la zona de colecta a la granja es de

aproximadamente 1000 kms por carretera.

Tomando estos datos del cultivo en consideracion, se observd que la biomasa y densidad de organismos
del lote dos respecto al uno fue del doble, y aunque ambos estanques mantenian una proporcion de sexos
de aproximadamente 1:1, el desempefio en el estanque de menor densidad fue mejor asociado quizas al
mayor tiempo de acondicionamiento de éstos organismos a las condiciones de cultivo (9 vs 6 meses), su
menor edad al ingresar al plantel (4.2 vs 10 kgs), un menor estrés de manejo en la captura (diferencias en
zona de capturas y tiempos de confinamiento en transporte hasta plantel en Ejido Eréndira, 100 vs 1000
km), menor estrés en periodo de acondicionamiento (no hubo sexado inmediato ni inducciéon hormonal)
y mejores condiciones generales de cultivo, dado que la cantidad de alimento, la competencia, la carga
parasitaria/bacteriana y los parametros de calidad de agua se ven influenciados directamente por la

biomasa y densidad de organismos en un estanque de tamafio y volumen limitado.

El impacto del manejo de los reproductores en su maduracién y desove ha sido documentado en otros
peces marinos, por ejemplo en el pez Centropomus undecimalis se observa una ausencia de actividad
reproductiva en peces que son sometidos mensualmente a la toma de biopsias por canulacién y muestras
de sangre, con el objeto de monitorear el ciclo reproductivo a través del perfil de hormonas esteroideas;
mientras que en tanques donde no se realizd este proceso, se registraron 16 eventos de desove durante
la temporada reproductiva (Rhody et al., 2014). Asimismo, el manejo para la induccion hormonal,

mediante inyeccién o implantes en la musculatura del pez, puede tener efectos negativos en la
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maduracién y desove de algunas especies dado que puede suprimir la circulacion de hormonas

reproductivas en el organismo (Barton, 2002).

Cabe sefialar también que para el lote uno, se registraron un total de 29 desoves en la temporada 2014
(marzo-julio) y 35 desoves en 2015 (marzo-junio); mientras que en el lote dos, se registraron sélo 22
eventos de desove durante 2015 (enero-junio). Las puestas de ambos lotes variaron entre 50 - 370 mil
huevos a lo largo de la temporada de desove, y se registraron desoves cada 2-5 dias, como ha sido
reportado con anterioridad para esta especie (Moran et al., 2007, Smith et al., 2016). Resultados similares
se han documentado para reproductores de S. dorsalis (lalandi) capturados al sur de California, donde los
periodos de desove natural se dan de marzo a septiembre en organismos mantenidos en condiciones
ambientales y fotoperiodos naturales (Smith et al., 2016). Durante las temporadas 2013 y 2014, Smith et
al. (2016) monitorearon 130 eventos de desove con 19 (2013) y 37 (2014) reproductores presentes, en
proporciones 1:1. Sus resultados muestran que una séla hembra, contribuyé con el 40% de toda la
progenie, desovando cada 5-6 dias durante ambas temporadas. Mientras que la contribucion de los padres
fue relativamente similar durante las temporadas y eventos de desove. Resultados que también
concuerdan con las observaciones sobre la estrategia reproductiva de S. lalandi en cultivo en Australia,
donde el nimero de hembras que participan en los desoves es menor (14 al 67% en cuatro estanques

independientes), respecto al nimero de machos (80-100%, Knibb, et al., 2016).

El porcentaje de asignacidn parental total, considerando los dos lotes de reproductores y los seis desoves
evaluados, fue del 70% con una confiabilidad superior al 95% considerando los nuevos loci microsatélites.
El 30% de las muestras no pudieron ser asignadas a una pareja de reproductores. Whatmore et al., (2013),
utilizando estos mismos marcadores, mas otro loci heterdlogo (un total de 10 loci), fue capaz de asignar el
84% con una confiabilidad mayor al 95% y 8% con una confiabilidad entre 80 y 95%. Las diferencias entre
estos resultados pueden deberse al uso de un marcador mas en este estudio, asi como al control de calidad
de la asignacion de genotipos realizada en una progenie especifica de 90 crias provenientes de un nimero
conocido de reproductores, donde el 98% de los animales fue correctamente asignado a su grupo parental
conocido. Sin embargo, este resultado de asignacion parental fue mayor al reportado en el salmén de rio
Brycon orbignyanus, en donde se obtuvo un porcentaje de asignacidn de solo el 50% derivado quizas del

bajo nimero de alelos por el uso de cuatro loci microsatélites heterélogos (Lopera-Barrero et al., 2010).

La dificultad de asignar el 100% de la progenie en los estudios, se puede atribuir principalmente a errores
en el genotipado, ya sea por falta de producto amplificado o errores en la asignacién de alelos, por lo cual

se recomienda que el genotipificado se realice dos veces de forma independiente en las muestras
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tomadas, o bien que se cuente con un método de control de calidad de genotipificado en cruzas dirigidas;
sin embargo, el costo de los estudios aumenta significativamente y para muchas especies alin no se cuenta
con un sistema de cruzamiento para la obtencién de alevines. En el caso de especies de peces marinos de
gran talla, como con las especies de Seriola spp, que ademds son promiscuos, es complicado tener
estanques con parejas seleccionadas. Sin embargo, una alternativa podria ser usar un nimero reducido de

reproductores con genotipos diferentes conocidos.

Por otra parte, en el nuevo contexto de que la especie de Seriola que se tiene en aguas mexicanas es
dorsalis y no lalandi, y las diferencias genéticas ya reportadas entre ellas, los marcadores desarrollados
por Whatmore et al., (2013) utilizados aqui deben considerarse heterdlogos y no especie-especificos. En
el caso de los lotes de reproductores, para cinco de ellos no fue posible obtener su genotipo con el
marcador Sdu21, que significa un 2.5% de datos perdidos. Mientras que para los lotes F1BT se tuvieron 30
genotipos faltantes en marcadores Sel017 (1), Sel019 (7) y Sdu21 (22) y para el lote de crias F1BM se tuvo
un total de 82 genotipos faltantes en marcadores Sel001 (1), Sel017 (3), Sel019 (21) y Sdu21 (53); lo que
representa un 2.6 y un 8.2% de datos pérdidos, respectivamente. Aunado a esta pérdida de informacion,
también se reporta la posible presencia de alelos nulos (maximo de 7.2 y 7.9% en F1BT y F1IBM). Ademas,
en el caso del lote dos de reproductores no fue posible obtener muestras de todos los organismos
presentes en el estanque. Tomando todo esto en consideracién, el 30% de la progenie que no pudo ser
asignada responde a esta pérdida de informacién, y por lo tanto, debe considerarse desarrollar nuevos

marcadores microsatélites para el analisis parental en esta especie.

Sin embargo, considerando el 70% de asignacion parental es factible rechazar la hipétesis planteada al

inicio del proyecto, sobre la contribucién homogénea del jurel en cautiverio.

4.4.1 Relacion entre el fenotipo y la contribucién parental

Los reproductores con una talla, en téminos de longitud estandar, mayor a 79 cm contribuyeron con el
99% de la descendencia, mientras que el 1% restante se les atribuyé a individuos de menor tamafio. Estos
resultados sugieren, que los individuos menores a 79 cm no estaban maduros sexualmente. Comparando
con Poortenaar et al. (2001) en un estudio sobre la fisiologia reproductiva en S. lalandi, las longitudes
furcales minimas en las que se observdé madurez sexual fueron 77.5 cm y 75 cm en hembras y machos,

respectivamente, por lo que las medidas obtenidas en el presente estudio fueron mayores. En el mismo
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trabajo se observé que el 100% de los individuos alcanzaron la madurez reproductiva a los 127.5 cm en

hembras y 92.5 cm en machos.

Smith et al., (2016) concluyen que los reproductores mas chicos, desovan menos veces que los grandes
durante la temporada reproductiva, y que una hembra mads grande (21 kg) tiene una mayor fecundidad (=
490 mil ovocitos por desove y alrededor de 23 millones de ovocitos/afio) con respecto a la hembra mas
chica (8.4 kg y ~ 35 mil ovocitos por desove), y es por consecuencia la hembra mas exitosa y que mas

aporta a la progenie total.

En este estudio, el lote uno de reproductores, evaluados una vez terminada su primer temporada de
desove en cautiverio (julio de 2014), presentd un peso de entre 8-17 kg en machos y 7-16 kg en hembras;
mientras que, en el lote dos, evaluado antes del inicio de la temporada de desoves (enero/2015), los
machos presentaron un peso promedio de 8-20 kg y las hembras 4-24 kg. No se observo una relacién entre
el peso y la contribucidn parental total de los padres. El aporte parental de los reproductores varié de
acuerdo al desove, por lo que para la determinacién del reproductor mas exitoso se consideré el aporte
total en relacion al nimero de crias. Los padres que contribuyeron con un mayor nimero de descendientes
en el lote 1 (M5/H1; Fig. 22) y en el lote 2 (M4/H4; Fig. 23) tuvieron un peso de entre 10 y 12 kgs. lo que
indica que no todos los reproductores presentaban un desarrollo gonadal adecuado para desovar y la

mayoria de las hembras se encontraban inmaduras.

Knibb et al. (2016), sefiala en su estudio, que de 54 reproductores disponibles, un maximo de 37 (69%)
contribuyen a la progenie, debido a que el resto se encuentran inmaduros. Asimismo sefala que de 30
machos, 27 desovan y de 24 hembras, solo 10 lo hacen, por lo que menciona que existen relativamente
mas machos maduros que hembras. Esto concuerda con lo puntualizado por el trabajo de Poortenaar y
colaboradores (2001) donde se evidencia que los machos alcanzan la madurez reproductiva en una menor

talla que las hembras.

4.4.2 Deformidades en el cultivo de S. dorsalis

Las deformidades estan determinadas por la interaccion entre factores ambientales y genéticos (Nguyen
et al., 2016). Algunos estudios sugieren que en los peces, la presencia de deformidades puede estar
asociada a una reduccidn en la variabilidad genética, al grado de endogamia entre progenitores y podrian

estar ligadas a una caracteristica de interés econémico (Tiira et al., 2006; Whatmore et al., 2013; Nguyen
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et al., 2016). En el cultivo de S. lalandi las deformidades craneales (mandibulares, operculares) son las de

mayor prevalencia (Cobcroft y Battaglene, 2013; Cobcroft et al., 2004).

Por lo anterior, en la presente seccidn, se explord la posibilidadad de que las deformidades craneales se
relacionaran con el cruzamiento entre reproductores emparentados en el cultivo de S. dorsalis. En este
trabajo no se observé un patrén determinante en relacion a los reproductores que produjeron larvas
deformes. El progenitor con mayor contribucion de larvas normales fue el mismo que presentd una mayor
proporcién de larvas deformes, por lo que los resultados no son concluyentes (Fig. 26). Por otra parte, no
se encontraron diferencias significativas en el coeficiente de endogamia entre ambos grupos asi como
tampoco, en el resto de los pardmetros de la diversidad genética, de los organismos deformes y sin

deformidades craneales (Fig. 27).

Nguyen et al. (2016) determinaron que las caracteristicas como el crecimiento y el rendimiento de carne
en S. lalandi estan correlacionados genéticamente con las deformidades mandibulares, esto significa que
a mayor crecimiento mayor porcentaje de deformidades. Por lo anterior, sugirieron considerarlas en los

planes de seleccidn genética, aunque el porcentaje heredable en deformidades mandibulares sea del 16%.

En relacién a los hallazgos observados en esta tesis, la endogamia no fue un factor determinante en la
aparicién de las deformidades craneales. Lo anterior difiere a lo propuesto por Nguyen et al., (2016)
quienes reportaron variaciones en las 22 familias de hermanos completos y medios hermanos de S. lalandi
empleados en su estudio, que alcanzan hasta el 63% en el porcentaje de deformidades craneales
(mandibula, opérculo, erosion nasal). Respecto a la diversidad genética Tiira et al., (2006) observaron una
menor variabilidad genética en larvas deformes (espiral en espina dorsal, presencia de dos cabezas) en
Salmodn del atlantico (Salmo salar), asi como una disminucién significativa en la heterocigosidad. A partir
de esos resultados concluyeron que debido a su baja variabilidad genética Salmo salar presenta una mayor

susceptibilidad a la endogamia, y por ende, exhibe mayor probabilidad de presentar deformidades dseas.

A pesar de que los factores ambientales tienen un mayor efecto en la incidencia de deformidades, el
desarrollo diferencial de estas entre individuos, ain cuando las condiciones ambientales son las mismas,
sugiere la existencia de un factor genético asociado a ellas. Un analisis transcriptémico entre larvas
deformes y normales sometidas a las mismas condiciones experimentales podria sugerir genes asociados

a su desarrollo o regeneracion. Por lo que se deben realizar nuevos andlisis en el area.
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Capitulo 5. Conclusiones

La diversidad genética de las poblaciones silvestres mexicanas es alta. Sin embargo, la perdida de
variabilidad en la primera generacidn en cautiverio de Bahia de Todos Santos y de Bahia Magdalena fue

del 23 y 46%, por lo que se debe implementar un manejo reproductivo adecuado.

No se encontré estructura genética significativa entre las poblaciones mexicanas, sin embargo, se debe
considerar la captura de nuevos reproductores de las localidades del Ejido Eréndira o Bahia de los angeles

con la finalidad de preservar en cautiverio la mayor parte de la diversidad genética silvestre.

Con base en los analisis con nueve microsatélites, las poblaciones de Bahia de Todos Santos, Ejido Eréndira,
Bahia Magdalena, Bahia de los Angeles, y California, Estados Unidos en el hemisferio norte presentaron
un alto grado de diferenciacién genética en comparacién con las poblaciones de Nueva Gales del Sur, AUS
y Antofagasta, CHL en el hemisferio sur, sugiriendo la presencia de dos especies distintas, de acuerdo al
concepto filogenético de especie. Dada la importancia en la conservacién de las especies locales, la
poblacién del hemisferio sur debe mantener el nombre de Seriola lalandi, mientras que la del Noreste del
Pacifico debe ser renombrada a: Seriola dorsalis como anteriormente fue descrita. Debiéndose restringir
la translocacion de la poblacidn no solo del Hemisferio sur, sino también de la especie japonesa Seriola

aureovitata, por el riesgo ecoldgico y en la erosidon genética que representan para la especie local.

La contribucidn parental del jurel en cautiverio es desigual. El éxito reproductivo de las hembras es inferior
al de los machos, sin embargo, las hembras contribuyen en mayor proporcién a la descendencia, por lo
gue el nimero de machos que se utilizan en los laboratorios se puede reducir. Bajo estas condiciones, las
hembras juegan un papel determinante en la conservacion de la diversidad genética en cautiverio, que

deberia considerarse en el manejo reproductivo futuro.

No se encontraron evidencias que relacionen la diversidad genética con deformidades, por lo que se deben

realizar nuevas aproximaciones en relacion con esta problematica.
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Anexo 1

Tabla 1. Relacién de reproductores de Bahia de Todos Santos (lote 1).

Identificacion Sexo Peso (kg) | Longitud estandar (mm)
M1 Macho 11.7 92.5
M2 Macho 11.8 93
M3 Macho 10 91
M4 Macho 9 87
M5 Macho 10.3 91.5
M6 Macho 9.3 89
M7 Macho 9.8 90
M8 Macho 8.3 82
M9 Macho 9.6 89

**M10 Macho 8.6 99
H1 Hembra 11.2 91

H2 Hembra 9.6 90

H3 Hembra 9.6 88

H4 Hembra 8 84

H5 Hembra 8.4 85

H6 Hembra 4.2 75

H7 Hembra 8.7 89

H8 Hembra 10.1 91
**H9 Hembra 11.7 105

** Individuos originarios de Bahia Magdalena transferidos a este lote el 27 de junio de 2014.



Tabla 2. Relacién de los reproductores del lote dos.

Identificacion Sexo Peso (kg) I:ongitud CEUEICE
estandar (mm) muerte
**M1 *Macho 4.7 71
M2 Macho 9.1 100
M3 Macho 13.9 107
M4 Macho 13 114
M5 Macho 10.3 105
M6 Macho 9.6 100 | 22/08/2015
M7 *Macho 13.3 105
M8 Macho 11.3 104 | 28/02/2015
M9 Macho 10.8 102
M10 *Macho 9.8 92
**M11 Macho 4.3 67
**M12 Macho 3.9 64
M13 Macho 10.9 102
M14 Macho 8.1 98
H1 Hembra 9.2 95
**H2 Hembra 3.5 63
**H3 Hembra 4.2 67| 23/03/2015
H4 Hembra 9.9 100
H5 Hembra 12.9 110
H6 Hembra 16.1 111
H7 Hembra 11.6 104
H8 Hembra 12.3 109
H9 Hembra 11.9 103
H10 Hembra 12 108
H11 Hembra 15.6 117
H12 Hembra 15.1 112
H13 Hembra 11.4 102
H14 Hembra 9.6 98
**11| Indefinido 3.7 64
**12 | Indefinido 4.2 67| 24/02/2015
**13 | Indefinido 4.5 68
14| Indefinido 12.3 101 | 21/10/2015
I5| Indefinido 15.3 112 | 25/02/2015
16| Indefinido 123 105
**17 | Indefinido 2.7 63

*Incertidumbre en el sexado
**Individuos originarios de Hubbs (F1)

7
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Anexo 2
Tabla 1. Clasificacidn y marcaje de los dos grupos de microsatélites utilizados
Fluorocromo Color
i & *

Grupo Loci Tamaiio (pb) usado

Grupo 1 Sel008 123-136 FAM Azul

Grupo 1 Sel011 110-157 VIC Verde

Grupo 1 Selo17 133-165 NED Amarillo

Grupo 1 Sel019 213-234 PET Rojo

Grupo 2 Sel001 202-219 PET Rojo

Grupo 2 Sel002 114-137 NED Amarillo

Grupo 2 Sdu21 280-380 PET Rojo

Grupo 2 Sdu32 96-131 FAM Azul

Grupo 2 Sdu46 216-246 FAM Azul

pb = pares de bases; * Tamafio esperado



Anexo 3

Tabla 1. Pardmetros genéticos estimados para los nueve loci en la poblacién F1 de Bahia de Todos Santos.

Locus| N Na Np Ra Ho He Fis P F(n) EHW
Sel001 | 127 7 0 5.774 0.795 0.785 -0.009 ns 0.011  **
Sel002 | 127 8 0 6.046 0.551 0.740 0.258 * (0.072 ***
Sel008 | 127 14 0 9.331 0.850 0.867 0.023 ns 0.001 ***
Sel011 | 127 12 0 8211 0.803 0.828 0.034 ns 0 ns
Sel017 {126 16 1 10.588 0.794 0.887 0.109 * 0.036  **
Sel019 | 120 6 0 5.385 0.792 0.753 -0.047 ns 0 ns
Sdu21 | 105 20 0 13.747 0.933 0.926 -0.004 ns 0.003 ***
Sdu32 {127 13 0 9.036 0.795 0.858 0.077 ns 0.008  **
Sdud6 | 127 5 1 3.593 0.567 0.650 0.131 ns 0.058 ***
Promedio 11.222 0.222 7.968 0.765 0.810 0.064 * 0.021
DE 5.069 0.441 3.115 0.125 0.086 0.093 0.028
Mediana 12.000 0.000 8.211 0.795 0.828 0.034 0.008
Minimo 5.000 0.000 3.593 0.551 0.650 -0.047 0.000
Maximo 20.000 1.000 13.747 0.933 0.926 0.258 0.072
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N=Numero de muestras, Na=nimero de alelos, Np=numero de alelos privados, Ra=riqueza alélica, Ho=heterocigosidad observada,
He=heterocigosidad esperada, Fis=Coeficiente de endogamia, P=Significancia para el valor de Fis, F(n)=Frecuencia de alelos nulos,
EHW= Equilibrio de Hardy- Weinberg.

Tabla 2. Pardmetros genéticos estimados para los nueve loci en la poblacion F1 de Bahia Magdalena.

Locus| N Na Np Ra Ho He Fis P F(n) EHW
Sel001 [ 110 0 5.653 0.809 0.739 -0.091 ns 0.000 ns
Sel002 | 111 0 5.489 0.712 0.746 0.05 ns 0.030 ***
Sel008 | 111 13 0 9.058 0.946 0.854 -0.103 * 0.000 ***
Sel011 {111 10 0 6.689 0.829 0.772 -0.069 ns 0.000 *
Sel017 108 18 0 9.259 0.741 0.818 0.099 ns 0.079 ***
Sel019| 90 8 0 6.681 0.722 0.813 0.117 ns 0.045 ok
Sdu21| 58 18 0 10.826 0.845 0.874 0.042 ns 0.020 ns
Sdu32|111 13 0 9.097 0.784 0.879 0.112 * 0.058  ***
Sdu46 | 107 7 0 3.512 0.551 0.514 -0.067 ns 0.018  ***
Promedio 11.444 0.000 7.363 0.771 0.779 0.010 ns 0.028
DE 4333 0.000 2.336 0.110 0.112  0.092 0.028
Mediana 10.000 0.000 6.689 0.784 0.813  0.042 0.020
Minimo 7.000 0.000 3.512 0.551 0.514 -0.103 0.000
Maximo 18.000 0.000 10.826 0.946 0.879 0.117 0.079

N=Numero de muestras, Na=nUmero de alelos, Np=numero de alelos privados, Ra=riqueza alélica, Ho=heterocigosidad observada,
He=heterocigosidad esperada, Fis=Coeficiente de endogamia, P=Significancia para el valor de Fis, F(n)=Frecuencia de alelos nulos,
EHW= Equilibrio de Hardy- Weinberg.



Tabla 3. Pardmetros genéticos estimados para los nueve loci en la poblacién F1 de Estados Unidos de América.

Locus| N Na Np Ra Ho He Fis P F(n) EHW
Sel001 | 40 7 1 5.135 0.750 0.577 -0.289 * 0.000 ns
Sel002 | 40 5 0 4.567 0.800 0.671 -0.18 ns 0.000 ns
Sel008 | 39 10 0 7.872 0.897 0.824 -0.076 ns 0.000 ns
Sel011 |40 10 0 8.219 0.925 0.833 -0.099 ns 0.000 ns
Sel017| 39 18 3 11.879 0.949 0.884 -0.06 ns 0.000 ns
Sel019 | 40 6 0 5.547 0.775 0.772 0.009 ns 0.000 ns
Sdu21|39 12 3 8.8 0.949 0.839 -0.119 ns 0.000 ns
Sdu32 |40 13 1 8924 0.925 0.851 -0.075 ns 0.000 ns
Sdu46 | 40 6 0 4.717 0.675 0.588 -0.137 ns 0.000 ns
Promedio 9.667 0.889 7.296 0.849 0.760 -0.114 * 0.000
DE 4213 1.269 2.473 0.101 0.118 0.084 0.000
Mediana 10.000 0.000 7.872 0.897 0.824 -0.099 0.000
Minimo 5.000 0.000 4.567 0.675 0.577 -0.289 0.000
Maximo 18.000 3.000 11.879 0.949 0.884 0.009 0.000
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N=Numero de muestras, Na=nimero de alelos, Np=numero de alelos privados, Ra=riqueza alélica, Ho=heterocigosidad observada,
He=heterocigosidad esperada, Fis=Coeficiente de endogamia, P=Significancia para el valor de Fis, F(n)=Frecuencia de alelos nulos,

EHW= Equilibrio de Hardy- Weinberg.

Tabla 4. Pardmetros genéticos estimados para los nueve loci en la poblacion F1 de Chile.

Locus N Na Np Ra Ho He Fis P F(n) EHW
Sel001 | 48 8 0 5.603 0.729 0.742 0.027 ns 0.002 ns
Sel002 | 49 4 0 3.257 0.612 0.591 -0.025 ns 0.005 ns
Sel008 | 50 5 1 3.618 0.360 0.315 -0.133 ns 0.000 ns
Sel011 |50 5 0 4.683 0.800 0.719 -0.103 ns 0.000 ns
Sel017 |50 5 0 4.186 0.640 0.516 -0.231 * 0.000 ns
Sel019 | 50 5 2 3.749 0.740 0.620 -0.184 ns 0.000 ns
Sdu21 |47 12 0 10.317 0.915 0.897 -0.01 ns 0.000 ns
Sdu32 |48 12 0 8.391 0.854 0.834 -0.014 ns 0.015 *
Sdud6 | 47 5 0 4.419 0.702 0.634 -0.097 ns 0.000 ns
Promedio 6.778 0.333 5.358 0.706 0.652 -0.086 ns 0.002
DE 3.153 0.707 2.413 0.162 0.174 0.087 0.005
Mediana 5.000 0.000 4.419 0.729 0.634 -0.097 0.000
Minimo 4.000 0.000 3.257 0.360 0.315 -0.231 0.000
Maximo 12.000 2.000 10.317 0.915 0.897 0.027 0.015

N=Numero de muestras, Na=numero de alelos, Np=nUmero de alelos privados, Ra=riqueza alélica, Ho=heterocigosidad observada,
He=heterocigosidad esperada, Fis=Coeficiente de endogamia, P=Significancia para el valor de Fis, F(n)=Frecuencia de alelos nulos,

EHW= Equilibrio de Hardy- Weinberg.



Tabla 5. Parametros genéticos estimados para los nueve loci en la poblacién F1 de Australia.

Locus N Na Np Ra Ho He Fis P F(n) EHW
Sel001 |40 4 0 3.996 0.750 0.725 -0.021 ns 0.000 ns
Sel002 | 49 2 0 2 0.531 0.425 -0.239 ns 0.000 ns
Sel008 |48 4 0 3.91 0.792 0.576 -0.365 * 0.000 *
Sel011 |49 5 0 4.944 0.776 0.740 -0.038 ns 0.000 ns
Sel017 |48 3 0 3 0.667 0.614 -0.076 ns 0.000 ns
Sel019 | 42 4 0 3.558 0.786 0.658 -0.182 ns 0.000 ns
Sdu21 |40 11 0 8951 0.800 0.850 0.071 ns 0.060 ***
Sdu32 |44 8 0 7.314 0.955 0.796 -0.188 ns 0.000 ***
Sdu4é | 43 3 0 2.999 0.767 0.621 -0.225 ns 0.000 ns
Promedio 4.889 0.000 4.519 0.758 0.667 -0.140 * 0.007
DE 2.848 0.000 2.241 0.113 0.128 0.135 0.020
Mediana 4.000 0.000 3.910 0.776 0.658 -0.182 0.000
Minimo 2.000 0.000 2.000 0.531 0.425 -0.365 0.000
Maximo 11.000 0.000 8.951 0.955 0.850 0.071 0.060
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N=Numero de muestras, Na=nimero de alelos, Np=numero de alelos privados, Ra=riqueza alélica, Ho=heterocigosidad observada,
He=heterocigosidad esperada, Fis=Coeficiente de endogamia, P=Significancia para el valor de Fis, F(n)=Frecuencia de alelos nulos,

EHW= Equilibrio de Hardy- Weinberg.

Tabla 6. Parametros genéticos estimados para los nueve loci en la poblacidn silvestre de Bahia de Todos Santos, BC,

México.
Locus N Na Np Ra Ho He Fis P F(n) EHW
Sel001 | 17 8 0 7.47 0.941 0.813 -0.128 ns 0.000 ns
Sel002 | 17 5 1 479 0.412 0.509 0.220 ns 0.040 ns
Sel008 | 17 13 0 11.70 0.824 0.848 0.059 ns 0.030 ns
Sel011 |17 11 0 10.33 0.941 0.848 -0.080 ns 0.000 ns
Sel017 | 17 20 0 17.76 0.941 0.931 0.019 ns 0.000 ns
Sel019 |17 7 0 6.64 0.706 0.779 0.123 ns 0.037 ns
Sdu21l|14 18 0 18.00 0.929 0.934 0.042 ns 0.000 ns
Sdu32 |17 14 0 12.50 0.824 0.867 0.080 ns 0.000 ns
Sdu46 | 17 4 0 3.82 0.118 0.664 0.832 * 0.328 ***
Promedio 11.111 0.111 10.339 0.737 0.799 0.130 * 0.048
DE 5.622 0.333 5.190 0.289 0.136 0.283 0.106
Mediana 11.000 0.000 10.337 0.824 0.848 0.059 0.000
Minimo 4.000 0.000 3.824 0.118 0.509 -0.128 0.000
Maximo 20.000 1.000 18.000 0.941 0.934 0.832 0.328

N=Numero de muestras, Na=numero de alelos, Np=nimero de alelos privados, Ra=riqueza alélica, Ho=heterocigosidad
observada, He=heterocigosidad esperada, Fis=Coeficiente de endogamia, P=Significancia para el valor de Fis, F(n)=Frecuencia de
alelos nulos, EHW= Equilibrio de Hardy- Weinberg.



Tabla 7. Pardmetros genéticos estimados para los nueve loci en la poblacién del Ejido Eréndira, BC, México.

Locus N Na Np Ra Ho He Fis P F(n) EHW
Sel001 | 24 10 0 8.482 0.750 0.836 0.124 ns 0.040  ns
Sel002 | 24 4 0 3.517 0.500 0.568 0.14 ns 0.026 ns
Sel008 | 24 12 0 9.671 0.750 0.860 0.149 ns 0.065 ns
Sel011 |24 13 0 10.423 0.833 0.854 0.046 ns 0.016  ns
Sel017 | 24 24 2 17.619 0.833 0.934 0.129 ns 0.044  ns
Sel019 | 24 7 0 6.154 0.750 0.777 0.056 ns 0.000  ns
Sdu21 |23 17 2 14.087 0.348 0.905 0.629 * 0.327  ***
Sdu32 |24 15 0 12.187 0.750 0.903 0.19 ns 0.085 ns
Sdu46 | 24 8 1 673 0.458 0.583 0.234 ns 0.106  ns
Promedio 12.222 0.556 9.874 0.664 0.802 0.189 * 0.079
DE 5.995 0.882 4.323 0.179 0.136 0.175 0.099
Mediana 12.000 0.000 9.671 0.750 0.854 0.140 0.044
Minimo 4,000 0.000 3.517 0.348 0.568 0.046 0.000
M3aximo 24.000 2.000 17.619 0.833 0.934 0.629 0.327
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N=Numero de muestras, Na=numero de alelos, Np=nUmero de alelos privados, Ra=riqueza alélica, Ho=heterocigosidad observada,
He=heterocigosidad esperada, Fis=Coeficiente de endogamia, P=Significancia para el valor de Fis, F(n)=Frecuencia de alelos nulos,

EHW= Equilibrio de Hardy- Weinberg.

Tabla 8. Pardmetros genéticos estimados para los nueve loci en la poblaciéon de Bahia Magdalena, BCS, México.

Locus N Na Np Ra Ho He Fis P F(n) EHW
Sel001 (30 9.000 0 8.856 0.867 0.788 -0.074 ns 0.000 ns
Sel002 (30 5.000 0 4.933 0.700 0.682 -0.006 ns 0.006 ns
Sel008 (30 18.000 1 17.516 0.867 0.896 0.049 ns 0.000 ns
Sel011|30 11.000 1 10.863 0.900 0.853 -0.038 ns 0.000 ns
Sel017 |30 24.000 0 23.249 0.867 0.929 0.087 ns 0.015 ns
Sel019|30 9.000 0 8.797 0.833 0.818 -0.039 ns 0.000 ns
Sdu21|28 24.000 1 24 0.821 0.939 0.149 * 0.064 ns
Sdu32 |30 18.000 1 17.33 0.767 0.887 0.128 ns 0.045 ns
Sdu46 |30 7.000 0 673 0.267 0.324 0.19 ns 0.046 ***
Promedio 13.889 0.444 13.586 0.765 0.791 0.050 ns 0.020
DE 7.253 0.527 7.123 0.197 0.192 0.094 0.025
Mediana 11.000 0.000 10.863 0.833 0.853 0.049 0.006
Minimo 5.000 0.000 4.933 0.267 0.324 -0.074 0.000
Maximo 24.000 1.000 24.000 0.900 0.939 0.190 0.064

N=Numero de muestras, Na=nUmero de alelos, Np=numero de alelos privados, Ra=riqueza alélica, Ho=heterocigosidad observada,
He=heterocigosidad esperada, Fis=Coeficiente de endogamia, P=Significancia para el valor de Fis, F(n)=Frecuencia de alelos nulos,

EHW-= Equilibrio de Hardy- Weinberg.
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Tabla 9. Pardmetros genéticos estimados para los nueve loci en la poblacién de Bahia de los Angeles, BCS, México.

Locus N Na Np Ra Ho He Fis P F(n) EHW
Sel001 | 45 10 0 7.492 0.711 0.814 0.137 ns 0.040 ns
Sel002 | 45 5 0 4.264 0.644 0.646 0.013 ns 0.000 ns
Sel008 | 45 18 0 11.931 0.822 0.874 0.071 ns 0.019 ns
Sel011 | 45 14 2 9.76 0.800 0.844 0.063 ns 0.030 ns
Sel017 | 45 34 9 17.727 0.889 0.941 0.066 ns 0.034 ns
Sel019 | 45 15 5 9.729 0.778 0.860 0.107 ns 0.044 ns
Sdu21 |42 18 1 13.105 0.595 0.917 0.361 * 0.211  ***
Sdu32 |45 16 1 11.791 0.778 0.905 0.152 * 0.072  ***
Sdu4d6 | 45 8 0 5.852 0.578 0.544 -0.051 ns 0.000 ns
Promedio 15.333 2.000 10.183 0.733 0.816 0.102 * 0.050
DE 8.322 3.082 4.070 0.107 0.134 0.115 0.064
Mediana 15.000 1.000 9.760 0.778 0.860 0.071 0.034
Minimo 5.000 0.000 4.264 0.578 0.544 -0.051 0.000
Maximo 34.000 9.000 17.727 0.889 0.941 0.361 0.211

N=Numero de muestras, Na=numero de alelos, Np=nUmero de alelos privados, Ra=riqueza alélica, Ho=heterocigosidad observada,
He=heterocigosidad esperada, Fis=Coeficiente de endogamia, P=Significancia para el valor de Fis, F(n)=Frecuencia de alelos nulos,

EHW= Equilibrio de Hardy- Weinberg.

Tabla 10. Parametros genéticos estimados para los nueve loci en la poblacién de Antofagasta, Chile.

Locus N Na Np Ra Ho He Fis P F(n) EHW
Sel001 | 46 11 2 6.95 0.609 0.725 0.171 ns 0.069  ***
Sel002 | 49 4 0 3.483 0.510 0.552 0.086 ns 0.068  ***
Sel008 | 50 6 0 4.531 0.480 0.470 -0.011 ns 0.014  ns
Sel011 |50 10 0 7.47 0.840 0.759 -0.096 ns 0.000 ns
Sel017 | 50 15 5 9.128 0.720 0.721 0.012 ns 0.021 ns
Sel019 | 50 10 3 6.965 0.740 0.802 0.087 ns 0.022 ns
Sdu21 |46 18 0 12.755 0.891 0.915 0.037 ns 0.019 ns
Sdu32 |49 17 0 11.532 0.857 0.900 0.058 ns 0.014  ns
Sdu46 | 49 6 0 4.268 0.551 0.616 0.115 ns 0.049 ns
Promedio 10.778 1.111 7.454 0.689 0.718 0.051 ns 0.031
DE 5.019 1.833 3.211 0.157 0.150 0.078 0.025
Mediana 10.000 0.000 6.965 0.720 0.725 0.058 0.021
Minimo 4.000 0.000 3.483 0.480 0.470 -0.096 0.000
M3aximo 18.000 5.000 12.755 0.891 0.915 0.171 0.069

N=Numero de muestras, Na=numero de alelos, Np=nUmero de alelos privados, Ra=riqueza alélica, Ho=heterocigosidad observada,
He=heterocigosidad esperada, Fis=Coeficiente de endogamia, P=Significancia para el valor de Fis, F(n)=Frecuencia de alelos nulos,

EHW= Equilibrio de Hardy- Weinberg.



Tabla 11. Parametros genéticos estimados para los nueve loci en la poblacién de Nueva Gales del Sur, Australia.

Locus N Na Np Ra Ho He Fis P F(n) EHW
Sel001 | 38 5 0 4.351 0.763 0.658 -0.146 ns 0.000 ns
Sel002 | 38 4 1 3.276 0.395 0.513 0.243 ns 0.099 ns
Sel008 [ 37 5 1 4.009 0.405 0.351 -0.14 ns 0.000 ns
Sel011 (38 9 1 7.305 0.895 0.785 -0.127 ns 0.000 ns
Sel017 | 36 11 0 8.071 0.694 0.734 0.068 ns 0.019 ns
Sel019| 37 9 2 7.612 0.838 0.806 -0.025 ns 0.000 ns
Sdu21|39 21 1 14.644 0.923 0.933 0.023 ns 0.000 ns
Sdu32 39 17 0 12.826 0.897 0.904 0.021 ns 0.000 ns
Sdu46 | 38 6 0 4.321 0.632 0.583 -0.069 ns 0.000 ns
Promedio 9.667 0.667 7.379 0.716 0.696 -0.017 ns 0.013
DE 5.852 0.707 4.026 0.204 0.190 0.125 0.033
Mediana 9.000 1.000 7.305 0.763 0.734 -0.025 0.000
Minimo 4.000 0.000 3.276 0.395 0.351 -0.146 0.000
Maximo 21.000 2.000 14.644 0.923 0.933 0.243 0.099
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N=Numero de muestras, Na=numero de alelos, Np=numero de alelos privados, Ra=riqueza alélica, Ho=heterocigosidad observada,
He=heterocigosidad esperada, Fis=Coeficiente de endogamia, P=Significancia para el valor de Fis, F(n)=Frecuencia de alelos nulos,

EHW= Equilibrio de Hardy- Weinberg.
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Figura 1. Heterocigosidad esperada (He) y observada (Ho) en los nueve loci microsatélites por poblacion, las barras

representan los valores maximos y minimos. *=Diferencias significativas p<0.05.
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Figura 2. Representacién del numero de alelos privados (Np) en los nueve loci microsatélites por poblacidn, las barras
representan los valores maximos y minimos. *=Diferencias significativas p<0.05.
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Anexo 5

Deltak = mean([L"(K)]) / sd(L(K))
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Figura 1. Delta k obtenida mediante la prueba de Evanno, que indica el nUimero mas probable de componentes
genéticos (k = 3) para las poblaciones mexicanas.

Deltak = mean(|L"(K)|) / sd(L(K))
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Figura 2. Delta k obtenida mediante la prueba de Evanno, que indica el nimero mas probable de componentes

genéticos (k = 3) a escala global.
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Anexo 6

Tabla 1. Parametros genéticos estimados para los nueve loci en el grupo normal.

Locus N Na Np Ra Ho He Fis P F(n) EHW

Sel001|47 6.000 0.000 5.791 0.872 0.724 -0.194 ns -0.0945 ns
Sel002 (47 5.000 2.000 4.561 0.213 0.319 0.342 * 0.2067 oxk
Sel008 |47 9.000 2.000 7.964 0.766 0.739 -0.026 ns -0.0313 ns
Sel011|47 6.000 0.000 5.577 0.723 0.675 -0.061 ns -0.0354 ns
Sel017 (46 8.000 0.000 7.23 0.609 0.687 0.125 ns 0.0663 ns
Sel019 (40 5.000 0.000 4.7 0.850 0.749 -0.122 ns -0.0648 ns
Sdu21 (32 13.000 0.000 12.357 0.813 0.806 0.007 ns -0.0075 ns

Sdu32 (47 9.000 0.000 7.982 0.638 0.758 0.168 ns 0.086 ns
Sdud6 (47 5.000 1.000 4.775 0.426 0.568 0.261 ns 0.1428 o

Promedio 7.333 0.556 6.771 0.657 0.669 0.056 ns 0.030 7.333
DE 2.693 0.882 2.496 0.217 0.148 0.180 0.101 2.693
Mediana 6.000 0.000 5.791 0.723 0.724 0.007 -0.008 6.000
Minimo 5.000 0.000 4.561 0.213 0.319 -0.194 -0.095 5.000
Maximo 13.000 2.000 12.357 0.872 0.806 0.342 0.207 13.000

N=Numero de muestras, Na=nimero de alelos, Np=numero de alelos privados, Ra=riqueza alélica, Ho=heterocigosidad observada,
He=heterocigosidad esperada, Fis=Coeficiente de endogamia, P=Significancia para el valor de Fis, F(n)=Frecuencia de alelos nulos,
EHW?= Equilibrio de Hardy- Weinberg.

Tabla 2. Parametros genéticos estimados para los nueve loci en el grupo deforme.

Locus N Na Np Ra Ho He Fis P F(n) EHW

Sel001|62 7.000 0.000 6.598 0.903 0.754 -0.189 * -0.0963 ns
Sel002 |62 3.000 0.000 2.838 0.242 0.217 -0.105 ns -0.0579 ns
Sel008 |62 9.000 0.000 7.884 0.726 0.697 -0.033 ns -0.0166 ns
Sel011|62 9.000 0.000 8.115 0.806 0.712 -0.125 ns -0.0676 ns
Sel017 |62 11.000 0.000 9.941 0.758 0.749 -0.004 ns -0.0003 ns
Sel019 |62 6.000 0.000 5.439 0.823 0.760 -0.075 ns -0.0441 *
Sdu21 |29 13.000 0.000 12.895 0.793 0.800 0.026 ns -0.0017 ns
Sdu32 |62 10.000 0.000 8.979 0.565 0.773 0.277 * 0.1519 ok
Sdud46 |62 7.000 0.000 6.598 0.903 0.754 -0.189 * -0.0963 ns
Promedio 8.000 0.000 7.349 0.672 0.670 0.002 ns 0.000 8.000
DE 3.279 0.000 3.177 0.216 0.182 0.161 0.086 3.279
Mediana 9.000 0.000 7.884 0.758 0.749 -0.033 -0.017 9.000
Minimo 3.000 0.000 2.838 0.242 0.217 -0.189 -0.096 3.000
Maximo 13.000 0.000 12.895 0.903 0.800 0.277 0.152 13.000

N=Numero de muestras, Na=nUmero de alelos, Np=numero de alelos privados, Ra=riqueza alélica, Ho=heterocigosidad observada,
He=heterocigosidad esperada, Fis=Coeficiente de endogamia, P=Significancia para el valor de Fis, F(n)=Frecuencia de alelos nulos,
EHW-= Equilibrio de Hardy- Weinberg.



