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GLOSARIO

ADNmt: Material genético contenido dentro de las mitocondrias, encargado de la
codificacion del RNA, asi como proteinas presentes en la respiracion y la generacion
de energia. Es una molécula de forma circular de alrededor de 16,500 pares de bases.

AMOVA: Analisis de Varianza Molecular. Método para explica la diferenciacion

genética poblacional basado directamente en los datos moleculares.

Correccion de Bonferroni: Procedimiento no paramétrico el cual es empleado para
corregir el error tipo | (rechazar una hipétesis nula verdadera) cuando se realizan

multiples pruebas o comparaciones.

Cuello de Botella: Reduccion drastica del tamafio de la poblacién, que provoca que
variabilidad genética se vea reducida. Esta baja variabilidad puede durar cientos o

miles de afos, incluso cuando el tamafio de la poblacion se haya recuperado.

Diversidad haplotipica (h): Mide la probabilidad de que dos haplotipos seleccionados

al azar en una muestra sean diferentes.

Diversidad nucleotidica (1r): Mide la probabilidad de que dos nucleo6tidos homoélogos

seleccionados al azar sean diferentes.

Estructura genética poblacional: Esta se refiere a como se encuentran organizadas
las poblaciones en términos genéticos a través del tiempo y el espacio. La

diferenciacion se da cuando existe una disminucion del flujo genético entre ellas.

Evolucion Molecular Neutral: Modelo que sugiere que la mayoria de los cambios
evolutivos a nivel molecular son causados por la deriva genética de mutaciones

selectivamente neutras.

Filopatria: Tendencia de los individuos de permanecer o regresar periodicamente al

sitio donde nacieron para parir a sus crias.

Haplotipo: Si hablamos del ADNmt un haplotipo es una secuencia de nucleotidos

Unica que es heredado por la madre.



indice de fijacién Fst: indice de fijacion de Wright, que indica el grado de

diferenciacion genética existente en las poblaciones analizadas.

Nucleotido: Unidades organicas fundamentales de los acidos nucleicos, formados por

una base nitrogenada (Purina o Pirimidina), un grupo fosfato y un azucar.

Poblacién: Grupo de organismos de la misma especie que habitan en un area
geogréfica restringida y que tienen la capacidad de reproducirse con cualquier otro

miembro de dicho grupo.

Reaccion en cadena de la polimerasa (PCR): Método utilizado para realizar copias
de segmentos especificos de ADN (amplificar). EI ADN es desnaturalizado por
temperaturas elevadas, se afiaden regiones flanqueantes (iniciadores) y la secuencia
se copia por medio de la enzima Taq polimerasa termoestable. Al final de este proceso
se obtienen un aproximado de 100 millones de copias del segmento seleccionado.

Sverdrup (Sv): Es una unidad de medida del flujo de volumen por unidad de tiempo.
Equivale a 10% metros cubicos por segundo. Se usa principalmente en la oceanografia

para medir la cantidad de agua transportada por las corrientes oceéanicas.



RESUMEN

Las especies del género Rhizoprionodon representan un valioso recurso pesquero
alrededor del mundo. En el Océano Pacifico Oriental solo se encuentra una especie
perteneciente a este género, Rhizoprionodon longurio, el cual es de talla pequefia
(£1.50m de longitud total) y presenta hébitos costeros; preferentemente en sitios con
fondos fangosos. Tiene una reproduccion vivipara placentaria y es considerado
depredador terciario con hébitos alimenticios generalistas. Esta especie es capturada
en el Océano Pacifico Oriental Tropical por la flota pesquera de al menos cuatro
paises: México, Honduras, Costa Rica'y Panama. En el presente estudio se aborda un
analisis sobre la estructura genética poblacional de R. longurio a partir del andlisis de
la Region Control del ADNmt. Se obtuvieron muestras de cinco sitios en el litoral
mexicano, uno en Costa Rica y uno en Panama. En total se analizaron 128 secuencias.
Se calcularon los indices de diversidad genética, obteniendo un total de 63 haplotipos,
una diversidad haplotipica (h) de 0.9557 y nucleotidica (11) de 0.004652. Estos valores
son relativamente altos con respecto a los reportados para otras especies de
elasmobranquios de habitos costeros. Para tratar de evidenciar algun nivel de
estructura poblacional se realizé un Analisis de Varianza Molecular (AMOVA), el cual
indico una ausente diferenciacion genética entre los sitios de muestreo (Pst = 0.01854;
P=0.06061+/-0.00628). Un AMOVA adicional basado en hembras-juveniles tampoco
indicé diferencias significativas, indicando la falta de evidencias para sugerir un patrén
filopatrico asociado a hembras. El analisis de demografia histérica, basada en la
cuantificacion de las diferencias nucleotidicas pareadas (Mismatch) y pruebas de
neutralidad indica la ocurrencia de un evento de expansion repentina durante el
Pleistoceno, como ha sido reportado para otras especies distribuidas en la misma area
geografica o especies filogenéticamente relacionadas con R. longurio. Se recomienda
el uso de marcadores adicionales, altamente polimorficos (ej. Microsatélites) para
fortalecer la informacion reportada en el presente estudio. Mientras esta informacién
no se encuentre disponible, se sugiere considerar que R. longurio esta representado

por una sola poblacién.

Palabras Clave: ADNmt, AMOVA, haplotipo, nucle6tido, estructura genética.



1. INTRODUCCION

El tiburdn bironche Rhizoprionodon longurio (Jordan y Gilbert, 1882) (Fig. 1) pertenece
a la familia Carcharinidae y al género Rhizoprionodon, el cual cuenta con siete
especies reconocidas. Es la Unica especie del género presente en el Océano Pacifico,
particularmente distribuido a lo largo del Pacifico Tropical, desde el sur de California
hasta las costas de Peru. Es una especie de talla pequefia y de habitos costeros, con
preferencia por las zonas con sustrato fangoso (Ebert, 2003; Castro, 2011). Su mayor
abundancia ha sido registrada en las costas del Golfo de California, principalmente en

los estados de Baja California Sur, Sonora y Sinaloa (Bizzarro et al., 2009).

Los integrantes del genero Rhizoprionodon son conocidos como Sharpnose Sharks
debido a que presentan un hocico largo y puntiagudo. Rhizoprionodon longurio puede
diferenciarse del resto de los carchariniformes del Pacifico Tropical debido a que
cuenta con pliegues labiales muy largos y el inicio de la segunda aleta dorsal esta por
detras del inicio de la aleta anal. Su coloracion es café cobriza en la zona dorsal,
mientras que en la parte ventral es blanca, pasando por tonos grisaceos en los

costados (Compagno et al., 1995; Castro, 2011).

Es un depredador terciario con habitos generalistas, cuya alimentaciéon se basa
principalmente en cefalopodos como los argonautas y peces epipelagicos y benténicos
(Conde, 2009; Osuna-Peralta et al., 2014). Son viviparos placentarios que presentan
una temporada reproductiva de marzo a junio y un periodo de gestacion de 10 a 12
meses. Las camadas son de 4 a 12 crias (promedio = 7.4) y las crias nacen con una
longitud aproximada de 31 cm (Marquez-Farias et al., 2005; Salomon-Aguilar et al.,
2009).

Esta especie alcanza la madurez reproductiva a la talla de 80 a 100 cm en las costas
del Pacifico mexicano y una vez alcanzada la madurez sexual su periodo reproductivo
es continuo, ya que al expulsar una camada comienza un nuevo ciclo reproductivo
iniciando con la gestacion de una nueva camada (Corro-Espinosa et al., 2011). A lo
largo del Golfo de California se han descrito posibles areas de crianza para la especie,

desde el Golfo de Santa Clara, Son.; hasta Mazatlan, Sin.; incluyendo zonas



intermedias como Puerto Pefiasco, Son. y la Bahia de La Paz, B.C.S. (Salomén-
Aguilar et al., 2009).

En contraste con la mayoria de las especies de elasmobranquios, el tiburdn bironche
presenta una longevidad relativamente corta (6-8 afios), una maduracién temprana
entre los 2 y 3 afios de edad, y un nimero de descendientes relativamente alto. Debido
a estas caracteristicas se ha sugerido que, si se maneja manera adecuada, podria
soportar una pesca dirigida a través de los afios (Corro-Espinosa et al., 2011).

Fig.1. Tiburén Bironche, Rhizoprionodon longurio (Jordan y Gilbert, 1882) (Foto

tomada de Mexican-Fish.com.).

Los elasmobranquios son un valioso recurso pesquero alrededor del mundo. En
algunos paises, principalmente los tiburones, son el sustento de importantes
pesquerias y representan una valiosa fuente de proteina de facil acceso y de bajo
costo para la subsistencia de algunas comunidades costeras. Los tiburones han sido
explotados desde hace siglos, sin embargo en las ultimas décadas la evolucion de las
pesquerias, asi como la demanda de sus productos derivados han llevado a poner en
riesgo las poblaciones de algunas especies debido a la pesca desmedida y a gran

escala a las cuales las especies estan sujetas (Vannuccini, 1999).

Segun la FAO del afio 1950 al 2000 las capturas mundiales de tiburon se triplicaron,
alcanzando su pico mas alto en el afio 2000 (888,000 toneladas). A partir de este punto
las capturas fueron disminuyendo gradualmente hasta que en el afio 2010 se

registraron capturas correspondientes al 89% (790,000 toneladas) con respecto a ese



maximo registrado a nivel mundial.Debido a esta disminucion algunos paises
empezaron a implementar medidas de manejo basadas en la designacion de una talla
minima de captura y el establecimiento de periodos de veda temporales o
permanentes para la proteccion de las especies. Estas y otras medidas de
conservacion se han estado estableciendo de manera exitosa durante afios recientes
llegando a existir incluso convenios regionales e internacionales para la proteccion de
las especies de tiburones (FAO, 2015; CONAPESCA, 2018).

Dentro del Pacifico Oriental Tropical el establecimiento de estas medidas de
conservacion no fue la excepcion. México, que se encuentra dentro de los primeros 10
paises en cuanto a capturas de tiburén a nivel mundial, implement6é en 2004 un plan
de manejo de los recursos tiburones y rayas. En 2006 se publicé la norma oficial
mexicana 029 (Nom-029-2006), donde se estipula que el aleteo queda prohibido, asi
como la pesca de algunas especies como el tiburon ballena, tiburdn blanco y el grupo
de las mobulas. Por ultimo en 2012 se establecieron periodos de veda para tiburones

y rayas tanto en las costas del Pacifico como en las del Atlantico.

Por su parte en Centro América en 2011, se cre0 el Plan de Accion Regional para la
Ordenacion y Conservacion de los Tiburones en Centroamérica (PAR-TIBURON)
donde estan incluidos todos los paises centroamericanos: Belice, Guatemala,
Honduras, Costa Rica, El Salvador, Nicaragua y Panama. Este plan de accion busca
armonizar las medidas de ordenacidon de los siete paises, tomando en cuenta las
especies compartidas y las que se consideran que deben tener un cuidado de
proteccion especial, como el pez sierra, el tiburon ballena y los tiburones martillos
(OSPESCA, 2011).

Para crear este tipo de planes y normativas es importante tener el mayor conocimiento
posible de las especies que se estan explotando para asi poder realizar un manejo
apropiado de los recursos. Informacién relevante sobre la estructura poblacional e
historia de vida aportan una parte primordial para soportar planes de manejo y detectar
unidades de manejo a lo largo de su distribucion (Rocha-Olivares y Sandoval-Castillo,
2003).



Una herramienta fundamental para identificar el grado de aislamiento reproductivo que
presentan las especies es mediante andlisis genéticos. Parte primordial de los estudios
genéticos en animales son los marcadores empleados los cuales son basados en el
ADN nuclear (ADNn), que se heredan de manera biparental, y en el ADN mitocondrial
(ADNmt), que heredan de forma monoparental, especificamente matrilineal (Grant et
al., 1999).

Los marcadores genéticos mas comunmente empleados en estudios de
microevolucién son los microsatélites (ADNn) y un segmento del ADNmt conocido
como Region Control. Los microsatelites, debido a su origen biparental, a que estan
expuestos a eventos de entrecruzamiento durante la reproduccion y a que tienen una
elevada tasa de mutacion, son altamente polimorficos, y en consecuencia son
utilizados principalmente para analisis de genética poblacional y pruebas de

paternidad.

La region control del genoma mitocondrial se emplea principalmente en estudios de
demografia, filogeografia y de estructura poblacional, ya que su tasa de mutacion
también es elevada; mas que la del resto del genoma mitocondrial. Consecuentemente
genera una elevado polimorfismo que es Util para detectar diferencias entre individuos
filogenéticamente cercanos. Debido a que el ADNmt no esta expuesto a cambios por
recombinacion, se espera que los cambios por mutacion encontrados en los linajes
maternos sean principalmente influenciados por la separacién y el aislamiento
reproductivo de las poblaciones (Rocha-Olivares y Sandoval-Castillo, 2003; Arif y
Khan, 2009).

El tiburén bironche es una especie de interés comercial y a la fecha se carece de
informacion que permita soportar la existencia de poblaciones biolégicas o stocks
desde una perspectiva de aprovechamiento pesquero. En este estudio se llevo a cabo
un analisis poblacional enfocado a inferir la diversidad genética y el nivel de
estructuraciéon genética poblacional de esta especie de cazén. Las muestras
analizadas provienen de sitios que cubren su principal area de distribucion. Todos los

analisis fueron basados en secuencias de la regién control del ADNmt.



2. ANTECEDENTES

Los estudios sobre la estructura genética poblacional en el noreste de México han
incluido diversas especies de elasmobranquios y en la mayoria de estos estudios
fueron detectadas diferencias poblacionales. Por ejemplo Sandoval-Castillo et al.
(2004), encontraron evidencias de un aislamiento criptico de la guitarra blanca
Rhinobatos productus en el Golfo de California. Ellos compararon muestras de Bahia
Almejas, B.C.S., y Bahia de Kino, Son., y encontraron altos niveles de divergencia
entre los individuos de las dos zonas, lo que fue asociado a la presencia de barreras

fisicas y oceanogréficas en la region.

Ramirez-Amaro (2009), analizd6 muestras del tibur6n angelito Squatina californica en
ambas costas de la peninsula de Baja California mediante la region control del ADNmt.
Este autor encontréo 29 haplotipos no compartidos entre las zonas de muestreo
evidenciando una clara segregacion geografica. El resultado del analisis de varianza
molecular (AMOVA) indicé diferencias significativas entre localidades soportando que
el tiburon angelito se encuentra integrado en dos poblaciones, una en la costa
occidental de la Peninsulay la otra en el Golfo de California. Ambos estudios atribuyen
las causas de las diferencias encontradas a los procesos oceanograficos que tienen
lugar en la boca del golfo, producidos por la convergencia de tres diferentes masas de
agua, asi como a las grandes profundidades (>3000 m) que presentan algunas

cuencas oceanicas presentes en la zona, que evitan la dispersion de los organismos.

Otros estudios sobre la estructura genética poblacional han sido realizados a partir de
muestras colectadas en un area mas extensa, que incluye gran parte del Pacifico
Oriental Tropical. Castillo-Olguin et al. (2012) realizaron un analisis de la estructura
genética poblacional de Sphyrna lewini con el interés de identificar unidades de
conservacion en el Pacifico mexicano. Ellos analizaron la regién control de ADNmt y
emplearon cinco loci microsatélites. Con las secuencias mitocondriales, no fue posible
detectar diferencias entre sitios; sin embargo, a partir de los microsatélites ellos
mostraron una notable divergencia genética entre la poblacion de Baja California con
respecto al resto de las localidades, asi como diferencias significativas entre las

regiones del norte y centro del Pacifico mexicano.



Galvan-Tirado et al. (2013) infirieron la historia demografica y estructura genética
poblacional de Carcharhinus falciformis mediante la region control del ADNmt en el
Océano Pacifico. Los resultados que encontraron soportaron la existencia de un bajo,
pero significativo, nivel de diferenciacion genética entre la zona este y oeste,
constituyendo la primera evidencia de la presencia de dos poblaciones distintas. Sus
resultados también soportaron la idea de que la especie se expandid desde el este
hacia el oeste del Océano Pacifico. Chabot et al. (2015), estudiaron el efecto de las
barreras biogeograficas y filogeogréaficas sobre el flujo genético de Mustelus henlei en
el noreste del Pacifico. Basados en los resultados obtenidos del analisis de la region
control y seis loci microsatélites soportaron la presencia de tres poblaciones: una
nortefla (San Francisco), una central (Santa Barbara, Santa Catalina, Punta Lobos y

San Felipe) y una sureia (Costa Rica).

Con respecto a Rhizoprionodon longurio, no existen estudios documentados
sobre un andlisis de la estructura genética poblacional. El conocimiento existente mas
relacionado con esta especie proviene de estudios realizados en el Atlantico de dos
especies del mismo género. Basados en la region control del ADNmt, Mendonca et al.
(2009) detectaron una débil estructura poblacional en Rhizoprinodon lalandii en las
costas de San Paolo; una area de estudio relativamente pequefia. Sin embargo, en
2013, estos mismos autores publicaron resultados encontrados para esta misma
especie a partir de datos procedentes de un area mucho mas amplia, que incluyo
muestras de las Costas de Brasil y del Caribe. Los resultados de este ultimo estudio
soportaron una fuerte diferenciacion genética entre estas dos regiones y sugieren una
posible filopatria por parte de las hembras. Estos mismos autores (Mendonca et al.,
2011) analizaron la diversidad y estructura genética de Rhizoprionodon porosus
empleando secuencias de ADNmt. Ellos encontraron un total de 54 haplotipos y dos
poblaciones bien diferenciadas como consecuencia de un flujo genético limitado por la
corriente Ecuatorial, incidiendo en la integracién de una poblacion en el Caribe y otra
en las costas de Brasil. Basado en estos resultados los autores sugieren considerar

estas poblaciones como dos unidades de manejo.



3. JUSTIFICACION

Para llevar a cabo el aprovechamiento de los recursos es importante tener un
conocimiento adecuado de la biologia y ecologia de las especies de interés, de tal
manera que la implementacion de las medidas de manejo, basadas en la informacion
cientifica obtenida, impida afectaciones irreversibles en las poblaciones. Debido a la
importancia econdmica del recurso tiburon alrededor del mundo y a las grandes
variantes de historias de vida que se presentan entre las especies de este grupo, es
importante hacer inferencias sobre la dinamica y la estructura de sus poblaciones
(Riddle et al., 2000; FAO, 2015). El tiburon bironche se encuentra dentro de las
primeras cinco especies de talla pequefia mas capturadas en el Pacifico mexicano.
Ademas, esta especie se encuentra dentro del PAR-TIBURON de Centroamérica ya
gue es un recurso que es aprovechado por la mayoria de los paises que forman parte
de este plan de accion regional (Bizarro et al., 2007; OSPESCA, 2011). Por lo anterior,
es importante generar informacion adecuada para que se pueda llevar a cabo un plan

de manejo multinacional y la pesqueria se mantenga a través del tiempo.

4. PREMISAS

e Las especies de talla pequefia tienen una capacidad de dispersion limitada, por
lo cual tienden a formar poblaciones diferentes.

e Las especies con distribuciones amplias suelen formar agrupaciones con los
individuos mas cercanos, lo cual propicia formacion de diferentes poblaciones.

e En el noroeste de México se han detectado diferencias poblacionales en

algunas especies de tiburones.

5. HIPOTESIS

Considerando las caracteristicas biolégicas de la especie y las diferentes condiciones
ambientales a lo largo de la distribuciébn de R. longurio se espera encontrar una
estructura genética poblacional significativa a lo largo de las costas del Océano

Pacifico Oriental Tropical.



6. OBJETIVOS
6.1. Objetivo General

Estimar la diversidad y estructura genética poblacional de R. longurio en las costas del
Pacifico Oriental Tropical mediante analisis de secuencias del ADNmt.

6.2. Obijetivos Particulares

e Determinar la diversidad genética de R. longurio en diferentes sitios de su area
de distribucion.

e Determinar la estructura genética poblacional de R. longurio a lo largo de los
distintos sitios de recolecta.

e Inferir los procesos de demografia histérica para R. longurio.

7. AREA DE ESTUDIO

El Océano Pacifico Oriental Tropical es una zona que presenta una serie de
caracteristicas oceanograficas Unicas debido a las cuales existe una gran
productividad y riqueza biolégica, haciéndolo un ecosistema muy particular. Estas
caracteristicas dependen de la variabilidad temporal de las condiciones atmosféricas
generadas dentro y fuera de la region (Lavin et al., 2006). Las caracteristicas
atmosféricas estan relacionadas con el intercambio de calor y humedad aire-mar,
teniendo influencia directa sobre la temperatura y salinidad superficial del mar, lo que
a su vez puede modificar las condiciones de la termoclina e influir en la profundidad a
la que se encuentra la capa de mezcla. Los vientos también pueden inyectar impulso
al mar y mediante el trasporte de Ekman producir afloramientos tanto en la costa como
en aguas abiertas, asi como la generacion de frentes y remolinos (Fielder y Talley,
2006; Willet et al., 2006).

Wyrtki (1965) describié tres patrones principales asociados a las corrientes y su
interacciéon en el Pacifico Oriental Tropical. El primer patrén, es el mas estable y se
produce de agosto a diciembre, cuando la Contracorriente Ecuatorial, sumada a la
Corriente Ecuatorial del Sur, se desarrolla totalmente. El agua de la Contracorriente

Ecuatorial fluye alrededor del Domo de Costa Rica, integrandose a la Corriente

8



Costera de Costa Rica y adentrandose hasta la Corriente Ecuatorial del Norte,
aproximadamente a los 20°N. Durante este periodo la Corriente de California es débil
y retrocede hacia la costa de Baja California cerca de los 25°N. En el mes de enero la
Contracorriente Ecuatorial empieza a perder fuerza a la vez que la Corriente de

California comienza a recuperarse ganando terreno hacia el sur.

El segundo patron de circulacion se produce de febrero a abril. En este periodo la
Corriente de California es fuerte y se mueve hacia el sur, desplazando a la Corriente
Ecuatorial del norte. La Contracorriente Ecuatorial desaparece completamente. Frente
a la costa de Centroamérica se forman dos giros de gran tamafio uno ciclénico y otro
anticiclénico. El tercer patron de circulacion se desarrolla de mayo a junio. Durante
este periodo la Corriente de California aun es fuerte y la Contracorriente Ecuatorial se

forma nuevamente.

La mayor parte de la Contracorriente se mueve hacia el norte a través de la Corriente
Costera de Costa Rica que durante ese periodo va de Centroamérica hasta Cabo
Corrientes. El afluente principal de la Corriente Ecuatorial del Norte es la Corriente de
California que llega lejos al sur pero no penetra hacia Centroamérica. Durante julio y
agosto la Corriente de California progresivamente pierde fuerza y la Corriente

Ecuatorial del Norte recibe cada vez mas agua de la Contracorriente Ecuatorial.

Para el presente estudio se llevo a cabo la recolecta de muestras en siete zonas a lo
largo del Pacifico Oriental Tropical, desde el Golfo de California hasta las Costas de

Panama (Fig. 2).
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Fig.2. Sitios de muestreo en el Océano Pacifico Oriental Tropical: Santa Rosalia,
B.C.S. (amarillo); La Paz, B.C.S. (azul); La Reforma, Sinaloa (rojo); Bahia de

Banderas, Nayarit (rosa); Oaxaca (verde); Costa Rica (gris) y Panama (morado).
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8. MATERIAL Y METODOS

8.1. Trabajo de campo

Las muestras se recolectaron en 2018 y principios de 2019 con ayuda de la flota
artesanal a lo largo de las costas de Baja California Sur. Las muestras provenientes
de Mazatlan, Sinaloa y Bahia de Banderas, Nayarit fueron obtenidas y proporcionadas
por los Centros Regionales de Investigacion Acuicola y Pesquera (CRIAP)
correspondientes a estas zonas y las muestras correspondientes a Costa Rica y
Panama fueron colectadas y proporcionadas por el Laboratorio BIOMOL de la
Universidad de Veritas en Costa Rica. De cada individuo se tomaron la longitud total,
el peso, se registrd el sexo y se obtuvo aproximadamente un cm? de tejido muscular

de la parte dorsal, el cual fue preservado en etanol al 95 o 100%.

8.2. Trabajo de laboratorio

Se realiz6 la extraccion del ADN mediante el Kit de extraccion Qiagen siguiendo los
pasos descritos por el fabricante. La calidad del ADN extraido se comprobd mediante
una electroforesis empleando geles de agarosa al 1% tefiidos con GelRed (Uribe-
Echeverry et al., 2013). Los geles fueron revelados a través de un transiluminador de

rayos UV.

Mediante la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR) se amplificé un fragmento de
la region control del genoma mitocondrial empleando inicialmente los iniciadores
disefiados por Mendonca (2009) para las especies del género Rhiziprionodon en el
Atlantico. A partir de estas secuencias, se disefiaron iniciadores especificos (RlongRC-
F TCATTAATCGATATTCCCCTATATCA y RlongRC-R
GCATGGCACTGAAGATGCTA) con la intencion de lograr una amplificacion exitosa
en todos los individuos. Los iniciadores fueron disefiados en el programa PRIMER3
(Untergasser et al., 2012), y el fragmento obtenido fue de aproximadamente 900 pb

(pares de bases).

Para el disefio de los iniciadores se consideré que la longitud de los iniciadores

estuviera entre 15 y 21 pb, el porcentaje de purinas y pirimidinas fuera similar
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(G+C=50-70%), los iniciadores no fueran complementarios entre si y que la

temperatura de alineamiento estuviera entre 50 y 65°C (Abd-Elsalam, 2003).

El protocolo utilizado para la PCR fue el mismo para ambos pares de iniciadores. Se
prepard un mezcla para cada reaccion con un volumen de 25 pl, el cual contenia: 5 pl
de BSA (Albumina) (0.22%), 5 pl de Buffer Taq (5x), 0.5 pl de dNTP’s (10 mM), 1.2 ul
de cada uno de los iniciadores (10 uM), 4 ul de MgClz (50 mM), 6.85 pl de H.O-milliQ,
0.25 pl de Taq polimerasa (5 U/ul) y 1 pl de nuestro ADN extraido.

Los tiempos que se establecieron para la reaccién fueron de 94°C durante 4 min para
la desnaturalizacién, posteriormente 30 ciclos que incluian una desnaturalizacion de
94°C durante 30 s, un alineamiento de 30 s a 53°C y una extension de 1 min a 72°C.
Se realizé una extension final durante 5 min a 72°C. Se verifico la calidad y la longitud
del segmento amplificado de las muestras mediante una electroforesis (30 min a 100
V) en un gel de agarosa al 1% tefido con GelRed, para posteriormente ser revelados

en el transiluminador de rayos UV.

El producto de las amplificaciones fue secuenciado en ambas direcciones (Macrogen,

Corea) utilizando los mismos iniciadores empleados en las amplificaciones.

8.3. Andlisis de datos

La edicion de las secuencias se realiz6 empleando el programa Chromas Pro v1.7.7
(Technelysium Pty, Ltd) y una vez editadas se les realizé alineamiento mdaltiple
empleando el algoritmo Clustal W (Thompson et al., 1997) incluido en el programa

Mega v6 (Tamura et al., 2013) usando los ajustes por defecto.

Para determinar la diversidad genética se obtuvo el nimero de haplotipos, el nUmero
de sitios segregantes (S) y la variabilidad genética a partir de la diversidad haplotipica
(h) y la diversidad nucleotidica (1r). La primera (h) mide la probabilidad de que dos
haplotipos seleccionados al azar de una muestra sean diferentes y la segunda (1)
evalla la probabilidad de que dos nucleétidos homdélogos seleccionados al azar sean
diferentes (Nei, 1987). Estos parametros fueron estimados utilizando el programa
ARLEQUIN 3.5 (Excoffier y Lischer, 2011).
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Para inferir la estructura poblacional de R. longurio se emple6 un Andlisis de varianza
molecular (AMOVA) global considerando todos los sitios de muestreo con el fin de
cuantificar el porcentaje de varianza producido dentro y entre las poblaciones y
soportar estadisticamente la presencia de una estructura genética poblacional.

Tratando de identificar un patrén filopatrico asociado a las hembras, también se realizé
un AMOVA empleando Unicamente las hembras adultas y organismos juveniles. La
inclusion de juveniles sin importar el sexo en este ultimo analisis fue debido a que se
considerd que a esta edad los organismos aun no se han separado de su area de

crianza y en consecuencia reflejan los linajes maternos presentes en esa zona.

Considerando que el marcador genético empleado es de herencia materna se
esperaria encontrar una mayor seflal de una estructura poblacional en el grupo
hembras-juveniles si el origen de la diferenciacion fuera debido a un patrén filopatrico

asociado a las hembras.

Posteriormente, se calculé el indice de fijacién (Pst) mediante comparaciones
pareadas entre todos los sitios con la intencion de detectar los principales causante de
potenciales diferencias genéticas (Excoffier et al., 1992; Meirmans y Hedrick, 2011).
Estas estimaciones fueron realizadas en el programa ARLEQUIN 3.5 (Excoffier y
Lischer 2011).

Se ajusto el nivel de significancia (P) para tratar de minimizar el error causado por las
comparaciones pareadas, aplicando el ajuste de Bonferroni (Rice, 1989).
Considerando que la diversidad nucleotidica, el AMOVA y las comparaciones
pareadas representan parametros que consideran distancias moleculares, se busco el
modelo de sustitucion nucleotidica que mejor representara los datos. Este analisis se
realizé en el programa jModelTest 0.1.1. (Posada, 2008). El modelo que mejor se
ajusto a los datos fue elegido mediante el criterio de informacion de Akaike (CIA) y el

criterio de informacion Bayesiana (CIB).

El modelo elegido fue el de Tamura & Nei (TrN+I+G), el cual contempla diferentes

tasas evolutivas entre las transiciones (A-G, C-T) mientras que a las transversiones
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les asigna la misma tasa evolutiva, sin embargo esta puede variar dependiendo a qué

tipo de transicidn estén ligadas (Tamura y Nei, 1993).

Para determinar una posible estructuracion geografica de R. longurio en el Pacifico
Oriental Tropical se utilizé el programa BAPS 6.0 (Bayesian Analysis of Population
Structure; Corander et al., 2008), que permite agrupar las secuencias en unidades
poblacionales genéticamente homogéneas mediante un método de inferencia
bayesiana, donde el nimero de grupos esta dado bajo el modelo de mezcla. Las
estimaciones se hicieron incluyendo las coordenadas geograficas por sitio de muestreo
obtenidas de Google EarthTM. El analisis se realiz6 suponiendo grupos (K) de 1, 3, 5
y 10, con cinco réplicas para cada valor de K. Obteniéndose un valor de K
correspondiente al numero tedrico de poblaciones en las que estan divididas nuestras
muestras. Se estima la probabilidad posterior (In Pr (i/K)) de que el individuo (i)

provenga de una poblacion (K).

Se realiz6 un analisis fileogeografico global con base en una red de minima expansion

generada en el programa Netwok 4.2.0.1 (www.fluxusengineering.com/sharenet.htm).

Este esquema integra relaciones entre haplotipos, tomando en cuenta sus frecuencias
y su procedencia geografica. De esta manera, es posible evaluar visualmente, la
relacion filogenética entre los linajes y si dichos linajes proceden de la misma o distinta
region geografica. Por ultimo, utilizando el programa hierBAPS (Corander et al., 2008),
se busco soportar la presencia del patron filogeografico mediante el analisis de datos

de manera jerarquica empleando probabilidades bayesianas (Cheng et al., 2013).

Utilizando el programa Isolation By Distance (Bohonak, 2002) se buscé evidencia del
modelo de aislamiento por distancia a partir de una prueba de Mantel considerando
una matriz de distancias genéticas y una matriz de distancias geograficas empleando
10,000 permutaciones. Las distancias genéticas fueron representadas por los valores
de ®st transformados de acuerdo con Rousset’s (1997): @st/ (1- Pst). Las distancias

geograficas entre los sitios de muestreo fueron obtenidas de GoogleEarthTM.

Los patrones globales de demografia historica de R. longurio fueron inferidos mediante
el analisis de la distribucién de las diferencias nucleotidicas pareadas de las

secuencias (Mismatch Distribution).
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La prueba estadistica para soportar el ajuste de los datos a modelos de expansion fue
basada en la suma de las desviaciones cuadradas (SSD). Si los valores de las SSD
son elevados la distribucion tiende a ser multimodal lo que estaria reflejando que la
poblacion ha permanecido estable, en cambio si dichos valores son bajos o cercanos
a cero, la distribucién tiende a ser unimodal y sugeriria que dicha poblacién ha pasado
por un proceso de expansién demografica repentina (Rogers y Harpending, 1992;
Schneider y Excoffier, 1999).

Se realizaron las pruebas de neutralidad D de Tajima y la F de Fu con la finalidad de
evaluar la desviacion de los datos con respecto a los modelos de evolucién molecular
neutral. Ambos analisis se prueban bajo la generacién de muestras aleatorias bajo la
hipétesis de una seleccion neutral en una poblacidn en equilibrio. En el caso de Tajima
D se utliza un algoritmo de simulacion coalescente. Si obtenemos valores
significativos de D pueden indicar una posible expansion poblacional, cuellos de botella
o heterogeneidad en las tasas de mutacion. El estadistico F de Fu tiende a ser sensible
a los procesos de expansion demografica (Tajima, 1993; 1996; Fu, 1997). Ambos
analisis se realizaron a partir de 1000 simulaciones en el programa ARLEQUIN 3.5
(Excoffier y Lischer 2011).

Por ultimo se calcul6 el tiempo transcurrido desde la expansion poblacional de la
especie, para las muestras en general y para cada uno de los sitios de colecta a partir
de la formula 1 = 2ut (Rogers y Harpending, 1992), en donde tau (1) es el valor maximo
de la distribucion, u representa la tasa de mutacidén y t es el tiempo desde la expansion.
La tasa de mutacion fue inferida a partir de la tasa de divergencia (0.8% mda™)
estimada para Sphyrna lewini a partir de la distancia genética encontrada entre

poblaciones transistmicas del Atlantico y Pacifico (Duncan et al., 2006).
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9. RESULTADOS

Se obtuvieron 128 secuencias de un fragmento de la Region Control del ADNmt de los
individuos recolectados lo largo del Océano Pacifico Oriental Tropical. La longitud
editada y analizada de este fragmento fue de 780 pb.

9.1. Diversidad Genética

Se encontr6 un total de 63 haplotipos con un promedio de 11.4 de transiciones, 1.5 de
transversiones y 13 sustituciones. Los valores de diversidad fueron relativamente
elevados y similares en los siete sitios de muestreo. La localidad con la diversidad
haplotipica mas elevada fue Costa Rica (0.9827), mientras que la mas baja fue Bahia
de Banderas (0.8929). La diversidad nucleotidica fue mayor en Panama (0.005601) y
de nuevo los valores mas bajos se presentaron en Bahia de Banderas (0.003810)
(Tabla I). Los bajos valores de diversidad encontrados en Bahia de Banderas pueden

estar relacionados con el bajo numero de muestras obtenido en la zona.

Tabla I. Medidas de diversidad genética de R. longurio en el Pacifico Oriental Tropical.
Incluye el nimero de individuos (n), numero de haplotipos (N), sitios segregantes (S),

diversidad haplotipica (h) y diversidad nucleotidica ().

Localidad n N S h n
Santa Rosalia 27 17 17 0.9430 0.004720
La Paz 21 15 14 0.9667 0.004554
Sinaloa 18 13 14 0.9477 0.005109
Bahia Banderas 8 6 8 0.8929 0.003810
Oaxaca 19 16 11 0.9825 0.004434
Costa Rica 22 18 11 0.9827 0.004342
Panama 13 11 15 0.9744 0.005601
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9.2. Estructura Genética y filogeografia

Para evidenciar una posible estructura genética de R. longurio en el Pacifico Oriental
Tropical se realizaron dos Andlisis de Varianza Molecular; el primero fue un analisis
global y él segundo se realiz6 solo con las hembras maduras y organismos juveniles.
El andlisis global no revelo la existencia de diferencias estadisticamente significativas
(Pst = 0.0154; P= 0.06061). Cuando se realizaron las comparaciones pareadas se
encontraron diferencias entre las localidades de Oaxaca y Bahia de La Paz
(P=0.00488) (Tabla II). Sin embargo, después de aplicar el ajuste de Bonferroni la

significancia de la prueba no soporté las diferencias (P < 0.00238).

Tabla Il. Comparaciones pareadas entre las localidades del Pacifico Oriental Tropical,
Santa Rosalia, B.C.S. (SR); La Paz, B.C.S. (LP); La Reforma, Sinaloa (SN); Bahia de
Banderas, Nayarit (BB); Oaxaca (OAX); Costa Rica (CR) y Panama (PA). Debajo de
la diagonal se encuentran los valores de ®st, y sobre la diagonal encontramos los

valores de P correspondientes a cada comparacion.

SR LP SN BB OAX CR PA

0.59668 0.36426 0.61328 0.12402 0.34570 0.39844

LP -0.00828 0.08789 0.77148 0.00488 0.09180 0.41602
SN 0.00327 0.03495 0.42285 0.10938 0.05859 0.18457
BB -0.01893 -0.03606 -0.00253 0.05566 0.17871 0.45898

OAX | 0.02945 0.07549 0.03604 0.08567 0.24609 0.20410
CR 0.00372 0.03124 0.04249 0.03496 0.01454 0.43945
PA -0.00002 0.00023 0.02409 -0.01134 0.02189 -0.00117

Para el analisis de hembras y juveniles se utilizaron 86 secuencias, se excluyo la zona
de Bahia Banderas ya gque no se cuenta con la informacion de la longitud y el sexo de
los organismos. Los resultados de este analisis tampoco soportaron diferencias
significativas entre las localidades (®st = 0.01625; P= 0.14858). Al realizar las
comparaciones pareadas entre las localidades incluidas en este analisis tampoco se

encontraron diferencias entre ellas (Tabla III).
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Tabla lll. Comparaciones pareadas de hembras maduras y juveniles de ambos sexos
en el Pacifico Oriental Tropical: Santa Rosalia, B.C.S. (SR); La Paz, B.C.S. (LP); La
Reforma, Sinaloa (SN); Oaxaca (OAX); Costa Rica (CR) y Panamé (PA). Debajo de la
diagonal se encuentran los valores de ®st, y sobre |la diagonal encontramos los valores

de P correspondientes a cada comparacion.

SR LP SN OAX CR PA

0.55078 0.24219 0.23926 0.61230 0.30273
0.05957 0.16309 0.18555 0.23535
0.17773 0.08594 0.13281
0.34668 0.63770
0.51172

LP -0.01068
SN 0.01852 0.05610
OAX | 0.01581 0.02870 0.02968
CR -0.01325 0.02215 0.05000 0.00370

PA 0.01389 0.02797 0.06286 -0.03514 -0.01772

El analisis bayesiano realizado en BAPS indico que la particion con mayor probabilidad
fue K=1 (log (marginal likelihood) promedio de -887.9354), y en consecuencia se

soporté la agrupacion de las 128 secuencias analizadas en un grupo unico.

La red de minima expansion del Pacifico Oriental Tropical no mostré un patron
filogeografico que soportara la presencia de una estructura genética poblacional
(Fig.3). En cada localidad se encontraron algunos haplotipos Unicos pero éstos
ocurrieron en bajas frecuencias. El haplotipo que se encontré con mayor frecuencia
(Hap_1) estuvo representado por 18 secuencias y ocurrid en los siete sitios de

muestreo.
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Fig.3. Red de minima expansion (median joining) basada en las frecuencias
haplotipicas de las secuencias de la region control de R. longurio en el Pacifico Oriental
Tropical; Santa Rosalia B.C.S. (amarillo); La Paz, B.C.S. (azul); La Reforma, Sinaloa
(rojo); Bahia de Banderas, Nayarit (rosa); Oaxaca (verde); Panama (morado) y Costa

Rica (gris).

Como resultado de agrupacion jerarquica por medio de hierBAPS, se detectaron dos
clados (Fig.4). Sin embargo, los individuos procedentes de los distintos sitios
mostraron una distribucion relativamente similar entre los clados (Fig.5), lo cual soportd
la ausencia de un patron filogeografico claro dada la presencia de ambos clados a lo

largo de todo el Pacifico Oriental Tropical.
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Fig.4. Analisis jerarquico de estructura genética poblacional realizado con hierBAPS.
El eje “Y” representa a los organismos (del individuo 1 al 128) y el eje “X” muestra los
sitios polimorficos. Los colores muestran las bases nitrogenadas: Adenina (azul),
Citosina (amarillo), Guanina (rojo) y Timina (verde).
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Fig.5. Distribucion de los clados encontrados mediante el analisis jerarquico realizado
en hierBAPS en cada sitio de muestreo a lo largo el Pacifico Oriental Tropical. Clado
1 (Azul) y Clado 2 (Naranja).



El analisis de aislamiento por distancia indicé una ausente correlacion entre las
distancias genéticas y las distancias geograficas (r=0.1616, P=0.2069) podemos
concluir que las distancias genéticas entre nuestros individuos no estan relacionadas

con la distancia geografica que existe entre ellas.
9.3. Demografia historica

La prueba “D” de Tajima no fue significativa para ninguna de las localidades (P > 0.05).
La “Fs” de Fu present6 valores negativos en todas las localidades y con excepcion de
la localidad de Bahia de Bandera, los valores fueron estadisticamente diferentes a los
esperados en un estado de neutralidad (P < 0.05) soportando eventos de expansion
demografica. Las sumas de las desviaciones cuadraticas (SSD) no fueron
significativamente diferentes del modelo de expansion y en ese sentido también

soportaron un evento historico de crecimiento demografico repentino (Tabla 1V).

Tabla IV. Pruebas de neutralidad de “D” de Tajima y “Fs” de Fu, y los valores de las
sumas de las desviaciones cuadradas (SSD) del andlisis de la distribucién de las
diferencias pareadas bajo el modelo de expansidn repentina para las localidades de
R. longurio en el Pacifico Oriental Tropical. Dentro del paréntesis se muestran los

valores de P.

Localidad

"D" de Tajima

"Fs" de FU

SSD

Santa Rosalia
La Paz

Sinaloa

Bahia Banderas
Oaxaca

Costa Rica

Panama

-0.62794(0.290)
-0.36810(0.413)
-0.14958(0.499)
-0.24580(0.432)
0.29278(0.658)
0.35717(0.683)
-0.47669(0.331)
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-9.00070(0.000)
-8.64089(0.000)
-5.99148(0.003)
-1.66576(0.084)

-12.45451(0.000)
-14.90835(0.000)

-5.27486(0.006)

0.00757(0.349)
0.00142(0.789)
0.00321(0.798)
0.06460(0.094)
0.00755(0.330)
0.00275(0.688)
0.00618(0.720)



A partir del andlisis de las diferencias pareadas se puede observar una tendencia
unimodal en la mayoria de las localidades, exceptuando Bahia de Banderas y Panama.
En el caso de Bahia de Banderas podria deberse al bajo nimero de muestras mientras
que en el caso de Panaméa podria ser debido a una poblacién relativamente mas
estable (Fig.6).
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Fig.6. Distribucion de frecuencia de las diferencias pareadas “Mismatch Distributions”
de la Region Control de R. longurio en el Pacifico Oriental Tropical. La linea naranja
representa las diferencias pareadas observadas, mientras la linea azul representa las

frecuencias calculadas.

Los tiempos de expansion demografica obtenidos a partir del valor de tau (1) fueron
estimados entre 540,000 — 696,000 afios. Panama fue la localidad con el proceso de
expansion mas antiguo mientras que Costa Rica presenté el proceso expansion
relativamente mas reciente (Tabla V). El tiempo de expansion para todas nuestras

localidades es ubicado en el Pleistoceno.
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Tabla V. Valores de tau, edad en generaciones después de la expansion (T) y tiempo
en afos después de la expansion (T).

Localidad tau T =tau/(2u) T(afios)
Santa Rosalia 4.10547 219,309 657,928
La Paz 3.76562 201,155 603,465
Sinaloa 3.68945 197,086 591,258
Bahia de Banderas 3.46289 184,983 554,950
Oaxaca 3.68945 197,086 591,258
Costa Rica 3.37305 180,184 540,553
Panama 4.33789 231,725 695,175
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10.DISCUSION
10.1. Diversidad genética

A partir de las 128 secuencias de la Regién Control (ADNmt) de R. longurio se
identificaron 63 haplotipos y se encontr6 una diversidad haplotipica (h) de 0.9557 y
una nucleotidica (11) 0.004652. Estos valores de diversidad son relativamente elevados
si se comparan con los valores obtenidos para otras especies con similares habitos
costeros estudiadas con el mismo marcador molecular. Por ejemplo, el tiburén
Carcharias taurus (Stow et al., 2006) presentd valores de diversidad haplotipica y
diversidad nucleotidica respectivamente de 0.458 y 0.0031. Los valores de diversidad
encontrados también fueron mas altos que los publicados para especies del mismo
género. Mendonga et al., (2011) reporté para Rhizoprionodon porosus valores de h =
0.881 y m = 0.00278. Estos mismos valores fueron reportados por Mendonca et al.
(2013) para R. lalandii.

Los altos valores de diversidad encontrados en R. longurio son similares a los
reportados para especies oceanicas con amplio rango de distribucion y altamente
migratorias como Rhincodon typus (Castro et al., 2007) o Carcharinus falciformis
(Clarke et al., 2015). Para estas especies los valores encontrados fueron superiores a
0.96 para la diversidad haplotipica, y para la diversidad nucleotidica fueron 0.011 y
0.600, respectivamente. En su estudio publicado en el Karl et al. (2011), plantean la
idea de que las especies pequefias y de habitos costeros tienden a presentar valores
de diversidad considerablemente mas bajos que los presentados por las especies con

habitos pelagicos y de mayor tamario.

Esta condicion se debe a que las especies pequefias tienen una menor capacidad de
desplazamiento, lo que podria dificultarles la tarea de librar obstaculos o barreras
geograficas e incidir en el fortalecimiento de un aislamiento geografico y
consecuentemente en la formacién de pequefias poblaciones a lo largo de su
distribucion. En cambio, las especies migratorias de gran tamafio pueden transportar

sus linajes a lo largo de su distribucién lo que produce una mayor diversidad genética.

En el caso de R. longurio a pesar de ser una especie de talla pequefia (<1.5m) y de

habitos costeros, presenté niveles de diversidad relativamente elevados. Lo anterior
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debe ser resultado de una distribucion geogréfica relativamente continua y un gran
tamafo poblacional, de una mayor capacidad de desplazamiento de la que podria
esperarse debido a sus caracteristicas fisicas o del efecto combinado de esos factores.

Los movimientos de los individuos podrian ser influidos por las condiciones
oceanograficas presentes en el Pacifico Oriental Tropical, las cuales son provocadas
por las interacciones entre las corrientes a lo largo del afio. De febrero a abiril los
individuos podrian moverse de Norte a Sur con aguas de la Corriente de California que
penetran hasta el Golfo de Tehuantepec y llegar mas al sur cuando la Corriente
Ecuatorial del Norte se encuentra debilitada. Caso contrario podria suceder de agosto
a diciembre cuando la Contracorriente Ecuatorial toma fuerza y penetra hacia el norte
permitiendo a las aguas de la Corriente Ecuatorial del Norte llegar hasta las costas de
la peninsula de Baja California, facilitando que los organismos de Centro América

transporten su linaje a la porcion norte del continente (Wyrtki, 1965; Lavin et al., 2006).

Considerando los altos valores de diversidad genética estimados en este estudio, se
podria inferir que la poblacidn del tiburén bironche se encuentra estable, que no ha
pasado por un reciente proceso de cuello de botella que pudiera haber reducido la
diversidad de la poblacion, tal como se sugiere sucedio con C. falciformis (Galvan-
Tirado et al., 2013) cuya reduccion drastica de la poblacién incidié en la presencia de
bajos niveles de diversidad genética (h= 0.48; 7= 0.00009). Hoezel (2006) y Taguchi
(2014), indican que los eventos de cuello de botella afectan de manera mas frecuente
a organismos con habitos alimenticios especialistas, como el propio C. falciformis
(Cabrera-Chavez-Costa et al., 2010) y Cetorhinus maximus, ya que cuando los
recursos alimentarios de los que dependen se ven disminuidos, se produce una
disminucién considerable en el tamafio poblacional durante el proceso de

estabilizaciéon de la especie.

Por otro lado, las especies con habitos alimenticios generalistas u oportunistas como
Prionace glauca (Markaida y Sosa-Nishizaki, 2010) y el mismo R. longurio (Conde,
2009; Osuna-Peralta et al., 2014), al no tener preferencias por un solo tipo de presa,
sino por su incidencia en una mayor variedad de presas potenciales, le permite

mantener una poblacion saludable y altos valores de diversidad genética.
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Estructura genética y patrones filogeograficos

Salomon-Aguilar (2009) realizdé una compilacion de las zonas de crianza y temporadas
de reproduccién para las especies de tiburones presentes dentro del Golfo de
California. En este trabajo, se identificaron cuatro areas de crianza para R. longurio: El
Golfo de Santa Clara, Son.; Puerto Pefiasco, Son.; San Francisquito, B.C. y Mazatlan,
Sin. La informacion contenida en ese estudio indica que las hembras prefiadas y los
organismos neonatos se encuentran de febrero a junio. Una zona de crianza adicional

en la Bahia de La Paz fue propuesta por Trejo-Ramirez (2016).

La presencia de estas areas de crianza podria sugerir la existencia de poblaciones
genéticamente distintas o el establecimiento de un comportamiento filopétrico
asociado a las hembras, como ha sido sugerido por Félix-Lépez et al. (2019) para S.
lewini en el Pacifico mexicano mediante el andlisis de secuencias de ADNmt. Sin
embargo, los resultados obtenidos del AMOVA no soportaron estadisticamente la
presencia de una especie estructurada en poblaciones (st = 0.01854; P= 0.06061).
El AMOVA perteneciente al grupo de hembras y juveniles tampoco aport6 evidencia
de una estructura genética (®st = 0.01625; P=0.14858).

La ausencia de una estructura genética poblacional en el tiburon bironche se soporté
también mediante los resultados encontrados a partir del modelo de mezcla
empleando andlisis Bayesianos, que asignaron a los individuos en un grupo unico.
Tampoco se encontrd un patron filogeografico claro mediante la red de minima
expansion ni a partir del analisis en el HierBAPS, el cual soport6 la existencia de dos
clados, pero ambos estuvieron presentes en todos los sitios de muestreo. Los
resultados anteriores no son compatibles con los reportados para otras especies del

mismo género.

Mendonca et al., (2011 y 2013) detectaron que tanto en Rhizoprionodon porosus como
en R. lalandii se encontraron dos poblaciones (®Pst = 0.237, P<0.0001; ®st =0.254,
P<0.0001, respectivamente), una al norte, en el Caribe venezolano y otra al sur, en el
Atlantico brasilefio. Segun los autores, las causas de esta estructura poblacional se
debe a la bifurcacion que se produce de la Corriente Ecuatorial del sur en el Océano

Atlantico. Esta corriente, al impactar con las costas brasilefias forma dos corrientes en
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sentidos opuestos, una que se dirige al norte y que se transforma en la corriente de
Brasil del norte (32Sv) y otra que se dirige al sur y que conforma la corriente de Brasil
(11Sv), desplazandose hasta costas antarticas. Ambas corrientes resultantes llegan a
tener velocidades de hasta 1.0ms™? (Castro et al., 1998). Las condiciones que se
presentan en este sitio ya han sido reportadas como barrera geogréfica para la
dispersion de las especies de peces marinos en el Atlantico Sur (Santos et al., 2003;
Rocha et al., 2007).

En el Pacifico Oriental Tropical la dinamica de las corrientes marinas pueden ser
relevantes para explicar la ausencia de una estructura poblacional bien delimitada de
R. longurio debido a que las condiciones de las corrientes presentes en la zona
(Corriente de California, Corriente Ecuatorial y la Contracorriente Ecuatorial) y su
estacionalidad podrian favorecer el desplazamiento de los individuos y una

relativamente elevada conectividad a lo largo de su area de distribucion.

Este patron, que caracteriza la ausencia de una evidente estructura genética, también
ha sido observado en el tiburén martillo Sphyrna zigaena (Bolafio-Martinez et al., 2019)
a partir del andlisis de secuencias de ADNmt. En esta especie no se detectaron
diferencias a lo largo del Pacifico Mexicano, desde la costa occidental de la peninsula

de Baja California hasta las costas del estado de Chiapas.

Los resultados encontrados por Castillo-Olguin (2012) en S. lewini tampoco soportaron
diferencias poblaciones a partir de la Region control del ADNmt, sin embargo ellos
identificaron tres poblaciones cuando basaron sus analisis en microsatelites (ADNN).
En ese sentido, la no deteccion de una estructura genética poblacional mediante
secuencias del ADNmt también puede ser debido a la ausente fijacidbn de mutaciones
diferentes en las poblaciones, debido a procesos de divergencia recientes o
relativamente lentos que se pueden apreciar de mejor manera con la ventana de

tiempo que aportan los microsatélites (Arif y Khan, 2009).

Lo resultados encontrados en el presente estudio tampoco permitieron soportar una
filopatria por parte de las hembras en el tibur6n bironche. En consecuencia, y hasta
gue otros marcadores no lo contradigan, estos datos podrian indicar que las hembras

gravidas se podrian desplazar a diferentes areas de crianza en el Pacifico mexicano,
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hasta encontrar un sitio adecuado para parir a sus crias. Estudiando las poblaciones
de Carcharinus limbatus, en las zonas del golfo de México, norte de Yucatan y el mar
Caribe, Kenney et al. (2005) encontraron diferencias genéticas entre las areas de
crianza de esta especie empleando ADNmt y microsatélites. Considerando el alto nivel
de estructura genética encontrado mediante el ADNmt estos autores sugieren la
existencia de un patron filopatrico asociado a las hembras. Debido a que en el tiburén
bironche no fueron detectadas diferencias genéticas, la presencia de un patron
filopatrico de las hembras no fue soportada.

Los valores negativos del indice Fu y el nivel de significancia estadistica obtenido
sugieren que la poblaciéon de R. longurio atravesd por un proceso de expansion
poblacional repentina (Fu, 1996). Estos resultados fueron también soportados
mediante el andlisis de la frecuencia de las diferencias nucleotidicas (Mismatch
distribution) ya que la distribucion de los valores observados se aproximo a los valores
esperados mediante el modelo de expansion, descrito de manera general por una

distribucion unimodal.

Segun el analisis realizado, la expansion poblacional sucedié durante el Pleistoceno.
Diversos autores mencionan que las glaciaciones que ocurrieron durante el
Pleistoceno son los eventos mas importantes para la filogeografia del ADN
mitocondrial y la estructura poblacional de las especies de peces marinos
(Beheregaray et al., 2002; Grunwald et al., 2002; Mendonca et al., 2011; Chabot et al.,
2015), ya que al generar cambios drasticos en los patrones ecologicos, modificando la
temperatura superficial del mar, la direccion de las corrientes oceanicas y el nivel de
los océanos, propician procesos de extincion, colonizacién y expansion poblacional
(Grant y Bowen, 1998; Alvarado-Bremer et al., 2005).

Durante los periodos interglaciares del Pleistoceno las condiciones climaticas fueron
optimas, pudiendo asi haber influido en la recuperacion y dispersion de R. longurio a
lo largo de las costas del Pacifico Oriental Tropical. Otras especies de
elasmobranquios como Sphyrna lewini, S. tiburo y S. zygaena han sido impactados de
manera similar por estos procesos climaticos (Castillo-Olguin et al., 2012; Escatel-

Luna et al.,, 2015; Felix-Lopez et al., 2019). Procesos similares de periodos de
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expansion también han sido reportados en el Atlantico para R. porosus (Mendonga et
al., 2011). Se ha sugerido que las especies con mayor capacidad de movimiento fueron
capaces de buscar condiciones aptas para sobrevivir durante los periodos glaciares y
cuando las condiciones eran favorables durante los periodos interglaciares pudieron
expandir sus poblaciones, ocupando nuevos habitats disponibles (Mendonca et al.,
2011; Felix-Lopez et al., 2019).
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11.CONCLUSIONES

R. longurio presento valores de diversidad relativamente altos. Ademas estos fueron
similares a lo largo del Océano Pacifico Oriental Tropical.

A partir del analisis de la Region Control del genoma mitocondrial no fue posible
soportar una estructura poblacional en R. longurio. Tampoco se soport6 la existencia
de un patroén filopéatrico asociado a las hembras.

Los analisis de demografia histérica indican procesos demograficos relativamente
similares a lo largo del area de distribucion de la especie. Estos analisis sugieren que
R. longurio pas6 por un evento de expansion poblacional repentina ocurrida en el

Pleistoceno.

Mientras no se cuente con nueva informacion, se sugiere considerar que esta especie
carece de una estructura genética y que se encuentra integrada por una sola

poblacién.
12.RECOMENDACIONES

Debido a que no fue detectada una estructura poblacional para R. longurio en el
Océano Pacifico Oriental Tropical utilizando el marcador molecular del ADNmt se
recomienda ampliar el namero de muestras y llevar a cabo un andlisis con otros
marcadores altamente polimérficos como los microsatélites (ADNn), cuyo potencial

para evidenciar procesos de divergencia a una menor escala temporal es alto.

Con estos nuevos analisis se permitird apoyar de manera mas robusta la definicion de

Unidades de Manejo enfocadas a realizar una pesca sustentable y responsable.
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