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RESUMEN

Diversos factores biologicos permiten predecir los niveles de flujo genético entre pobla-
ciones conespecificas. El peto, Acanthocybium solandri (Cuvier, 1831), es una especie migra-
toria, en la cual no se ha detectado variabilidad morfoldgica o ecologica a lo largo de su rango
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de distribucion. El rascacio de profundidad o gallineta, Pontinus kuhlii (Bowdich, 1825), es
una especie sedentaria de interés pesquero con diferencias en su explotacion pesquera en el
area de estudio. Se han evaluado y comparado los patrones de diversidad genética en estas
dos especies de interés pesquero a lo largo del mismo rango geografico, los archipié¢lagos
macaronésicos y Cabo Verde. Los resultados en ambos casos, indican una ausencia de di-
ferenciacion poblacional, en el caso del peto a cualquier nivel geografico congruente con la
hipotesis previa de una poblacion global.

PALABRAS CLAVE: Diversidad genética, patrones biologicos, Acanthocybium solandri,
Pontinus kuhlii, Atlantico centro-oriental

INTRODUCCION

La biologia de los peces marinos se considera determinante, en gran medida, de los
niveles de flujo génico entre poblaciones conespecificas. Su rango de distribucién, su natura-
leza pelagica o bentonica, sus pautas migratorias o habitos territoriales, su comportamiento
reproductivo, su capacidad dispersiva en estadios larvarios, su demografia poblacional, son
factores que permiten predecir, con cierta fiabilidad, los niveles de flujo génico interpobla-
cional.

El peto, Acanthocybium solandri (Cuvier, 1831), se distribuye por aguas tropicales y sub-
tropicales del Atlantico, Pacifico e Indico, incluyendo el Mediterraneo. Excepto en Samoa,
no existe una captura industrial del peto, dandose una pesca artesanal y deportiva (Collette
y Nauen, 1983). En el Atlantico oriental la reproduccion ocurre de mayo a agosto. En esta
especie no se ha detectado variabilidad morfologica o ecoldgica a lo largo de su rango de
distribucion.

El rascacio de profundidad o gallineta, Pontinus kuhlii (Bowdich, 1825), incluye en su
area de distribucion los archipiélagos macaronésicos, en un rango que se extiende desde
Portugal al Golfo de Guinea e incluye el Mar Mediterraneo.

En este trabajo se evaltian y comparan los patrones de diversidad genética, tanto los pre-
viamente disponibles como los obtenidos en el presente estudio, en dos especies de interés
pesquero, con biologias ampliamente diferenciadas, pero a lo largo del mismo rango geogra-
fico.
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MATERIALES Y METODOS

Fueron obtenidas muestras de tejido muscular de peto, Acanthocybium solandri, captura-
dos por medio de actividad pesquera artesanal en aguas de Canarias y Cabo Verde (Atlantico
oriental) (N=63). En el caso de Pontinus kuhlii, se obtuvo ademas una muestra de Madeira
(N=44).

El ADN total fue extraido a partir de muestras musculares, preservadas en etanol y refri-
geracion hasta su analisis.

Un fragmento del extremo 5’ hipervariable de la region control del ADN mitocondrial
fue amplificado con los primers L15998 y ScreF1-Pro (no pub.), para A. solandriy P. kuhnii,
respectivamente; y CSDH (Alvarado-Bremer et al., 1996). El aislamiento de ADN, ampli-
ficacion y secuenciacion fue llevado a cabo mediante protocolos estandar (Quinteiro et al.,
2016). La estimacion de diversidad genética y analisis de la estructura poblacional fueron
llevados a cabo con DnaSP (Librado y Rozas, 2009) y Arlequin (Excoffier et al., 2005). Para
la inferencia de las relaciones filogenéticas entre los haplotipos fue usado MEGA7 (Kumar
et al., 2008).

RESULTADOS Y DISCUSION

Para el peto, Acanthocybium solandri, a partir de los datos obtenidos en el presente
estudio y los recolectados del GenBank, se ha elaborado un alineamiento de 340 secuencias
con una longitud de 421pb, incluyendo 10 muestras poblacionales. Las muestras correspon-
dientes a la poblacion canaria y a la caboverdiana son originales de este estudio. A nivel
global la diversidad nucleotidica (w) es de 0,0812. El nimero de haplotipos detectados es de
287, resultando una elevada diversidad haplotipica (h) de 0,999.

En el caso del rascacio de profundidad, Pontinus kuhlii, el alineamiento final incluy6 88
secuencias, de las cuales 44 fueron obtenidas en este estudio, con una longitud de 360pb.
Fueron detectados 35 sitios polimoérficos, con un unico indel presente. En el conjunto de los
datos se detectaron 49 haplotipos, resultando en un valor de diversidad haplotipica general
de 0,0972 y una diversidad nucleotidica de 0,0162. El menor valor de diversidad haplotipica
se estimo para la poblacion de Azores, donde existe una mayor presion pesquera sobre esta
especie (Tabla I).
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Tabla I.- Muestras analizadas y valores basicos de diversidad genética.

Poblacion
Islas Canarias 44
Cabo Verde 19
Bahamas

North Carolina

Islas Caiman

Sur de Florida

Cayos de Florida

Norte del Golfo de
Mgéjico
Hawaii

Varias (Atlantico,
Pacifico, fndico)

Azores
Madeira 14
Islas Canarias 16

Cabo Verde 14

N (este
estudio)

44

19

45

23

23

30

21

52

39

20

28

16

24

Acanthocybium solandri

N°
haplotipos
40 0,9947
18 0,9942
43 0,9980
23 1
22 0,9960
30 1
20 0,9952
51 0,9992
39 1

11 1

Pontinus kuhlii

14 0,9579
20 0,9711
14 0,9833
20 0,9819

0,0926
0,1050
0,0893
0,0910
0,0941
0,0955
0,0863
0,0996
0,0988

0,1019

0,0172

0,0149

0,0155

0,0179

Referencia

Este estudio

Este estudio
Garber et al., 2005
Garber et al., 2005
Garber et al., 2005
Garber et al., 2005
Garber et al., 2005
Garber et al., 2005
Garber et al., 2005

Theisen et al., 2008

Catarino et al., 2013

Este estudio y
Catarino et al., 2013
Este estudio y
Catarino et al., 2013
Este estudio y
Catarino et al., 2013

El analisis de diferencias entre comparaciones de pares de secuencias muestra para A.

solandri el patréon provocado por la presencia de dos grupos divergentes. Asi, se observa un

patron superpuesto de los grupos homogéneos junto con la distribucion debida a la divergen-

cia entre los dos grupos divergentes. En contraste, para P. kuhlii, se observa un patrén de un

unico pico homogéneo, congruente con el modelo esperado para una poblacion con tamafio

estable (Fig. 1).
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Diferencias entre pares de secuencias

Figura 1.- Distribucion de diferencias entre comparaciones de pares de secuencias de la
region control mitocondrial del peto, Acanthocybium solandri, y del rascacio de profundidad,

Pontinus kuhlii. La linea verde presenta la distribucion esperable segiin un modelo demogra-
fico de poblacion constante.

La reconstruccion de las relaciones filogenéticas entre los haplotipos detectados en las
muestras del Atlantico oriental, incluyendo Canarias y Cabo Verde e incorporados todos los
datos de la region control disponibles en el GenBank para esta especie, es congruente con las
topologias previamente descritas. Destaca la presencia de dos clados divergentes principales
asociados a dos linajes maternales en el peto. Dentro de cada uno de ellos se observa una
subdivision de haplogrupos o clados internos (Figu. 2). Los individuos aqui analizados de
Canarias y Cabo Verde se dispersan por todos los haplogrupos, asociados con los individuos
de muestreos del Atlantico centro-occidental, Pacifico (Hawai) e Indico. Esto es, en cada una

de las poblaciones, canarias y caboverdianas, se detectan haplotipos representativos de toda
la variabilidad global del peto.

Para el rascacio de profundidad, el arbol filogenético refleja las escasas distancias
genéticas entre los haplotipos detectados, con una estructura no soportada para la mayoria
de los nodos (<50%). No se observan clados soportados ni una distribucion heterogénea de
los haplotipos relacionada con su origen geografico. Refleja, en consecuencia, una fuerte

homogeneidad genética a lo largo de las zonas de muestreo en el area macaronésica (Fig. 2).

La estructura genética poblacional fue evaluada por medio de un analisis de AMOVA.
En el caso del peto y debido a la disposicion global de muestras, se organizaron los datos
en 3 grupos conteniendo muestras del Atlantico oriental, occidental y Pacifico. La mayor
parte de la variacion ocurre dentro de cada una las poblaciones, sin valores significativos
que indiquen una diferenciacion entre esos grupos citados. Asi, el valor del porcentaje de la
varianza debida a diferencias entre grupos es nula y no significativa (¥, = -0,00289; %Va=
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- 0,29, P=0,6). En el rascacio de profundidad, fue también evaluada mediante AMOVA una
posible divergencia entre los archipi¢lagos de Azores, Madeira y Canarias, respecto de Cabo
Verde. No se observo una particion significativa de la variabilidad entre ambos grupos. Asi,
la totalidad de la variacion fue detectada dentro de las poblaciones (Tabla IT).
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Figura 2.- Reconstruccion de las relaciones filogenéticas entre los haplotipos detectados de
la region control mitocondrial del peto, Acanthocybium solandri, y del rascacio de profundi-
dad, Pontinus kuhlii. Los arboles se muestran a idéntica escala de distancias.

La diferenciacion entre las poblaciones individuales fue estimada a través de los valores
de F. Lo valores de diferenciacion entre las poblaciones de A. solandri fueron nulos y
mayoritariamente no significativos. Asi, por ejemplo, comparando la poblacién canaria, con
la hawaiana se obtienen un valor F de -0,00323 no significativo (P=0,4775). Este valor es
similar al obtenido de la comparacion entre las poblaciones de Cabo Verde y Canarias (£,
-0,00850, P=0,32432). En el caso de P. kuhlii, todos los valores de F,
diferenciacion entre las poblaciones muestreadas, son negativos y no significativos.

indicando el grado de
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Tabla IL.- Andlisis de AMOVA para evaluar la particion de la variacion entre las muestras
poblacionales del peto, Acanthocybium solandri y del rascacio de profundidad, Pontinus
kuhlii.

Acanthocybium solandri

Grados de  Suma de Componentes Porcentaje de

Variacion libertad cuadrados de la varianza variacion
Entre grupos 2 39,826 -0.05644 Va -0.29 0,63343
Entre poblaciones 6 139,744 0.12388 Vb 0.63 0,14076
dentro del grupo
Dentro de las 287 5595275 19.49573 Ve 99.66 0,16520
poblaciones

Pontinus kuhlii
Entre grupos 1 1,433 -0,01795Va  -0.62 0,88
Entre poblaciones ) 4332 20,03733Vb  -1,29 0,67
dentro del grupo
Dentro de las 84 246,996 294043 Ve 101,92 1

poblaciones

Los analisis indican un tnico y homogéneo pool génico para el rascacio de profundidad,
Pontinus kuhlii, en el area que abarca los archipiélagos macaronésicos y Cabo Verde. Tanto la
sedentariedad de esta especie, como las diferencias en el esfuerzo pesquero en los diversos ar-
chipié¢lagos no conllevan una diferenciacion poblacional. El incremento del tamafio muestral
y la inclusion de la muestra de Madeira confirma la hipdtesis previa (Catarino et al., 2013) de
panmictia de esta especie a lo largo de la Macaronesia.

Los resultados obtenidos, indicando la homogeneidad genética de las poblaciones
canaria y caboverdiana del peto, representativas del Atlantico oriental, son congruentes
con la hipdtesis previa de una poblacion global, genéticamente variable, y con un elevado
flujo génico actual entre las poblaciones aqui consideradas (Garber ef al, 2005, Theisen
et al., 2008). Aunque un analisis con marcadores mas resolutivos (microsatélites o SNPs)
podria encontrar cierto grado de diferenciacion, el nivel de flujo génico detectado indica una
ausencia de amenazas para la diversidad genética de la especie provocada por excesivos
esfuerzos pesqueros locales.

La compleja estructura filogeografica observada, con grupos diferenciados y subclados
refleja la compleja historia evolutiva de una especie distribuida globalmente, con una di-
vergencia entre clados datada en el Pleistoceno y asociada a los eventos paleoclimaticos
asociados (Garber et al., 2005).
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CONCLUSIONES

La distribucion global del peto, A. solandri, con una biologia paradigmaticamente migra-
toria permite garantizar una ausencia de diferenciacion poblacional a cualquier nivel geogra-
fico. No obstante comportamientos filopatridas reproductivos generan, en ocasiones, diferen-
ciaciones poblacionales también en peces altamente migratorios. En el caso del rascacio de
profundidad la ausencia de diferenciacion poblacional puede relacionarse con una reciente
expansion poblacional y el efecto step-stone de los diversos montes submarinos dispersos por
el area macaronésica.
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INTRODUCCION

La biologia de los peces marinos se considera determinante, en gran
‘medida, de los niveles de flujo génico entre poblaciones conespecificas.
Su rango de distribucién, su naturaleza peldgica o benténica, sus pautas
‘migratorias o habitos territoriales, su comportamiento reproductivo, su
capacidad dispersiva en estadios larvarios, su demograffa poblacional,
son factores que permiten predecir, con cierta fiabilidad, los niveles de
flujo génico interpoblacional.

€l peto, Acanthocybium solandr (Cuvier, 1831), se distribuye por aguas
tropicales y subtropicales del Atléntico, Pacifico e Indico, incluyendo el
Mediterréneo. Excepto en Samoa, no existe una captura industrial del
peto, dindose una pesca artesanaly depnmva (Collette & Nauen 1983).

Pontinus kuhlii (Bowdich, 1825)

MATERIALES Y METODOS

Fueron obtenidas muestras de tejido muscular de peto, Acanthocybium
Solandri, capturados por medio de actividad pesquera artesanal en aguas de

se obtuvo una ademds muestra de Madeira (N=44).

El ADN total fue extraido a partir de muestras musculares, preservadas en
etanoly refrigeracién hasta su ansliss.

Un fragmento del extremo 5 hipervariable de la regién control del ADN
mitocondrial fue amplificado con los primers L15998 y ScreF1-Pro (no pub.),
para A. solandri y P. kuhnii, respectivamente; y CSDH (Alvarado-Bremer et al
1996).
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La distribucién global del peto, A. solandr, con una biologia paradigmaticamente
igraorapermite gaantia unaausenci e dierenciacan polacina culler

Tabla 2. Aniiss de AMOVA para evaluar Ia particién de la variacion entre las
ales Acanthocybi del rascacio de

profundidad, Pontinus kuhli
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