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Introducción

La pesca constituye una de las ac-
tividades con mayor tradición cul-
tural e importancia económica en el
Archipiélago Canario. En las franjas
costeras de las islas se practican
distintos tipos de pesquerías, des-
tacando la de los recursos demersa -
les. Esta se trata de una pesquería
de fondo que proporciona una gran
variedad de especies, que son ex-
plotadas por embarcaciones de pe-
queñas dimensiones y a la cual se
dedica buena parte de la flota insu-
lar. Más de 80 especies de peces
son capturadas con esta explota-
ción multiespecífica, pero algunas
de ellas son consideradas especies
objetivo debido a la abundancia de
sus capturas y a su interés econó-
mico. En general, los espáridos son

el grupo de mayor importancia, don -
de se incluye el sargo o sargo blan -
co (Diplodus sargus cadenati de La
Paz, Bauchot & Daget, 1974). 

El sargo es una especie bento-
demersal de hábitos costeros, que
vive en zonas de fondo rocoso o ro-
coso-arenoso de todo el Archipié-
lago Canario. Es frecuente en la
zona litoral de rompientes, viviendo
hasta los 150 m de profundidad,
aunque generalmente no sobrepa -
sa los 50m (Bas et al., 1995). Du-
rante la primavera los juveniles ha-
bitan aguas someras, relacionadas
con las praderas de algas Cymodo-
cea nodosa, y se desplazan hacia
zonas más profundas a finales del
otoño (Bauchot et al., 1981). Es una
especie gregaria que forma agru-
paciones numerosas, aunque los
individuos jóvenes suelen formar

grupos más reducidos con estruc-
turación jerárquica lineal. 

Es una especie abundante y de
apreciable importancia económica
en Canarias, constituyendo entre el
1 y 7% de la captura total realizada
por la flota artesanal. Sus capturas
se realizan mediante artes de en-
malle (trasmallos), trampas (nasas),
aparejos (palangres, cordeles o li -
ñas, cañas), arrastres desde playa
(chinchorros) y cercos (redes sala-
meras). Es una especie explotada
prácticamente durante todo el año,
con máximos de captura general-
mente a finales de la primavera. Des-
graciadamente, en la última déca -
da, las capturas de sargo han expe-
rimentado un fuerte descenso. 

Por otro lado, en Canarias, la or-
denación de los recursos pesque-
ros está basada en los Decretos

El sargo, Diplodus sargus cadenati, es una de las especies
demersales de mayor importancia económica en las Islas
Canarias. Se utiliza la técnica de la electroforesis molecular
para estudiar la diversidad genética de la población de sargo
capturada en cuatro islas: Gran Canaria, La Palma, Tenerife
y Lanzarote. El análisis de los parámetros indica que la va-
riabilidad genética es similar entre islas, y se concluye que
no existe diferenciación a nivel geográfico, por lo que el
sargo está formado por una única población en el todo el
Archipiélago. 

The white seabream, Diplodus sargus cadenati, is one of the
most important economical demersal species in the Canary
Islands. Molecular electrophoresis was used to research the
genetic structure of white seabream population captured
in four islands: Gran Canaria, La Palma, Tenerife and Lan-
zarote. The results revealed a similar level of genetic vari-
ability among islands. No differences were found among
islands, and it is concluded that the white seabream be-
longs to a single population in the Archipelago. 
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154 y 155 de 9 de
octubre de 1986, que
regulan las artes y mo-
dalidades de pesca, y
también las tallas mínimas de cap-
tura, que en el caso del sargo se fija
en 22 cm. La normativa vigente es
de carácter generalista, ya que asu -
me que el sar go constituye una úni -
ca población en el Archipiélago. Sin
embargo, es probable que existan
diferentes stocks insulares, en par-
ticular de las especies bento-demer-
sales, debido a las grandes profun-
didades que separan a las islas y
las diferencias climáticas entre las
mismas. Las características geo-
morfológicas y oceanográficas que
se verifican a lo largo del Archipiéla -
go son suficientes como para provo -
car una distribución íctica diferen-
ciada en cada isla (Brito et al., 1996). 

En este sentido, hay diversas
técnicas para verificar la existencia
de stocks circunscritos a determi-
nadas áreas geográficas, y entre
ellos, el análisis genético constitu -
ye un criterio importante. La apli-
cación de las técnicas moleculares,
como la electroforesis isoenzimá-

tica, en los estudios
de las pesquerías ha

supuesto un gran avan-
ce en el conocimiento de la estruc-
tura genética de los peces y, por lo
tanto, constituye una herramienta
imprescindible en la gestión de los
recursos marinos. 

Metodología

Muestreo y electroforesis

Para el estudio se analizaron un
total de 165 ejemplares y se consi-
deraron cuatro localidades: Gran
Canaria, La Palma, Tenerife y Lanza -
rote (Fig. 2). El tamaño de la mues-
tra obtenida para cada isla fue de
50 individuos, excepto para la de
Tenerife, de la que sólo se dispuso
de 15 individuos. Todas las mues-
tras fueron capturadas por peque-
ños embarcaciones dedicadas a la
pesquería artesanal. Una vez cap-
turados, los peces eran congelados
a –20 ºC hasta la remoción de los
órganos. 

Los tejidos analizados fueron hí-
gado, músculo y ojo. Los procedi-

mientos utilizados en la extracción
de tejidos, la electroforesis y la vi-
sualización de las bandas siguieron
el método propuesto por Aebersold
et al. (1987). La electroforesis se
realizó en geles horizontales de al-
midón al 12%. La interpretación ge-
nética de los patrones de bandas
obtenidos se ha realizado según
d’Utter et al. (1987). La nomencla-
tura utilizada para la designación
de los loci y alelos ha sido la pro-
puesta por Shaklee et al. (1990).
Los loci utilizados para el análisis
fueron obtenidos a partir de los si-
guientes sistemas enzimáticos: En-
zima Málica (MEP*), Esterasa (EST*),
Fosfoglucomutasa (PGM*), Fosfo-
glucanato deshidrogenasa (PGDH*),
Fumarato hidratada (FH*), Gluco -
sa-fosfato isomerasa (GPI*), L-idi-
tol deshidrogenasa (IDDH*), Isoci-
trato deshidrogenasa (IDHP*), L-
lactato deshidrogeasa (LDH*), Ma-
lato deshidrogenasa (MDH*), Su-
peróxido dismutasa (SOD*). La de-
signación de los alelos ha sido rea -
lizada en función de la distancia re -
lativa respecto al alelo más común,
al cual se asignó el valor 100. 

Análisis estadístico

Los datos fueron analizados con el
programa BYOSIS (Swofford & Se-
lander, 1981). Se estimaron las fre-
cuencias alélicas y genotípicas. La
variabilidad genética se estudió pa -
ra determinar los niveles de poli-
morfismo y heterocigocidad. Un lo -
cus se consideró polimórfico cuan -
do la frecuencia del alelo más común
fue ≤ a 0.95 (criterio del 95%).
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Se verificó si cada una de las mues-
tras se encontraba en el equilibrio
de Hardy-Weinberg (Hardy, 1908;
Weinberg, 1908) a través del índice
de fijación F (Wright, 1969). La com-
paración de las frecuencias alélicas
de la totalidad de las muestras se
realizó con un análisis de contin-
gencia χ2 (Sokal & Rolf, 1981). Para
evaluar la diversidad genética se
utilizó el estadístico F de Wright
(1951): FIT (desviación con respecto
al equilibrio de Hardy-Weinberg en
el total de la población), FIS (desvia-
ción a cada subpoblación) y FST (gra -
do de divergencia entre subpobla-
ciones). La diferenciación genética
se estimó mediante la aplicación
del índice de Nei (1972) y de la dis-
tancia de cuerda de Cavalli-Sforza
& Edwards (1967). Los respectivos
árboles filogenéticos se construye-
ron a partir del algoritmo UPGMA
(Sneath & Sokal, 1973) y del algo-
ritmo Neighbor-Joining (Satitou &
Nei, 1987). El método de boostrap
(Felsenstein, 1985) se utilizó para
testar la robustez de las distancias
obtenidas en los árboles. 

Resultados

Para el análisis genético de las po-
blaciones de Diplodus sargus cade-
nati se han considerado 11 enzimas,
que han codificado un total de 16 lo -
ci. De estos, 9 han resultado ser mo-
nomórficos para todas las mues-
tras: MEP-1*, MEP-2*, IDDH*,
LDH-1*, LDH-2*, SOD-1*, y SOD-
2*. Los demás loci han presentado
variación en al menos una de las
muestras, siendo altamente poli-

mórficos los loci FH*, MDH*, PGM*,
IDHP*, y PGDH*. En la Tabla 1 se re-
sumen las frecuencias alélicas ob-
servadas para todos los loci poli-
mórficos en la totalidad de mues-
tras.

El nivel de variabilidad genética
de esta especie se ha estimado a
partir del porcentaje de loci poli-
mórficos y del valor heterozigoci-
dad calculados para el total de las
muestras (Tabla 2). Sin utilizar nin-

Locus Alelo Gran Canaria La Palma Lanzarote Tenerife
(48) (46) (44) (10)

FH* *100 0.583 0.533 0.557 0.700
*200 0.417 0.467 0.443 0.300

PGM* *100 0.730 0.700 0.710 0.833
*70 0.250 0.250 0.290 0.167
*30 0.020
*115 0.020 0.020
*130 0.010

MDH* *100 0.670 0.745 0.690 0.667
*50 0.330 0.255 0.310 0.333

PGDH* *100 0.840 0.906 0.894 0.900
*75 0.160 0.094 0.106 0.100

IDHP* *100 0.830 0.855 0.890 0.767
*160 0.170 0.115 0.110 0.233

EST-1* *100 1.000 0.990 1.000 1.000
*105 0.010

EST-2* *100 0.990 0.990 0.990 1.000
*105 0.010 0.010 0.010

GPI-1* *100 0.990 0.980 0.980 0.967
*70 0.010 0.033
*160 0.010 0.010 0.020

GPI-2* *100 0.930 0.980 0.940 1.000
*70 0.070 0.020 0.060
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Tabla 1. Frecuencias alélicas observadas para todos los loci polimórficos en las muestras
analizadas (nº individuos analizados entre paréntesis).

Muestra N Nº medio P (%) P 0.05(%) Ho±s.e He±s.e
de alelos

Gran Canaria 48 1.56 50 37.50 0.127±0.047 0.130±0.046
La Palma 46 1.81 56.25 31.25 0.114±0.045 0.115±0.044
Lanzarote 44 1.50 50 37.50 0.110±0.041 0.119±0.044
Tenerife 10 1.38 37.50 31.25 0.085±0.033 0.113±0.044

Tabla 2. Porcentaje de loci polimórficos (P, P0.05) y valor de Heterozigocidad observada (Ho) y
esperada (He) para cada una de las muestras analizadas (s.e., error estándar).



gún criterio, se ha verificado que el
porcentaje de loci polimórfico se
sitúa en el intervalo 37.50 – 56.25%.
Al utilizar el criterio del 95% se ha
verificado una disminución del por-
centaje de loci polimórficos, obte-
niéndose valores del 31.25% para
La Palma y Tenerife, y del 37.50% pa -
ra Gran Canaria y Lanzarote. El va -
lor de heterozigocidad media espe-
rada para todas las muestras ha
estado en 0.119 ± 0.044, situán-
dose entre 0.113 (Tenerife) y 0.130
(Gran Canaria).

Para verificar la homogeneidad
de cada una de las muestras estu-
diadas se han comparado las fre-
cuencias genotípicas observadas
con las esperadas en el Equilibrio
de Hardy-Weinberg. Los resultados
obtenidos no han indicado diferen-
cias significativas (Tabla 3), lo que
significa que las muestras son ho-
mogéneas. Al comparar las fre-
cuencias alélicas de todas las mues-
tras con un análisis de contingen-
cia χ2, no se han encontrado dife-
rencias significativas para ningún
de los loci considerados (Tabla 4).

Se ha calculado la distancia ge-
nética entre las muestras, utili-
zando diferentes índices. Para el
índice de Nei (1972), los valores ob-
tenidos entre los pares de mues-
tras analizados han sido bajos,
oscilando entre 0.0004 y 0.0047
(Tabla 5). La representación gráfica
de las distancias, utilizando el al-
goritmo UPGMA (Fig. 1), ha demos-
trado una clara separación geográ-
fica de la muestra de Tenerife, con
respecto a las demás. Las restan-
tes muestras no han presentado

un patrón geográfico muy demarca -
do, confirmado por el bajo valor de
boostrapt obtenido (n= 675). Para
el índice de distancia de cuerda de
Cavalli-Sforza y Edwards (1967), los

valores obtenidos entre los pares de
muestras han oscilado entre 0.0060
y 0.0401 (Tabla 5). El algoritmo
Neighbor-Joining (Fig. 2), indica que
las muestras se han agrupado si-
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Locus Gran Canaria La Palma Lanzarote Tenerife
FH* 0.557 1.000 0.219 0.130
PGM* 0.731 1.000 0.512 0.248
MDH* 0.752 1.000 0.507 1.000
PGDH* 0.313 0.338 0.066 1.000
IDHP* 1.000 0.475 1.000 1.000
EST-1* - 1.000 - -
EST-2* 1.000 1.000 1.000 -
GPI-1* 1.000 1.000 1.000 1.000
GPI-2* 0.201 1.000 1.000 -
Tabla 3. Teste de probabilidades exactas para el ajuste al Equilibrio de Hardy-Weinberg de
cada una de las muestras.

Locus Nº Alelos �χ2 g.I. P
FH* 2 2.026 3 0.56705
PGM* 5 10.935 12 0.53452
MDH* 2 1.565 3 0.66736
PGDH* 2 2.322 3 0.50840
IDHP* 2 4.150 3 0.24572
EST-1* 2 2.307 3 0.5118
EST-2* 2 0.303 3 0.95951
GPI-1* 3 6.114 6 0.41049
GPI-2* 2 4.798 3 0.18719
Totales - 34.519 39 0.67431
Tabla 4. Análisis de Contingencia de Chi-Cuadrado para todos los loci aplicado al total de
muestras.

Muestra 1 2 3 4
1 Gran Canaria ***** 0.0101 0.0060 0.0285
2 La Palma 0.0011 ***** 0.0105 0.0401
3 Lanzarote 0.0006 0.0004 ***** 0.0301
4 Tenerife 0.0025 0.0047 0.0039 *****

Tabla 5. Matriz de distancias genéticas entre todas las muestras, utilizando como Índice la
distancia de Nei (1972) (debajo de la diagonal) y la distancia de cuerda de Cavalli-Sforza y
Edwards (1967) (sobre la diagonal).



guiendo un patrón geográfico claro,
de tal manera que la muestra de
Tenerife ha aparecido separada de
las restantes. Para las demás mues-
tras, se ha verificado una ligera
proximidad geográfica entre Lan-
zarote y Gran Canaria, con respecto
a La Palma, aunque el valor de bo-
otstrap obtenido haya sido bajo (n
= 584). Además, el análisis de la di-
versidad genética entre todas las
muestras ha indicado valores bajos
para FST, incluyendo el valor medio
muestras (0.012) (Tabla 6).

Conclusiones

El nivel de variabilidad genética en-
contrada para Diplodus sargus ca-
denati es similar a otros resultados
descritos para especies de la mis -
ma familia. Esta variabilidad es ex-
plicada por el número de loci po -
limórficos encontrados, un total de
9 sobre 16 loci detectados. Ade-
más, la mayoría de estos se han
considerado loci altamente polimór-
ficos (FH*, PGM*, IDHP*, MDH*,
PGDH*). 

Por otro lado, la diversidad gené-
tica también se refleja en los valo-
res de porcentaje de loci polimórfi-
cos. Al comparar las diferentes
mues tras, se ha verificado que es -
tos son elevados (P= 37.50-56.25%).
El valor más bajo se ha observado
para Tenerife, aunque es atribuible
al reducido tamaño de la muestra
(n= 10). Sin embargo, al utilizar el
criterio del 95% los valores dismi-
nuyeron, oscilando entre 31.25 y
37.50%. Estos resultados fueron muy
similares para todas las muestras,
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Figura 1. Representación gráfica de la distancia genética de Nei (1972) entre las áreas
de Diplodus de sargus cadenati utilizando el algoritmo UPGMA. Los valores de las bi-
furcaciones indican la frecuencia de asociación después de 1000 réplicas.

Figura 2. Representación gráfica de la distancia de cuerda de Cavalli-Sforza y Edwards
(1967) entre las áreas de Diplodus sargus cadenati utilizando el algoritmo de Neighbor-
Joining. Los valores de las bifurcaciones indican la frecuencia de asociación después
1000 réplicas.
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ya que este criterio no considera
los alelos raros. Asimismo, la hete-
rocigocidad media esperada fue
elevada (0.120). Estudios recientes
han estimado valores de 0.144 y
0.093 para las especies Diplodus
sargus sargus L. y Diplodus vulgaris,
respectivamente (Lenfant & Pla -
nes, 1996; Arcuelo et al., 2003). Es -
tos últimos bastante más próxi-
mos a los obtenidos en el presente
estudio. Así, la variabilidad gené-
tica encontrada para el sargo es si-
milar a otras especies de la misma
familia.

En el estudio no se han observa -
do desviaciones en el equilibrio de
Hardy-Weinberg, lo que indica una
homogeneidad genética de las
muestras. Por otro lado, la compa-
ración de las frecuencias alélicas
fue no significativa, con lo cual se
puede considerar la misma frecuen -
cia alélica para todas las muestras.
Además, la diversidad genética fue
baja y no significativa, al igual que
los valores obtenidos para las dis-
tancias genéticas de Nei (1972) y

Cavalli-Sforza & Edwards (1967). En
ambos casos, la representación grá-
fica separa claramente la isla de
Tenerife de las demás. Estos resul-
tados deben ser analizados con
precaución, ya que el tamaño de la
muestra (n = 10) es reducido, y ade-
más, carecen de soporte estadís-
tico. Es decir, en ningún momento
se han observado diferencias sig-
nificativas para el conjunto total de
las muestras. Finalmente, los re-
sultados indican que la población de
Diplodus sargus cadenati no pre-
senta una subestructuración espa-
cial en islas, y que se trata de una
única población panmíctica en el
Archipiélago. 

En general, los teleósteos mari-
nos suelen exhibir homogeneidad
aloenzimática entre poblaciones
geográficamente separadas. La li-
mitada subestructuración genética
encontrada en muchas de las es-
pecies pelágicas está relacionada
con el elevado flujo genético que
existe entre las poblaciones mari-
nas, ya que, en general, el ambiente

marino no suele suponer una ba-
rrera real para el desplazamiento
de determinadas fases de desarro-
llo de los peces (Ward et al., 1994).
Sin embargo, existen determinadas
características físicas que pueden
condicionar el flujo genético entre
poblaciones. Algunas pueden llegar
a constituir barreras infranquea-
bles que dan lugar al aislamiento
genético entre poblaciones, permi-
tiendo explicar incluso fenómenos
de especiación (Guerra-Sierra y Sán-
chez-Lizaso, 1998). En el medio ma -
rino, la estructuración genética pa-
rece estar relacionada con limita-
ciones geográficas y ecológicas, ta -
les como la capacidad de disper-
sión, la partición del nicho o la adap-
tación local (Palumbi, 1994). 

Un factor responsable del flujo
genético es la migración o despla-
zamientos de individuos entre po-
blaciones establecidas o del esta-
blecimiento de poblaciones ente-
ras. Leary & Booke (1992) apuntan
que una tasa de migración media
de un solo individuo por generación
entre dos poblaciones previene que
ambas sean completamente diver-
gentes para alelos selectivamente
neutrales en cualquier loci. Este
modelo indica que el flujo genético
es un recurso poderoso en la ho-
mogeneización de subpoblaciones.
Otro factor que contribuye a este
efecto es el transporte activo o pa-
sivo de huevos pelágicos y larvas.
En la especie Diplodus sargus sar-
gus se ha observado que los huevos
están presentes en aguas superfi-
ciales, a profundidades del orden
de los 5 m, y que las larvas pueden
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Locus FIS FIT FST
FH* 0.142 0.157 0.017
PGM* 0.022 0.034 0.013
MDH* 0.063 0.067 0.005
PGDH* 0.125 0.131 0.007
IDHP* - 0.002 0.017 0.019
EST-1* - 0.010 - 0.003 0.008
EST-2* - 0.010 - 0.008 0.003
GPI-1* - 0.023 - 0.016 0.007
GPI-2* 0.079 0.100 0.023
Totales 0.070 0.082 0.012

Tabla 6. Análisis de diversidad genética en la totalidad e las muestras mediante un resu-
men del estadístico F para todos los loci.



permanecer en mar abierto entre 3
a 4 semanas hasta que encuentren
sitios favorables para reclutarse a
la fase bento-demersal (Lenfant &
Planes, 1996).

Un comportamiento similar será
de esperar también en la especie
Diplodus sargus cadenati, dado que
la homogeneidad genética obser-
vada parece estar relacionada con
características oceanográficas in-
herentes al Archipiélago, que per-
miten el flujo genético entre las
is las, y entre éstas y el continente
Africano. Estas singularidades sólo
facilitan la deriva de huevos y lar-
vas, ya que el desplazamiento de
ejemplares adultos es impedido por
las grandes profundidades que se
verifican entre islas, y entre estas
y el continente próximo (entre los
2000 y 3000 m). Una de las carac-
terísticas oceanográficas más co-
nocidas es el efecto del afloramien-
to noroeste africano en las islas
más occidentales (Bas et al., 1995),

que da lugar a zonas de gran pro-
ductividad biológica, y permite el
intercambio esporádico de huevos,
larvas y fases juveniles pelágicas
entre el continente y las islas (Ro-
dríguez et al., 1999). Otro aspecto a
considerar es la existencia de cir-
cunstancias ambientales determi-
nadas, como son los desplazamien-
tos de los frentes térmicos, los
cambios de dirección de corrientes,
etc., que pueden ocasionar inter-
cambios de individuos adultos o ju-
veniles entre diferentes áreas geo-
gráficas (Cuyás et al., 2004). 

Además, se ha observado que al-
gunas especies de peces se aso-
cian a estructuras flotantes, lo que
hace suponer que éstas constitu-
yen el medio de transporte idóneo
para la dispersión de larvas y juve-
niles. Es posible que estos meca-
nismos, u otros similares, faciliten
el intercambio de material genético
entre las islas y el continente y que,
a la vez, propicien el aparecimiento

y la colonización de nuevas espe-
cies. Estudios recientes hacen re-
ferencia a la presencia de nuevas
especies tropicales y ecuatoriales
en las aguas de Canarias (e.g. Cas-
tro & Ramos, 2002). Sin embargo, el
asentamiento de estas especies en
las islas depende en gran medida
de sus requerimientos ambienta-
les, y de su capacidad de adaptación
a nuevas condiciones bioecológi-
cas. 

Por otro lado, la homogeneidad
genética del conjunto de la pobla-
ción no descarta la posibilidad de
que existan diferencias genéticas
entre islas, dado que las isoenzi-
mas son marcadores genéticos es-
tables que no cambian ante varia-
ciones ambientales. Por ello, en es-
tudios futuros es de especial inte-
rés la aplicación conjunta de estas
técnicas, ya que podrán proporcio-
nar información adicional y no con-
siderada hasta el momento. 
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