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VARIABILIDAD GENETICA EN Genypterus maculatus (TSCHUDI, 1846)
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INTRODUCCION

Genypterus maculatus (Tschudi, 1846) es
un pez que vive en el mar asociado a
fondos blandos, alimentindose prefe-
rencialmente de la fauna benténica

presente en ellos. Este pez aparece fre-
cuentemente en la zona litoral de la Oc-
tava Regién, Chile. Su distribucién geo-
grafica es muy amplia, extendiéndose en
Sudameérica desde Callao en el Perq,
hasta Puerto Aysén (Aviles 1979). Como
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recurso pesquero es de frecuente apari-
cién en las capturas demersales efectua-
das por pescadores artesanales.

Antecedentes a la fecha, indican
que diversos autores (Chocair et al
1969; Chong 1976; Aviles 1979) han rea-
lizado estudios sobre la biologfa y pes-
queria de los congrios (Genypterus blaco-
des, Genypterus chilensis y Genypterus ma-
culatus) como también estudios de filo-
genia del género (1), desconociéndose
informacién que permita caracterizar
genéticamente a estas especies y espe-
cialmente identificar grupos poblacio-
nales con fines de manejo (CORFO,
IFOP 1987).

Una de las herramientas més im-
portantes en el manejo de los recursos
pesqueros, es el conocimiento de la va-
riabilidad genética del conjunto de or-
gani de una especie sometida a ex-
plotacién. Un método ampliamente uti-
lizado para cuantificar la variabilidad
genética es la electroforesis sobre geles
de almidén, que permite distinguir
i .; - d.e i," ib Eﬂdjﬁcﬂdﬂs pﬂr
loci. genéticamente variables en pobla-
ciones naturales de peces (Ferguson
1980}, La cuantificacién de esta informa-
ciébn ha permitido entre otras cosas,
identificar stocks dentro de una especie,
elemento de mucha importancia para el
manejo de estos recursos (FAO 1984).

En las poblaciones de peces, asf
como en todos los organismos marinos y
acuiticos, la variabilidad genética de un
grupo poblacional de una determinada
especie estd condicionada, ademais de
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factores intrinsecos, por factores am-
bientales, tales como la disponibilidad
de alimento y las caracterfsticas oceano-
grificas que pueden o no ser favorables
a los requerimientos metabélicos de los
organismos. A lo anterior se agregan
efectos antrépicos, tales como la conta-
minacién y la presién por pesca que
traen como consecuencia posibles dese-
quilibrios en la estructura poblacional y
por ende en el pool genético, lo que a su
vez pone en peligro la sobrevivencia de
la especie por pérdida de su variabilidad
(Battaglia & Bisol 1988). De allf la necesi-
dad de generar programas de vigilancia
(monitoreo) de los recursos genéticos.

Dentro de las condiciones ocea-
nogréficas los procesos de surgencia
costera y los de convergencia constitu-
yen factores de aumento de la biomasa
disponible para la alimentacién de la
fauna que frecuenta la zona costera, por
lo tanto, es posible que este sea un factor
de concurrencia para la alimentacién de
especies de peces con distinto origen
desde el punto de vista genético. Esta
situacién ha sido claramente demos-
trada por Smith (1979) y por Smith &
Francis (1982) para Genypterus blacodes.
Estos autores comprobaron que en una
zona de convergencia situada frente a
las costas de Nueva Zelandia se mezclan
dos stocks de esta especie proveniente
de 4reas distintas.

Con el fin de caracterizar genéti-
camente a Genypterus maculatus ("con-
grio negro”) que frecuenta la zona coste-
ra de la Octava Regié6n, frente a la bahia
de Concepcién, se investigé diversos

(1) Oyarziin, C.; Alid, L; Galleguillos, R. & L. Troncoso. 1991. Polimorfismo y relaciones de parentesco en los rios del
Gen Ophid s 41 Mar.
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sistenas enzimdticos que permitan
cuantificar la variacién existente y rela-
cionarla con procesos de surgencia y no
surgencia, para detectar la posible exis-
tencia de stocks y finalmente deducir el
estado de equilibrio genético en que este
grupo poblacional se encuentra. Los
procesos de surgencia, frecuentes en las
estaciones de p:imavera - verano, son

ibles factores ambientales que estén
mﬂu‘yendu sobre la fauna especialmente
relacionada a los fondos, por su impor-
tancia en la posible concurrencia de
ejemplares de peces con distinto origen,
que pudieran alcanzar una zona deter-
minada para alimentacién.

MATERIALES Y METODOS

& rp'_- - % ) 1 J.41%, de
Gmypfems lmcufatus medlante embarca-
ciones artesanales frente a la bahia
Concepcién (36'40'S, 73'02'W), durante
un perfodo de 17 meses (julio de 1989 a
noviembre de 1990). Los muestreos se
hicieron durante la época de ocurrencia
de eventos de surgencia: 4 muestreos
entre los meses de octubre y noviembre
de afios sucesivos, con un total de 56
ejemplares. En la época de no surgencia,
tres muestreos en los meses de julio,
agosto y abril con un total de 39 ejem-
plares. Sin embargo, para el anilisis ge-
nético, se descarté el mes de julio,
puesto que fue un muestreo con sblo
tres individuos, lo que determiné que en
tltimo término se analizaron 10 sistemnas
isoenzimaticos en 95 individuos.

Los ejemplares de Genypterus ma-
culatus fueron pesados y medidos. Las
tallas oscilaron entre 42 y 95 cm y el
peso entre 500 y 3,000 g. Por lo tanto, la

Variabilidad genética en G. maculatus 303

muestra puede considerarse homogé-
nea, ya que todos son ejemplares adul-
tos, lo que descarta errores de interpre-
tacién de los resultados en los zimogra-
mas atribufbles a expresion génica dife-
rencial.

Mediante diseccién se obtuvieron
muestras de higado, miisculo blanco y
miisculo rojo. Las muestras fueron con-
servadas en nitrégeno liquido a -180°C.
Al momento de realizar los anilisis
electroforéticos, las muestras se homo-
genizaron a 4'C, en buffer Tris-EDTA
pH 7. Se centrifugé a 12.000 rpm por 3
min. El procedimiento electroforético
también se realizé a baja temperatura. El
sobrenadante de cada tejido impregnado
en papel Whatman N3 se us6 para in-
troducir las muestras en un gel de almi-
dén al 12% de acuerdo a la técnica desa-
rrollada por Harris & Hopkinson (1977).
Se emplearon sistemas amortiguadores
del pH, tanto continuos como disconti-
nuos. Entre los primeros se utilizé: a) TC
pH 7: Tris (0.13 M), écido cftrico (0.043
M) para el electrodo y dilufdo 1:25 para
el gel; b) TVB pH 8: Tris (0.5 M), 4cido
bérico (0.65 M) y EDTA sédico (0.016 M)
para el electrodo y dilufdo 1:10 para el
gel; ¢) Tris-HCl pH 8.6: Tris (0.3 M) para
el electrodo y dilufdo 1:15 para el gel.

Los amortiguadores discontinuos
fueron a) TC pH 6.3 - 6.7: Tris Base
(0.223 M) 4cido citrico (0.086 M) pH 6.3
para el electrodo y Tris Base (0.008 M)
4cido cftrico (0.003 M) pH 6.7 para el gel;
y b) una variante del anterior llevada a
pH 53 - 57 (Siciliano & Shaw 1976,
Harris & Hopkinson 1977).

Las muestras protéicas fueron vi-
sualizadas mediante tincién especifica.
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El patrén electroforético fue interpre-
tado de acuerde al criterio propuesto
por Pasteur et al. (1987). Las zonas no
variables en todos los individuos fueron
consideradas expresién de un locus mo-
nomérfico. Para las zonas variables se
aplicé el criterio de segregacién mende-
liana de los alelos. Ademss se tuvo en
consideracién la estructura de la pro-
tefna deducida del ndmero de bandas de
los heterocigotos. Las bandas de activi-
dad enzimética o electromorfos se de-
signaron por su movilidad relativa, la
que se calcula en relacién a la distancia
que migra la banda mds comin y a la
que arbitrariamente se le asigna movili-
dad 1.00. Este criterio se utiliz6 para
describir los diversos fenotipos obser-
vados,

Cada una de las 10 enzimas anali-
zadas fue identificada sefialando su cé-
digo (ver Tabla 1); los loci maltiples que
aparecieron en algunos zimogramas
fueron designados en forma creciente
desde el citodo al dnodo (Harris &
Hopkinson 1977). Los cilculos de las
frecuencias génicas se estimaron me-
diante conteo directo, ya que todas las
variantes protéicas se interpretaron
como reflejo de los productos codifica-
dos por alelos codominantes (Ferguson
1980).

Para la elaboracién de los resulta-
dos se consideraron los criterios pro-
puestos por Hartl & Clark (1989). Los
célculos de los resultados se verificaron
en un programa Biosys 1.7 (Swofford &
Selander 1989) y NTSYS 1.5 (Rohlf 1989).
Se aplico el estadistico X2 y de Wright
para validar el ajuste al equilibrio de
Hardy-Weinberg y para cuantificar
efectos de las tallas, estacionalidad y
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muestreo. Para los efectos de comparar
los diversos grupos muestreados se uti-
lizaron los {ndices de identidad y dis-
tancia genética seflalados por Ayala &
Kiger (1984). Los dendrogramas se con-
feccionaron empleando la estrategia de
la media ponderada UPGMA del pro-
grama BIOSYS 1.7 (Swofford & Selander
1989) y NTSYS (Rohlf 1989).

RESULTADOS

En los diez sistemas isoenzimaéticos es-
tudiados, se postulé un total de 17 loci
de los cuales son monomérficos Est-1,
Idh1, Idh2, Me2, Mdh1, Mdh2,
Pgdh-1, Pgi-1 y Sdh-2 (Tabla 1). Los loci
polimérficos son Est-2, Est-3, Pgi-2,
Me-1, Pgm-1, a-Gpdh-1 y Sdh-1 para el
criterio de P < 0.95, es decir, la frecuen-
cia del alelo mis comfin para el locus
tiene una frecuencia no superior a 0.95
(Ayala & Kiger 1984); en tanto que Ldh-
1 result6 ser polimérfica para el criterio
de P< 0.99 y el alelo menos frecuente
para este locus s6lo fue registrado en los
muestreos realizados en los perfodos de
no surgencia (ver Tabla 3). Finalmente,
Est4 no fue considerada en el anilisis
debido a su inconstante aparicién.

Los indices de variabilidad y di-
versidad genética: polimorfismo y hete-
rocigosidad, fueron calculados sobre la
base de la informacion obtenida.

El polimorfismo, considerando los
productos génicos de 17 loci, tiene un
valor de 044 (P<099) y de 039 (P
<0.95).

El niumero de subunidades asig-
nadas a las diferentes iscenzimas se rea-
liz6 sobre la base de la informacién
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Tabla 1. Interp ién de los

ENZIMA N'LOCI N'ALELOS

SORBITOL Sdh-1 2

DESHIDROGENASA Sdh-2 1

BEC1.1114

LACTATO Ldh-1 2

DESHIDROGENASA

EC11127

MALATO Mdh-1 1

DESHIDROGENASA Mdh-2 1

E.C1.1.1.37

ENZIMA Me-1 2

MALICA Me-2 1

EC1.1.140

ISOCITRATO Idh-1 1

DESHIDROGENASA Idh-2 1

NADP

EC1.1.1.42

FOSFOGLUCONATO Pgdh-1 1

-6-DESHIDROGENASA

EC11149

a-GLICEROL-3- aGpdh-1 2

FOSFATO DES-

HIDROGENASA

E.C1.21.12

FOSFOGLUCO- Pgm-1 2

MUTASA

EC2751

ESTERASAS Est-1 1

EC311 Est-2 2
Est-3 3
Est-4 i

FOSPOGI UCOSA i-1 1

ISOMERASA i-2 2

EC5319

(*)= inconstante, no se considerd en el conteo total de loci.

entregada por geles analizados y
corroborada por datos de la literatura
(Smith 1979, Smith et al. 1980,
Kirpichnikov 1981, Richardson et al.
1986, Pasteur et al. 1987, Van der Banks

etal. 1989). .

N'SUBUNIDADES  TEJIDO

TETRAMERO HIGADO
TETRAMERO MUSCULO
BLANCO
YROJO
DIMERC MUSCULO
BLANCO
¥ ROJO
TETRAMERO MUSCULO
BLANCO
DIMERO HIGADO
DIMERO HIGADO
DIMERO HIGADO
MONOMERO MUSCULO
BLANCO
MONOMERO HIGADO
DIMERO HIGADO

El niimero de loci y el ntimero de
bandas que se describe en cada uno de
los sistemas enzimdticos coincide con la
informacién que entrega para peces
Kirpichnikov (1981). En aquellos siste-
mas en que no se observé heterocigotos
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el nimero de subunidades se atribuyé a
1o sefialado por este autor. Todos los loci
polimérficos mostraron heterocigotos
con excepeién del locus Ldh-1.

El anélisis de los datos genéticos
se hizo utilizando los Programas Biosys
y NTSYS. En estos andlisis se con-
sideraron 13 loci, cuatro polimérficos:
o-Gpdh-1, Ldh-1, Me-1 y Pgm-1, y los 9
monomorficos mencionados anterior-
mente. Fueron descartados todos aque-
llos loci polimérficos para los cuales no
se logré tener la informacién completa
para los 95 individuos. Estos son Est-2,
Est-3, Pgi-2 y Sdh-1. Sin embargo, de-
bidoa que algunos de estos sistemas son

iderados en la lite-
ratu.m respecto a Genypterus (Oyarzin ef
al. 1989 (2), Smith 1979, Smith & Francis
1982), se entregan a continuacién los
datos obtenidos en un nimero menor de
individuos y que por esta razén no fue-
ron incluldos en el andlisis genético.

Fosfoglucoisomerasa presenta dos
loci, uno polimérfico (Pgi-2) y uno mo-
nomérfico (Pgi-1). El locus polimérfico
no muestra variacién en la frecuencia
respecto a las épocas de surgencia y no
surgencia. Sorbitol deshidrogenasa pre-
senté dos loci, el locus polimérfico (Sdh-
1) present6 frecuencias similares en las
dos épocas. Las esterasas son codifica-
das por 4 loci, uno monomérfico (Est-1)
y dos polimoérficos (Est-2 y Est-3), el lo-
cus de Est4 no se observé con regulari-
dad. El niimero de loci para esta enzima
estd de acuerdo con los datos que apare-
cen en la literatura para peces
(Kirpichnikov 1981). Est-2 presenta dos

(2) Oyarzdn, C;; Cerda, F.; Troconso,

L & R. Galleguillos. 1989.
ﬁnﬂmm n‘nm i0 negro G. maculatus (Tscmdi, 1846}
ar. ngr!my esimenes. U, de Aniofagasta. 23-27 de
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alelos y Est-3 presenta tres alelos de fre-
cuencia similar en los dos perfodos. El
tercer alelo de Est-3 aparece en los me-
ses de enero y abril de 1990, y no apa-
rece en el muestreo de noviembre de

1989,

En la Tabla 2 se muestran los
valores de la heterocigosidad media ob-
servada y la esperada segiin Hardy-
Weinberg para los trece loci considera-
dos en el andlisis de las frecuencias gé-
nicas. Se ve cierta tendencia a la defi-
ciencia de heterocigotos en alguncs de
los loci, lo que da por resultado un nf-
mero promedio menor al esperado para
los meses de enero y noviembre de 1990.

Las frecuencias génicas de los loci
polimérficos Pgm-1, a-Gpdh-1, Me-1 y
Ldh-1 durante la época de surgencia y
no surgencia aparecen en la Tabla 3. Del
anélisis de contingencia de X2 para los
loci en estudio se desprende que la
poblacién se encuentra levemente ale-
jada del equilibrio (X2, P. 0.020) (Tabla
4).

También a través de los
Programas mencionados se obtuvo los
valores de la identidad génica, distancia
génica y coeficiente de endogamia.
Sobre la base de los valores de identidad
génica y utilizando un anilisis de con-
glomerado (UPGMA) se elaboré un
dendrograma. El andlisis de los grupos
mensualmente muestreados revelé flujo
génico abierto con un valor de Fst de
0.068. La distancia génica es inferior a
0.09 y la identidad genética entre 0.91 -
0.99 entre los diversos grupos anali-

{Og:adubrm(s Opfm'xndu) J'X fnnmdas de Cmms del
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zados El dendrograma que aparece en la
Pigura 1 muestra una correlacién cofe-
nética de 0.839, lo que indica que es una
representacién aceptable entre la matriz
original de distancia génica no sesgada
de Nei (1978) y la matriz de similitud.
Cuando se aplica el cdlculo del indice de
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Wright a la influencia de las tallas en la
distribucién de las frecuencias génicas a
lo largo del muestreo su valor es de Fst
0044 lo que estd indicando que este
factor no influye en los valores que apa-
recen en la Tabla 3.

Tabla 2. Heterocigosidad media observada y esperada de acuerdo a Hardy-Weinberg en los

distintos muestreos.
EPOCA HETEROCIGOSIDAD PROMEDIO
CONTEQ DIRECTO HARDY-WEINBERG
MNO-SURGENCIA AGOSS 0.109 0.120
es. + 0,058 + 0066
ABRSQ 0137 01N
&5 & 0073 = 0.060
SURGENCIA OCT8% 0092 0.096
es. 0.051 + 0.052
NOVE9 0.122 0.110
es. + 0.065 + 0.058
ENES0 0.088 0107
es. + 0.047 + 0.067
NOVD 0.043 0.061
es. + 0.026 + 0061
PROMEDIO 0.09% 0.103
(" es. + 0.033 * 002
(*) e.s.= error estindar
Tabla 3. Frecuencias alélicas de los loci polimérficos considerados en el andlisis de las frecuencias
génicas.
NO SURGENCIA SURGENCIA
LOoCuUs Mes{aﬂo AGOB9 ABROO OCT89 NOVS9 ENES0 NOV9 FROM.
N ind. 12 27 15 11 v 23 95
Alelos
Me-1 a 0583 0.630 0.800 0.682 0214 0.522 0.555
b 0417 0.3 0200 0.318 0.786 0478 0.445
") es. +0.1006 + 0.0657 + 0.073 + 0.0986 +0,1096 +0.0736 +0.036
Pgm-1 a 0.708 0.500 0467 0.682 0429 0.587 0.562
b 0.292 0500 0533 0318 0571 0413 0.438
3 es +0.0928 + 0.68 +00912 +00993 +01323  + 00726 +0.036
wGpdh-1 a 0.667 0500 0.733 0550 0.643 0.609 0.630
b 0333 0.500 0267 450 0.357 0391 0.370
es. + 0.0962 +0.068 +00821 +010M +0128 +0.0719 +0.035
Ldh-1 a 0917 0.963 1.000 1.000 1.000 1.000 0.980
b 0.083 0.037 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020
23, +0.0563 + 0.0257 —_ —_— — _ + 0.010

(*) e.s. = error estdndar
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Tabla 4. Andlisis de contingencia X2 para los cuatro locl polimérficos.

LOCUS X2 gdl
Me-1 15.691 5

1 6425 5
Ldl‘:l‘l 5250 5

1 7.5% 3
TOTAL 34.962 20

P<0.01: diferencias altamente tivas
) 0.05 < P < 0.01: diferencias a8
n.s.) P> 0.05: diferencias no significativas

DISCUSION.

Los datos correspondientes al polimor-
fismo para los loci genéticos tados

P
0.00778
026704 ..
0.38609 ns.
0.18001 ;:::1
0.02081 ™

loci iene un valor de 0.44 para un crite-
rio de P < 0.9 y de 039 para un criterio
de P < 0.95, lo que es alto si lo compa-

en este trabajo coinciden con los entre-
gados por Oyarzin et al. (3) para

terus maculatus y por Smith (1979)
y Smith & Prancis (1982) para Genyplerus
blacodes de Nueva Zelandia que lo des-
criben el locus de la fosfogluco-
mutasa y fosfoglucoisomerasa.

Smith (1979) encontré para
Genyplerus blacodes un débil polimor-
fismo para fosfoglucomutasa (Pgm) con
una frecuencia promedio del alelo més
comfin de 0.945 al comparar tres locali-
dades de la costa de Nueva Zelandia.
Genypterus maculatus en cambio presenta
para este locus una distribucién equi-
valente de las frecuencias, cuando se
comparan los seis muestreos realizados
con un valor promedio de 0.562 para el
alelo més comin del tnico locus para
Pgm que presenta esta especie.

E[r limorfismo obtenido a partir
de los productos génicos de diecisiete

con lo. 1 y o1 1daa wl‘
Smith & Jamieson (1980), quienes traba-
jaron en el pez peldgico Scomber scom-
brus, al considerar 39 loci enzimaticos
con los cuales se obtiene un valor de 0.18
- 0.30. Sin embargo, Brulé (1989), en la
platija Pleuronectes platessa encontré va-
lores semejantes, si bien un poco mayo-
res a los registrados en el presente tra-
bajo. Este pez, al igual que Genypterus
maculatus vive asociado a fondos blan-
dos y se distribuye geograficamente en
la costa noreste de la Bretafia. Brulé (op.
cit.) consideré 13 sistemas enziméticos
determinados por 21 loci, de los cuales 9
son polimérficos con un indice de poli-
morfismo igual a 0.47. La equivalencia
de estos valores con los nuestros en dos
peces de hdbito de vida semejante son
coincidentes con lo sostenido por Nevo
(1978) & Smith y Fujio (1982) como se
discute mas adelante.

Otra medida de la variabilidad
menos arbitraria e imprecisa que el po-

(3) Oyearziin, C; Cerds, F.; Troncoso, L. & R. Galleguillos. 1989. Sistemdtica bimpfmim en Genyptlerus;

i:"m‘iims en el congrie negro G,

maculatus (Tschudi, 1846)
ar. Programa y Resimentes. LI de Antofagasta. 23-27 de octu

marcadores
(Cmid' b es, Ophidiidae). IX Jornadas de Ciencias del

P
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limorfismo es la heterocigosidad. En
nuestro caso de estudio, el valor prome-
dio de la heterocigosidad calculado so-
bre la base de trece loci es de 0.099
(Tabla 2). Este valor se encuentra dentro
del rango dado por Smith & Fujio (1982)
de 0.060 + 0.038 que estd basado en loci
enzimidticos de 89 especies de teleésteos
marinos. Estos mismos autores encon-
traron un valor de 0.042 + 0.04 para la
heterocigosidad de peces demersales
con huevos pelégicos, al promediar ocho
especies. Este valor es superior al de es-
pecies demersales con huevos demersa-
les en las que al promediar trece espe-
cies la heterocigosidad toma un valor de
0.032 + 0.034. Genypterus maculatus, tam-
bién tiene valores de heterocigosidad
coincidentes con el primer caso y més
atin con Pleuronectes platessa, Platichthys
Jlesus, Rhombosolea leporina, etc., que son
peces planos demersales con huevos y
larvas pelagicos, semejantes por tanto a
Genypterus maculatus y cuyos valores de
heterocigosidad son 0.102, 0.086, 0.081,
respectivamente.

La heterocigosidad promedio
fluctiia débilmente a lo largo del afio ex-
cepto en el mes de noviembre de 1990
donde se observa un descenso en el na-
mero de heterocigotos, atin sin conside-
rar el locus Ldh-1 (Ver Tabla 2). Dado el
tamafio limitado de cada una de las
muestras consideradas en el analisis es
probable que los datos estén un poco
sesgados como se observa en la Tabla 3
y confirmado por el valor del error es-
taridar que varia entre aquella muestra
que tene siete individuos, como la del
mes de enero de 1990, respecto a las que
tienen mas de veinte individuos. Puede
también estar influyendo en esta fluc-
tuacién el namero de loci relativamente
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bajo que estdn siendo considerados en el
estudio de acuerdo a lo postulado por
Nei (1978), quien recomienda un tamafio
de muestra superior a 25 individuos y 30
loci.

No obstante lo anterior la tenden-
cia al considerar los valores promedio
de las frecuencias génicas, para los cua-
tro loci en todo el perfodo de muestreo,
pareciera indicar que existe una diné-
mica poblacional que estd produciendo
fluctuaciones de los valores de estas fre-
cuencias, haciendo sospechar la existen-
cia de dos grupos dentro de la poblacién
en funcién de la surgencia y no surgen-
cia (Tabla 3).

Este hecho que se podria inter-
pretar como indicador de la existencia
de m#s de un grupo poblacional en el
érea, es corroborado ademds por una
leve deficiencia de heterocigotos en los
ejemplares capturados en época de sur-
gencia (Tabla 2), acompafiado ademds
en la misma época, de ausencia de poli-
morfismo para Ldh-1 (Tabla 3). A pesar
de lo anterior, no es posible confirmar la
existencia de dos grupos dentro de la
poblacién, debido a que cuando anali-
zamos las frecuencias génicas en un
andlisis de contingencia de X? (Tabla 4),
todos los loci, excepto Me-1, estin en
equilibrio en forma individual. El locus
Me-1 presenta frecuencias genotipicas
alejadas del equilibrio Hardy - Weinberg
lo que influye en el resultado final, como
lo demuestra la probabilidad encontrada
que verifica grupos significativamente
distintos para un X2, y que demostraria
que existe un leve alejamiento del equi-
librio. Sin embargo, al realizar el indice
de fijacion de Wright, Fst, que mide el
nivel de endogamia, su valor es de
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0.068, coincidente con un alto flujo gé-
nico entre todos los grupos muestrea-
dos, Inqueuumdmmdo quebodoslon
individuos per a la mi uni-
dad poblacional. Més atin, los célculos
de eimilitud genética y de distancia gé-
nica realizados, estdn indicando que esta
es una sola poblacién (Figura 1) por lo
que no es posible subdividirla en dos
grupos con la informacién disponible.

No se verificé efecto Wahlund de
las tallas ni de la estacionalidad sobre las

Fig- 1. Anilisis de
promedio
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frecuencias génicas, por lo que las fluc-
tuaciones de las mismas no pueden ser
explicadas desde este punto de vista.
Tampoco hubo relacién entre heteroci-
gosidad y peso de los individuos. Un
estudio m4s acabado desde el punto de
vista genético, aplicado a un muestreo
mis extenso en latitud y a un mayor
numero de loci, podria darnos una vi-
si6n mds exacta, que permita obtener
conclusiones respecto a la existencia de
los posibles grupos desovantes dentro
de la poblacién.

do usando el método de gru, po par no p derado con li
MA) del coeficiente de distancia gé:um no sesgada de Nei (1978).
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