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Abstract - Natural populations of Ostrea chilensis have suffered
strong declines during the last two decades due to overfishing that
forced in some locations to carry out restocking and culture with
juvenile oysters from other local populations. It has been proposed
that this type of intervention may have affected the levels of
genetic variation among natural populations. Here we analyzed
the genetic variation in two natural populations and in three
populations affected by restocking of O. chilensis, sampled along
its whole natural distribution, by means of Random Amplified
Polymorphic DNA (RAPD) analyses. The values of Nei’s genetic
distance did not reveal significant differences among populations
(0.0713 and 0.1549). The Mantel test using 5000 randomizations,
showed a significant correlation between genetic and geographic
distance. Melinka, the most geographically distant population,
was the most genetically differentiated. The levels of gene flow
(Nm = 1.587) are strong enough to prevent differentiation due to
genetic drift. With these results, the genetic-population structure
of O. chilensis, can be characterized a panmictic population, in
which, the level of gene flow prevents significant genetic
differentiations among populations. However, the population-
genetic structure of this species does not depend exclusively on its
breeding strategy, since other factors such as: oceanographic and
human mediated gene flow probably exert a large influence to the
genetic structure of the studied populations.
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Resumen - Las poblaciones naturales de Ostrea chilensis han
sufrido fuertes disminuciones debido a la sobrepesca, lo cual ha
forzado en algunos sectores a llevar a cabo repoblamiento y cultivo
con ostras juveniles provenientes de otras localidades. Se ha
planteado que este tipo de intervencion podria haber afectado los
niveles de variacion genética en las poblaciones naturales. Se analizd
la variabilidad genética, a través del analisis con ADN Polimorfico
Amplificado Aleatoriamente (RAPD), en dos poblaciones naturales
y tres poblaciones afectadas por el repoblamiento de O. chilensis,
muestreadas a lo largo de su distribucion natural. Los valores de
distancia genética de Nei no revelaron diferencias significativas
entre poblaciones (0,0713-0,1549). La prueba de Mantel con 5000
permutaciones evidenci6 una correlacion significativa entre la
distancia geografica y la genética. La poblacion de Melinka, situada
amayor distancia geografica mostro la mayor diferenciacion genética.
Los niveles de flujo génico (Nm = 1,587) son suficientemente
fuertes para impedir diferencias genéticas en las poblaciones debido
aladeriva génica. Con estos resultados se caracterizo la estructura
genético-poblacional de O. chilensis como una poblacion panmictica,
en la cual el flujo génico no permite una significativa diferenciacion
genética interpoblacional. Sin embargo, la estructura genético-
poblacional de esta especie no depende exclusivamente de su
estrategia reproductiva, sino que existen otros factores
oceanograficos y antropogénicos, que probablemente estarian
influenciando la conformacidon genética de las poblaciones
estudiadas.
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Introduccion

Ostrea chilensis (Philippi, 1845) es un recurso marino de
gran importancia comercial en Chile. Los desembarques
provenientes de bancos naturales de esta especie entre 1938-
1942 fueron en promedio de 1000 toneladas anuales,
provocando una sobreexplotacion de éstos y como
consecuencia una brusca baja en el desembarco (Lépez
1983). A partir de 1954, el estado de Chile efectuo acciones

para regularizar la extraccion de este recurso, imponiendo
una veda y un tamafio minimo de extraccion, pero fue solo
a fines de la década de 1960, con el inicio del cultivo de la
ostra, que el desembarque de esta especie se incremento
nuevamente. En 1993 el desembarque de la ostra chilena
alcanzo6 las 698 t sin embargo, entre 1994 y 2004 los
desembarques se mantuvieron muy por debajo de esta cifra
(SERNAPESCA 2004). Durante el aiio 2007 el desembarque
total de O. chilensis fue de 191 t, de las cuales 187 t
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correspondieron a la produccion de centros de cultivo.

Las poblaciones naturales de esta especie han sufrido
fuertes disminuciones debido a la sobrepesca, lo que indujo
en algunos sectores a un repoblamiento con ostras de otras
poblaciones locales (Toro & Chaparro 1990, Bustos et al.
1991) y al traslado de juveniles desde la poblacion natural
del semillero nacional Pullinque (73°55°0, 41°50°S) hacia
los distintos centros de cultivo en el sur de Chile. Se ha
planteado que estas intervenciones podrian haber afectado
los niveles de variacion genética en las poblaciones naturales,
reduciendo su diferenciacion genética inter-poblacional,
principalmente de las poblaciones situadas en la parte norte
de la isla de Chiloé (Toro & Aguila 1996). Por otro lado, la
biologia reproductiva de esta especie se caracteriza por
poseer un desarrollo larval al interior de la cavidad paleal
de la hembra (Ramorino 1970), lo cual impide una alta
dispersion larval (Toro & Chaparro 1990). La incubacion
larval se prolonga por aproximadamente siete semanas,
presentando variaciones atribuidas a condiciones
ambientales del cuerpo de agua imperantes durante la época
reproductiva (Winter et al. 1984, Toro & Morandé 1998).
Lalarva pediveligera una vez eclosionada, posee un periodo
de vida plancténica reducido, que va desde 5 min a 24 h (Di
Salvo & Martinez 1985, Toro & Chaparro 1990, Toro et al.
1995).

Debido a la sobreexplotacion de los bancos naturales, a
los procesos de traslado de juveniles y semillas y a la poca
capacidad de dispersion a nivel larval de esta especie es que
es de gran interés analizar el estado de la estructura genético-
poblacional y entender los mecanismos de diferenciacion
entre poblaciones a través de su rango de distribucion
geografica en el sur de Chile (Scheltema 1989, Toro & Aguila
1996, Silva & Russo 2000, Thorpe et al. 2000). Del mismo
modo, el estudio de los patrones de subdivision poblacional
y la magnitud del flujo génico entre poblaciones de esta
especie son importantes para entender los procesos micro-
evolutivos que les afectan (Slatkin & Barton 1989), y generar
politicas de manejo para su conservacion.

Dentro de los numerosos marcadores moleculares
utilizados en genética poblacional, se destaca la técnica de
ADN Polimoérfico Amplificado Aleatoriamente (Random
Amplified Polymorphic DNA, RAPD), desarrollada por
Williams et al. (1990) y Welsh & McClelland (1990). El
método consiste en amplificar segmentos de ADN al azar
mediante PCR (‘Polimerase Chain Reaction’), usando como
partidores (“primers’) secuencias arbitrarias y cortas de ADN
de alrededor de 10 nucleétidos, para luego comparar los
segmentos amplificados en un gel de agarosa (Williams et
al. 1990, Welsh & McClellannd 1990). Los RAPDs han sido
utilizados para construir mapas genéticos de una gran

variedad de especies, como también para la diferenciacion
de procariotas, plantas (Aagaard et al. 1998) y peces
(Hassanien et al. 2004), asi como en trabajos enfocados a
la conservacion (Pearson et al. 2002, Callejas & Ochando
2002). En especies marinas de importancia comercial, su
uso ha ido en incremento en los tltimos afios (Patwary et
al. 1995, Elo et al. 1997, Star et al. 2003, Hermosilla 2004,
Toro et al. 2004, Keyvanshokooh & Kalbassi 2006).
Algunas de las ventajas de los RAPDs tienen que ver con
su bajo costo, mayor rapidez en la generacion de datos y el
menor requerimiento de muestra de tejido, al compararlo
con otras técnicas moleculares (Caetano-Anolles et al.
1991a,b, Lynch & Milligan 1994, Bardakci & Skibinski
1994, Silva & Russo 2000). El uso de la técnica RAPDs
requiere de una verificacion en la repetibilidad de sus
resultados, en especial debido a factores tales como la
calidad y concentracion del ADN, el tipo de polimerasa, la
concentracion de magnesio, el tipo de termociclador y el
programa utilizado para la amplificacion (Liu & Cordes
2004). Sin embargo, una vez estandarizada la técnica se
logra una alta repetibilidad que permite ser utilizada en
estudios de sistematica y ecologia (Patwary et al. 1994,
Holms et al. 2003, Star et al. 2003, Toro et al. 2004).

El presente estudio buscé caracterizar genéticamente
las poblaciones naturales de Ostrea chilensis en el sur de
Chiley evaluar el grado de variabilidad genética entre ellas,
otorgando datos importantes para la conservacion y el
manejo de este recurso.

Material y métodos

Muestreo de poblaciones

Se recolectaron ejemplares de Ostrea chilensis procedentes
de cinco poblaciones naturales, situadas a lo largo de la
costa interior de Chiloé e Islas Guaitecas (Fig. 1). Dos de
éstas corresponden a poblaciones naturales sin los efectos
de repoblamiento, Pullinque (41°51°S; 73°58’W) y Melinka
(43°81°S; 73°84’W). Las muestras para las otras tres
poblaciones se recolectaron en las localidades de
Quempillén (41°52°S; 73°46°W), Caulin (41°48’S;
73°34’W) y Rilan (42°31°S; 73°40°W) en las cuales existen
efectos de repoblamiento a través de transferencia de
juveniles para actividades de cultivo. Estas localidades
fueron seleccionadas porque abarcan todo el rango actual
de distribucion natural de la especie en el sur de Chile. Los
muestreos fueron realizados en el submareal mediante buceo
autéonomo y de cada localidad se recolecté un minimo de
60 individuos adultos elegidos al azar (36,9-65,1 mm). De
cada ejemplar se extrajo un trozo de tejido del borde del
manto, el cual se fij6 en etanol al 95% en tubos Eppendorf
los que se mantuvieron posteriormente a -20°C.
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Figura 1

Localidades de muestreo de poblaciones de Ostrea chilensis para analisis genéticos con
marcadores RAPds (Quempillén, Pullinque, Caulin, Rildn y Melinka)

Sampling sites of Ostrea chilensis populations for genetic analyses with RAPDs markers
(Quempillén, Pullinque, Caulin, Rilan and Melinka)

Extraccion de ADN

Una muestra de tejido (50-100 mg) se macerd y digiri6 en una
solucion de 500 pL de buffer lisis (EDTA 10 mM, Tris-HCL
10mM pH 8,5, NaCL 20 mM), 50 uL. de SDS al 20% p/vy S uLL
de proteinasa K e incub6 a 37°C durante 12 h (Toro 1998).
Luego se adicionaron a la reaccion 500 pL de una solucion
de fenol-cloroformo-isoamil alcohol en proporciones de
25:24:1 respectivamente (Sigma) y se centrifugd a 13.000 G
durante 15 min a 10°C. El sobrenadante resultante se

resuspendio en 800 pL de etanol al 95% mantenido
previamente a -20°C. Una vez precipitado el ADN, las
muestras se centrifugaron a 6.500 G durante 3 min a 10°C,
resuspendiendo el pellet obtenido en 200 puL de agua
ultradestilada (Toro et al. 2004). La cantidad y calidad de
ADN obtenido fue visualizado por medio de electroforesis
en gel de agarosa (1,5%) con TBE y bromuro de etidio. La
calidad e integridad del ADN se compar6 con un ladder de
2300 pb. La cuantificacion y pureza del ADN se realizo por
espectrofotometria (Gonzalez 2006).
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Amplificacion y electroforesis

Se utilizaron cuatro partidores (Tabla 1) disponibles
comercialmente (Biosonda SA) para llevar a cabo el analisis
de variabilidad genética. Estos fueron elegidos en base al
numero ¢ intensidad de las bandas, reproducibilidad, grado
de polimorfismo, visualizacion y repetibilidad de las bandas.
Para la reaccion de amplificacion se utiliz6 un volumen de
mezcla total de 25 pL, consistente en 1 L. de ADN gendmico
(50 ng pL"), 7,5 pL de dNTPs (2 mM), 1,75 puL. de MgCl,
(25 mM), 2,5 uL PCR-buffer 10x, 3 pL del partidor (10
uM pL1), 1 unidad de Taq ADN polimerasa (5 pL)
(Invitrogen) y 9,05 pL de agua ultradestilada. La
amplificacion se llevo a cabo en un Termociclador
Amplitron® II (Thermolyne) y el programa utilizado contd
con un ciclo de desnaturalizacion del ADN a 95°C por 15 s,
seguido de 36 ciclos a 94°C por 30 s, un ciclo de hibridacion
a33°C por 30 s y una fase de extension a 72°C por 1 min. Al
término de los 36 ciclos el programa ejecutd una extension
final de 2 min a 72°C y finalmente el producto amplificado
fue conservado a 4°C.

Los fragmentos de ADN amplificados se separaron por
medio de electroforesis en gel de agarosa (1,5%) sumergido
en buffer TBE 0,5 X (44,5 mM tris base, 44,5 mM &cido
borico, 1 M EDTA, pH 8) con bromuro de etidio (10 mg
mL") (Toro etal. 2002,2004). Se incluy6 un patron estandar
(Ladder 100 bp, Invitrogen), el cual permitié discriminar
los productos amplificados de acuerdo a su peso molecular.
Las bandas en los geles fueron visualizadas posteriormente
en un transiluminador UV y fotografiadas con una camara
digital.

Analisis de datos

Los patrones de bandas obtenidos (RAPDs) se analizaron
visualmente para cada muestra, en base a presencia (1) o
ausencia (0) de estas bandas para cada uno de los cuatro
partidores utilizados (Toro et al. 2004). Los anlisis genético-
estadisticos se llevaron a cabo para 30 individuos de cada
poblacion (aquellos individuos donde se obtuvo la mejor
calidad de ADN de cada una de las poblaciones), utilizando
el programa computacional POPGENE version 2.6.2
(Population Genetics Software) (Yeh & Boyle 1997). Para
los analisis se incluyo el coeficiente de endogamia Fis =
0,109 (Toro & Aguila 1996). En dicho estudio el valor de
Fis no fue estadisticamente significativo, por lo tanto, en
los anélisis llevados a cabo en este estudio se asumio esta
misma condicion de equilibrio. Se determind en cada
poblacién el nimero observado de alelos, mimero efectivo
de alelos (Kimura & Crow 1964) y diversidad genética (Nei
1973). Ademas, se determino la frecuencia génica general,
flujo génico (McDermott & McDonald 1993) y el analisis
de diversidad genética en poblaciones subdivididas (Nei

Tabla 1
Secuencia de partidores RAPD utilizados en Ostrea chilensis

Sequence of RAPD primers used in Ostrea chilensis

N° total de bandas

Partidor Secuencia 5° — 3° marcadas
OST1 GGGCGCGAGT 10
OST2 GCGGCTGGAG 12
OST3 TAGCCCGCTT 10
OST4 AACACACGAG 11

1987). Se estim6 la identidad y distancia genética (Nei 1972)
y se construy6 un dendrograma de identidad genética entre
poblaciones (Yeh & Boyle 1997). Se llevé a cabo una prucba
de Mantel, la cual permitio establecer el grado de correlacion
entre matrices de comparaciones pareadas de datos
utilizando 5000 permutaciones al azar. A partir de esta prueba
se obtuvo una correlacion entre la distancia genética D (Nei
1972) y la distancia geografica (costera lineal en km). Este
analisis se llevo a cabo con el programa computacional
PopTools version 2.6.2 (Hood 2004).

Resultados

El nimero de bandas (RAPDs) generadas por los cuatro
partidores analizados vario6 entre 10y 12 obteniendo un total
de 43 bandas reproducibles (Tabla 1), 1as cuales presentaron
un alto grado de polimorfismo (Figs. 2 y 3). A partir de la
frecuencia de alelos RAPD calculada para cada locus se
obtuvo los parametros de diversidad genética intra e
interpoblacional correspondientes a las cinco localidades
muestreadas.

El valor promedio interpoblacional de diversidad
genética de Nei (1973) fue de 0,2846 = 0,1514, (28%).
Los valores de diversidad génica intrapoblacional
correspondieron aun 16,9% (Pullinque), 20,3% (Rilan), 22,7%
(Caulin), 23,5% (Melinka) y un 24,6% (Quempillén). El
resumen de la diversidad genética intrapoblacional e
interpoblacional para los 43 loci en las cinco poblaciones
de Ostrea chilensis se presenta en la Tabla 2. Los mayores
porcentajes de loci polimérficos correspondieron a Caulin y
Melinka con 72,09%, seguidos de Quempillén con 67,44%y
Quetalmahue, Rilan con 55,81%.

El valor promedio del flujo génico obtenido con los 43
loci RAPD tuvo valor de Nm = 1,587 (Tabla 2). Las
distancias genéticas observadas entre los pares de
poblaciones estudiadas de Ostrea chilensis, no presentaron
valores significativos de diferenciacion poblacional, con un
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Tabla 2
Parametros de diversidad genética en cinco poblaciones de Ostrea chilensis

Genetic diversity parameters in five populations of Ostrea chilensis

Caulin Melinka Pullinque Quempillén Rilén Interpoblacional
Diversidad génica de Nei (h) 0,2270 0,2359 0,1697 0,2465 0,2031 0,2846
Desviacion estandar 0,1878 0,2012 0,1884 0,2083 0,2007 0,1514
indice de informacién de Shannon (1) 0,3465 0,3540 0,2603 0,3644 0,3035 0,4421
Desviacion estandar 0,2649 0,2806 0,2722 0,2912 0,2892 0,1898
Numero de loci polimorficos 31 31 24 29 24 43
% de loci polimorficos 72,09 % 72,09 % 55.81% 67,44 % 55,81% 100%
Coeficiente de diferenciacion génica (Gst) 0,2395
Flujo génico (Nm) 1,5877

Figura 2

Ostrea chilensis. Patrones de banda de 8 individuos (13-20) pertenecientes a la poblacién natural de Pullinque generados
con el partidor OST3. (gel de agarosa al 1,5%, concentracion de ADN= 500 ng uL.", L = escala de 100 bp)

Ostrea chilensis. Banding patterns from 8 individuals (13-20) belonging to the Pullinque natural population, generated by
primer OST3. (1.5% agarose gel, DNA concentration = 500 ng uL-!, L = 100 bp ladder)

Figura 3

Ostrea chilensis. Comparacion de patrones de banda generados por los partidores OST1 (para ostras 62 y 65), OST2 (para ostras
82y 61), OST3 (para ostras 63 y 73) y OST4 (para ostra 64) en individuos pertenecientes a las poblaciones de Pullinque (PU),
Caulin (CA) y Rilan (RI). (gel de agarosa al 1,5 %, concentracién de ADN = 500 ng uL!, L = escala de 100 bp)

Ostrea chilensis. Comparison of banding patterns generated by primers OST1 (for oyster 63 and 65), OST2 (for oysters 82 and 61),
OSTS3 (for oysters 63 and 73) and OST4 (for oyster 64) for individuals belonging to the populations of Pullinque (PU), Caulin (CA) and
Rilan (RI). (1.5 % agarose gel, DNA concentration = 500 ng uL-!, L = 100 bp ladder)
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Tabla 3

Correlacién entre las distancias geograficas (km) y las distancias genéticas D de Nei (en
paréntesis), entre cinco poblaciones de Ostrea chilensis

Correlation between geographic distances (km) and Nei's unbiased genetic distance D (in parentheses)
separating five populations of Ostrea chilensis

Poblacion Caulin Quempillén Pullinque Rilan Melinka
Caulin ===
Quempillén 20.5(0,0713) ---
Pullinque 34.6 (0,1007) 15,3 (0,1329) ---
Rilan 82.3 (0,0843) 73.4 (0,0828) 80.6 (0,1163) ---
Melinka 226 (0,1231) 215 (0.1296) 220 (0,1543) 145 (0.1549) -

r= 0,605 (P<0,05)

promedio de 0,113. Los valores de distancia genética (D) de
Nei (1972), fluctuaron entre 0,0713 (Caulin-Quempillén) y
0,1549 (Rilan-Melinka) (Tabla 3). Se observo una moderada
separacion de la poblacion Melinka, con respecto a las
poblaciones localizadas en la isla de Chiloé. Sin embargo,
los valores obtenidos para la distancia genética entre
poblaciones no son significativos e indican que no existe
una subdivisién genético-poblacional entre las cinco
localidades estudiadas. El analisis de valores de identidad
(I), graficado mediante el sistema UPGMA, se ilustran en
la Fig. 3.

La prueba de Mantel utilizando 5000 permutaciones
produjo un coeficiente de correlacion entre la distancia
genética y geografica de r = 0,605 (P<0,05) (Tabla 3).
Discusion
Las caracteristicas de historia de vida de Ostrea chilensis la
convierten en una especie Unica dentro de la familia
Ostreidae y es por esta razon que varios estudios biologicos
se han focalizado en esta especie (Solis & Eberhard 1979,
Chanley & Dinamani 1980, Guifiez 1988, Toro & Chaparro
1990, Toro 1995, Toro et al. 1995, Toro & Aguila 1996,
Toro et al. 2004). Sin embargo, el presente estudio es el
primero en utilizar marcadores moleculares basados en el
analisis de ADN, con el fin de determinar la actual estructura
poblacional e intercambio genético entre las poblaciones

naturales dentro de la reducida zona de distribucion natural
de la ostra chilena.

La diversidad genética interpoblacional obtenida para
Ostrea chilensis en este estudio (0,2846) esta por sobre el
rango estimado para invertebrados marinos (0,122; 0,145 y

0,230 segtin Ward etal. (1992), Fujioetal. (1983), Hermosilla
(2004), respectivamente). Asi también, el polimorfismo
genético, es decir, las diferentes formas en que un gen puede
expresarse en una poblacion, alcanzo altos niveles (55,8% a
72,0%), comparado con la especie Ostrea edulis (18,2% y
40,9%), cuyo polimorfismo fue medido mediante la técnica
de electroforesis enzimatica (Saavedra et al. 1993). En
otro estudio en la especie O. edulis, Beaumont et al. (2006)
utilizando marcadores microsatelitales obtuvieron valores
promedio para el nimero de alelos por locus que variaron
entre 10,0y 13,5, lo que se deberia, segun los autores, al bajo
tamafio muestreal que fluctud en promedio entre 9,3 y 33,5
individuos por localidad. Es necesario enfatizar que la
diferencia en la estrategia de dispersion larval entre O.
chilensis y O. edulis puede causar una estructura genético-
poblacional distinta (Hunt 1993, Hoskin 1997), puesto que
esta Ultima posee un periodo de vida larval pelagica que
abarca aproximadamente unos 10 a 12 dias (Walne 1974),
mientras que en la ostra chilena este periodo es de solo unos
minutos a horas (DiSalvo & Martinez 1985).

En la mayoria de los moluscos bivalvos existe una
abundante variacion espacial tanto en morfologia (Innes &
Bates 1999, Toro et al. 2008) como en frecuencia génica
(Fujio et al. 1983, Seed & Suchanek 1992, Bates & Innes
1995, Comesaiia et al. 1998). Esta variacion es el resultado
de un balance de fuerzas selectivas que tienden a producir
diferenciacion genética local (mutacion y deriva génica) y
otras que tienden a producir homogeneidad genética (flujo
génico como movimiento de gametos, individuos e inclusive
la poblacion total) (Slatkin 1987). Si dos poblaciones se
encuentran completamente diferenciadas en sus frecuencias
alélicas, significa que el flujo génico entre ellas ha sido
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reducido durante un largo intervalo de tiempo, producto de
distancias o barreras geograficas o procesos oceanograficos.
Por otra parte, cuando dos poblaciones son muy similares
en sus frecuencias alélicas, se interpreta como si ambas
poblaciones conforman una misma unidad reproductiva o
que su separacion es muy reciente; por lo tanto no les ha
permitido acumular diferencias genéticas que permitan
identificarlas como dos poblaciones separadas. (Spanakis
etal. 1989). El flujo génico interpoblacional observado para
O. chilensis (Nm = 1,5877) indica que el flujo génico estaria
actuando por sobre la deriva génica, impidiendo con esto la
diferenciacion genética en las poblaciones (Slatkin 1987).
Este resultado se contrapone con lo propuesto por Toro &
Chaparro (1990), quienes de acuerdo a las caracteristicas
de la historia de vida de O. chilensis relacionadas a la fase
larval pelagica de tan solo algunos minutos, sugieren un
gran potencial para la diferenciacion genética de esta especie.
Algunas de las explicaciones para el valor de flujo génico
(>1) obtenido en el presente estudio, pudiesen ser
consecuencia del movimiento antropogénico de juveniles
(semillas) para el repoblamiento y cultivo desde los centros
productores de semillas naturales (Pullinque y Quempillén)
hacia las ostriculturas (Solis & Eberhard 1979, Toro &
Chaparro 1990, Toro & Aguila 1996) y a procesos
oceanograficos tales como corrientes superficiales (Silva et
al. 1998) y/o al fendmeno de balseo (‘rafting’) (Thiel 2003).
Por otro lado, los bajos valores de flujo genético entre
Pullinque y Melinka pueden ser atribuidos a un factor
oceanografico costero localizado aproximadamente a los
43°Sy que corresponderia a la corriente de deriva del oeste
(WWD) (Strub & Mesias 1998), la cual actuaria como una
barrera geografica natural impidiendo una dispersion larval
efectiva desde las localidades de Pullinque y Melinka. Esta
hipdtesis se basa en que la distancia geografica no seria el
principal factor determinante para los valores de flujo génico
entre pares de poblaciones, ya que el flujo génico registrado
entre Caulin y Melinka fue notoriamente mayor que entre
Pullinque y Melinka cuya distancia geografica lineal es
menor.

Las distancias genéticas observadas entre los pares de
poblaciones estudiadas de Ostrea chilensis no presentaron
valores significativos de diferenciacion poblacional, con un
promedio de 0,113; el rango comprendido por estas
distancias genéticas fue de 0,0713 (Caulin-Quempillén) a
0,1549 (Rilan-Melinka). Hassanien et al. (2004) establecen
que los valores de distancia genética de Nei (1972) para
poblaciones conespecificas se presentan en un valor
promedio cercano a 0,05 (0,002-0,07), para especies
congenéricas un promedio de 0,30 (0,03-0,61), y para
géneros confamiliares un promedio de 0,90 (0,58-1,21). En
base a estos valores, el grado de diferenciacion genética de

O. chilensis se encontraria entre el nivel de especies
conespecificas y congenéricas.

El dendrograma (UPGMA) que grafico las diferencias
genéticas entre poblaciones basadas en los valores de
Identidad genética (I), separ6 las poblaciones de Ostrea
chilensis en dos grupos; uno compuesto por las poblaciones
delalIslade Chiloé y otro grupo conformado por la poblacion
perteneciente a las Islas Guaitecas (Melinka). Esta
separacion podria ser producto mas que de la distancia
geografica ala presencia de corrientes como la WWD (Strub
& Mesias 1998) y corrientes superficiales en el Golfo de
Corcovado (Silva et al. 1998) que pueden estar actuando
como barreras geograficas.

Toro & Aguila (1996) realizaron un estudio con
aloenzimas en las poblaciones de Ostrea chilensis,
evidenciando baja variabilidad genética intrapoblacional y
relativamente alta diversidad genética interpoblacional.
Ademas, describen que O. chilensis no representa una simple
poblacion genéticamente homogénea, sino mas bien las
poblaciones del norte de la Isla de Chiloé corresponderian
apoblaciones reproductivamente aisladas de las poblaciones
del sector sur de la Isla (Toro & Aguila 1996). El presente
estudio es coincidente con el anterior ya que diferencia
genéticamente a la poblacion de Melinka con las poblaciones
pertenecientes a la Isla de Chiloé. Sin embargo, Toro &
Aguila (1996) no estimaron el flujo génico entre poblaciones
y lamentablemente tampoco existen en la literatura valores
de este parametro para O. chilensis que permitan hacer
comparaciones.

Desde el punto de vista genético, el concepto de ‘stock’
se define como una poblacion panmictica de individuos
emparentados y genéticamente distintos de otras poblaciones
de la misma especie (Shaklee et al. 1990). Sin embargo, la
extensa distribucion geografica y la presencia de barreras
que restringen el libre movimiento de los individuos sugiere
que no existiria una panmixia total entre los individuos de
una misma especie, lo que da como resultado que una especie
esté formada por numerosas poblaciones panmicticas o
demos (Galleguillos et al. 1997). En algunos invertebrados
marinos, la baja dispersion larval y poca movilidad de los
adultos tienen como consecuencia reducidos tamaifios en
los stocks, lo cual les hace mas vulnerables a los efectos de
la sobrepesca. Ademas, estudios genéticos indican que existe
una alta incidencia de especiacion criptica en invertebrados
marinos, lo que aflade una mayor dificultad para la
identificacion de stocks (Thorpe et al. 2000, Jolly et al.
2005). Por consiguiente, y considerando los resultados
obtenidos en este estudio, no es posible identificar una clara
conformacion de stocks en las poblaciones estudiadas de
O. chilensis, debido a que no existe una linea base y, por
ende, los resultados obtenidos s6lo pueden ser considerados
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como preliminares a la hora de desarrollar politicas y
programas de manejo adecuados para la ostra chilena. Es
importante llevar a cabo mas estudios de este tipo, que
permitan esclarecer la conformacion de unidades
reproductivas de esta especie dentro de su zona de
distribucion natural. Por el momento, y de acuerdo a este
estudio, Melinka seria la unica poblacion que podria ser
considerada como un stock discreto, ya que fue la poblacion
genéticamente mas distinta y geograficamente mas distante.

Laprueba de Mantel revel6 una correlacion significativa
entre las distancias genéticas y geograficas (P<0,05). Lo
anterior indicaria que la distancias genéticas registradas entre
las poblaciones de Ostrea chilensis, mediante marcadores
moleculares RAPD, dependen en algun grado de las
distancias geograficas existentes entre las localidades
muestreadas lo que resulta esperable para esta especie dada
su estrategia reproductiva, especialmente al incluir en el
analisis la poblacion de Melinka, que se encuentra
geograficamente mas distante. Es probable que al realizar
la prueba de Mantel utilizando solo la distribucion natural
de poblaciones de O. chilensis dentro de la Isla de Chiloé
(con reducidas distancias geograficas), pudiese afectar en
alguna medida la sensibilidad del analisis y con ello el grado
de correlacion entre estas variables, considerando, ademas,
la existencia de traslados antropogénico de semillas ya sea
para fines de repoblamiento o comercial (acuicultura) de
esta especie.

Este estudio, cuyo objetivo consistio en evaluar niveles
de variacion genética entre poblaciones naturales de Ostrea
chilensis, debe tomarse como un punto de partida para
realizar futuros monitoreos genéticos dentro de estas mismas
localidades, con el fin de controlar el impacto de los
individuos cultivados sobre la diversidad de las poblaciones
naturales, para ir evaluando asertivamente los programas
de manejo que deben aplicarse a esta especie.
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