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RESUMEN 

El copépodo Acartia lilljeborgii es una especie cosmopolita y una de las cuatro especies de mayor abundancia encon-
tradas en las colectas de plancton en las costas de la Península de Yucatán, estas especies son propias de ambientes coste-
ros-estuarinos. Las  líneas de investigación referentes a A. lilljeborgii se han enfocado mayormente al estudio de su morfo-
logía, taxonomía y su biología, siendo muy escasos los trabajos referentes a su estructura genética  Se pretende  determinar 
su estructura genética  poblacional y sus implicaciones dentro de la cadena trófica. La colecta y manejo de organismos de 
acuerdo al método utilizado por Trujillo, 1995. El método electroforético se hizo de acuerdo a Brewer, 1970. Se utilizaron 9 
sistemas. Se utilizó el programa TFPGA versión 1.3 para procesar los datos de frecuencias génicas de aloenzimas de las 
poblaciones de estudio. Los resultados mostraron la existencia de un flujo genético, que se considera probablemente dado a 
través de una dispersión pasiva de los huevos diapáusicos que produce esta especie. El polimorfismo y heterocigosis de las 
poblaciones aquí estudiadas al ser comparados con los de otros copépodos genéticamente caracterizados, resultaron ser ba-
jos. Las tres poblaciones de A. lilljeborgii analizadas en la Península de Yucatán, presentaron una baja variabilidad y dife-
renciación genética entre las poblaciones, a pesar de tener un hábitat restringido a cuerpos de agua semicerradas, como los 
esteros y lagunas costeras, lo cual origina que estas poblaciones estén parcialmente aisladas. Sin embargo debido a que A. 

lilljeborgii produce huevos diapáusicos o de reposo, éstos pueden ser transportados fuera o dentro de éstos cuerpos de agua, 
es probable que esta condición mantenga las frecuencias alélicas y genotípicas similares o muy cercanas entre sí. 
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Genetic Variation in the Copepod Acartia lilljeborgii in the Yucatan Peninsula 
 

Copepod Acartia lilljeborgii is a cosmopolitan specie and one of the four found species of greater abundance found in 
collect of plankton in the coasts of the Yucatan Peninsula, these species are own of environments slabs-estuarinos. Refer-
ring lines of investigation to A. lilljeborgii have focused mainly to the study of its morphology, taxonomy and its Biology, 
being very little the referring works to its genetic structure.  It is tried to determine its population genetic structure and its 
implications within the trofica chain.  It collects and handling of organisms according to the method used by Trujillo, 1995. 
Electrophoretic method used according to Brewer, 1970. Nine systems were used. Program TFPGA was used version 1.3 to 
process the data of genic frequencies of aloenzimas of the study populations.  The results showed the existence of a genetic 
flow,  that considers probably  through a passive dispersion of the diapáusicos eggs that produces this species. The polymor-
phism and heterozygosity of compared the populations studied here to the being with those of other copépods  genetically 
characterized, they turned out to be low.  The three populations of A. lilljeborgii analyzed in the Yucatan Peninsula, pre-
sented a low variability and genetic differentiation between the populations, in spite of having a restricted habitat to semien-
closed water bodies, like the coastal lagoons, which originates that these populations are partially isolated. Nevertheless 
because A. lilljeborgii produces diapáusicos eggs or of rest, these can outside be transported or within these water bodies, it 
is probable that this condition maintains the frequencies to each other alélicas and genotípics similars or very near.  
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INTRODUCCIÓN 
Dentro del zooplancton uno de los grupos mayormente 

representados es el de los copepodos en la mayoria de los 
océanos en el mundo. Su gran biomasa, combinada con sus 
habitos alimenticios hacen de ellos el principal ligamiento 
entre los niveles troficos basales y superiores. Debido a su 
gran abundancia, los copépodos constituyen una parte con-
siderable de la alimentación de animales marinos, como 
por ejemplo las larvas de peces .Matsushita (1991) destaca 
el papel de los copépodos en las pesquerías, indicando que 
también los estadios naupliares de los copépodos juegan  
un relevante papel para la alimentación de las larvas de 
peces que tienen poca movilidad  y de varios peces con 
importancia económico-pesquera como la anchoveta, la 

sardina, el arenque y otros (Browman y Marcotte, 1987; 
Uye y Yamaoka, 1990. Se han realizado numerosos análi-
sis para definir el papel de los copépodos como alimento de 
las larvas de peces (Bollens, 1988; Poulet y Wi-
lliams,1991); se ha encontrado que son varias las caracte-
rísticas (bioquímicas, ecológicas, distribucionales) propias 
de los copépodos que tienen una influencia directa o indire-
cta en la supervivencia de las larvas de pez, con su efecto 
implícito en las pesquerías. 

Sin embargo,  desde el punto de vista de Mitton 
(1994), un área que  es de relevante importancia, es la de-
terminación de la situación geográfica de las poblaciones 
de un recurso basada en la variación genética de las mis-
mas, para con ello poder establecer la estructura genética 
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Rickwood, 1986). Un total de 9 sistemas enzimáticos fue-
ron utilizados para obtener la expresión genética de los 
copépodos (Tabla I). El soporte de electroforesis consistió 
en un gel homogéneo de poliacrilamida al 7,7%, la solu-
ción se vertió entre dos placas (12,5 x 26 cm.) de vidrio, 
separadas por un espacio de 0,2 cm.,  (Tello, 1986). Para el 
corrido electroforético se utilizaron  cámaras para sistema 
horizontal modelo (A3-1) a las cuales se les añadió el buf-
fer de hidróxido de litio (solución A) como buffer de corri-
do electroforético; una fuente de poder marca (AWL) con 
un rango de voltaje de 0-150 v y 0-100 mA.  El corrido 
electroforético se realizó en condiciones de voltaje cons-
tante a 120 volts  por un tiempo aproximado de 4 horas. 
Una vez terminado el corrido electroforético, se llevo a 
cabo la tinción y revelado del gel de acuerdo a los métodos 
propuestos por diversos autores (Brewer, 1970; Shaw y 
Prasad, 1970; Brewer, et al., 1974, Shaklee y Keenan, 
1986) y modificados por Tello, (2003). Los loci presumi-
dos y alelos fueron designados por medio del sistema de 
nomenclatura utilizado por Shaklee y Keenan (1986). Los 
múltiples loci de una enzima en particular se designaron 
numéricamente (1, 2, 3, etc.) considerando el de más rápida 
a más baja movilidad anódica. Alelos de un locus en parti-
cular fueron designados por su movilidad anódica relativa 
y nombrando al alelo más frecuente como 100 y los demás 
por arriba y por debajo de este con los valores respectivos. 

 Los loci y alelos se designaron de acuerdo al sistema 
de nomenclatura propuesto por Shaklee y Keenan (1986). 
Un locus se consideró polimórfico si el alelo más frecuente 
tiene una probabilidad menor que 95 %. (Towsend y Shing, 
1984) y el nivel de heterocigosis relativa con relación a la 
ley de Equilibrio de Hardy-Weinberg.  Se utilizó el progra-
ma denominado TFPGA versión 1.3 (Tools for population 
genetic analyses),  para efectuar el análisis de datos genéti-
cos de aloenzimas de poblaciones (Miller, 2000). Los di-
versos parámetros determinados fueron: Estadística des-
criptiva, Estadística F, Distancia Genética,  Pruebas de 
robustez para Hardy - Weinberg y UPGMA. 

 
RESULTADOS 

Se utilizaron 9 sistemas enzimáticos de los cuales 8 
presentaron actividad enzimática (Tabla I). Fueron resuel-
tos 30 loci del análisis de 9 sistemas enzimáticos efectua-
dos en A. lilljeborgii,, de estos 22  no fueron monomórficos  
y se utilizaron para determinar cuales de ellos eran poli-
mórficos de acuerdo al criterio establecido de que si la fre-
cuencia del alelo más común era menor o igual al 95 %. 
Todos los 30 loci fueron utilizados para el análisis pobla-
cional, independientemente de que si eran o no polimórfi-
cos. 

Un número de 4,4 y 2 loci polimorficos correspondien-
tes a las localidades de  Celestún, Chelem y Río Lagartos 
fueron determinados en estos sitios, siendo los loci  EST 2 
y  PGM1 los que estuvieron presentes y mostraron varia-
ción en los tres sitios de muestreo. 

En la localidad de Celestún, los valores de heterocigo-

de las  poblaciones y a final de cuentas definir si son en 
realidad una sola población o bien varias en el rango de 
distribución 

La caracterización de la estructura genética poblacio-
nal es vital para especies de importancia comercial y ecoló-
gica ya que ésta nos indica la heterogeneidad u homogenei-
dad de poblaciones sobre grandes regiones geográficas 
(Bates y Innes, 1995). Esta heterogeneidad, como estable-
cen McMillen et al., (1994) han demostrado que es reflejo 
de la variación genética de los individuos que componen la 
población, ya que la variación genética es uno de los pará-
metros fundamentales en el proceso evolutivo.  Aunado a 
esto, un análisis estadístico profundo y el desarrollo de 
modelos matemáticos que integran los valores genotípicos 
con las teorías propuestas (Dowling y Moore, 1982), han 
propiciado un análisis más detallado de los valores de va-
riación determinados, así como un avance significativo en 
la aplicación de estos resultados en forma práctica en el 
manejo y conservación de los recursos biológicos. 

Las especies de copepodos  Acartia tonsa y A. lillje-
borgii son dos de las cuatro especies que se ha encontrado 
que componen mayormente las colectas de plancton en las 
costas de la Península de Yucatán, Estas especies son pro-
pias de ambientes costeros-estuarinos (Suarez,1995).  

Las líneas de investigación referentes a Acartia lillje-

borgii se han enfocado mayormente al estudio de su morfo-
logía, taxonomía y su biología, siendo muy escasos los 
trabajos referentes a su estructura genética (Trujillo et al. 

,1995). 
En el caso de Acartia lilljeborgii, su importancia se 

basa en que estos son organismos cosmopolitas y por lo 
cual es de interés establecer si son poblaciones aisladas o 
bien si pertenecen a una sola población ampliamente distri-
buida.  

 
MATERIALES Y MÉTODOS   

Se colectaron muestras del copépodo Acartia lilljebor-

gii  (Figura 1), mediante arrastres subsuperficiales, durante 
las condiciones de marea alta utilizando una red estándar 
de plancton con copo de pvc. La colecta de organismos se 
llevó a cabo en tres sitios de la Península de Yucatán: Río 
Lagartos, Chelem y Celestún (Figura 2). 

 Estos sitios fueron seleccionados debido a la impor-
tancia comercial pesquera de la región. En el laboratorio 
las muestras se dejaron reposar durante una hora y después 
utilizando el fototactismo positivo (Trujillo et al., 1995) 
que presenta A. lilljeborgii se realizó la separación de éstos 
copépodos del resto de los zooplánctones, se tomaron alí-
cuotas del medio en donde se encontraban los  copépodos y 
se colocaron en cajas de petri para ser revisados bajo el 
microscopio estereoscópico de acuerdo a sus características 
morfoanatómicas, éstos se colocaron en unos tubos que 
contenían 150 µL de buffer de LiOH (solución A)  como 
medio de extracción de las enzimas de las muestras.  La 
electroforesis se realizó en un medio nativo, en donde se 
utilizaron condiciones no desnaturalizantes, (Hames y 
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sis, heterocigosis insesgada y heterocigosis directa fueron 
mayores para GPI 1 con  0,5000; 0,5263 y 0,2000 respecti-
vamente mientras que los valores menores los presentó 
FBP 1 con 0,3200; 0,3368 y 0,2000. Los resultados de 
heterocigósis determinados en la localidad de Chelem reve-
lan que la  EST 2 con 0,4800; 0,5053 y 0,4000 presentó los 
valores máximos y que la GPI 1 con 0,1800; 0,1895 y 
0,2000 tuvo los valores mínimos. En la localidad de Río 
Lagartos PGM 1 con 0,4550; 0,4789 y 0,3000 tuvo los va-
lores máximos y que la EST 2 con 0,1800; 0,1895 y 0,2000 

fueron los valores mínimos. 
En el análisis global de la estadística descriptiva pobla-

cional de todos los loci que presentaron variación en todas 
las poblaciones (Tabla II) se puede observar que la PGM 1 
presentó los mayores valores de heterocigósis con 0,4728;  
de heterocigósis insesgada con 0,4808 y de heterocigósis 
directa con 0,2333, mientras que los menores valores de 
heterocigósis con 0,3200; 0,3254 y 0,1333 los presentó la 
GPI 1.  

En la Tabla III se presentan los valores de heterocigo-
sis y polimorfismo global para todas las poblaciones, desta-

Sistemas Totales Abreviatura N° De Clasificación Estructura 
Arginina Quinasa          ARGK            2,7,3,3          Monómera 
Esterasa          EST            3,1,1,2          Monómera 
Fosfoglucomutasa          PGM            2,7,5,1          Monómera 
Fructosa 1,6 Difosfato          FBP            4,1,1,13          Monómera 
Glucosa Fosfato Isomerasa          GPI            1,1,1,49          Dímera 
Glucosa 6 Fosfato Des-

hidrogenasa 

         G6PDH            5,3,1,9          Dímera 

Hexoquinasa          HK            2,7,1,1          Monómera 
Lactato Deshidrogenasa          LDH            1,1,1,27          Tetrámera 
Malato Deshidrogenasa          MDH            1,1,1,37          Dímera 

Tabla 1.- Sistemas enzimáticos utilizados en el estudio de Acartia lilljeborgii. 

  
Locus 

  
Alelo 

  
Obs 

  
Frec 

Alelica 

  
Número 
Hetero 

  
Frec 

Heteros 

  
Hetero 
cigosis 

  
EST2 

  
1 

  
45 

  
0,7500 

  
9,0000 

  
0,3000 

  
  

  
2 

  
15 

  
0,2500 

  
0,3000 

  
0,3000 

  
0,3750 

FBP1 
  

  
1 

  
40 

  
0,6667 

  
4,0000 

  
0,1333 

  
  

  
2 

  
20 

  
0,3333 

  
4,0000 

  
0,1333 

  
0,4444 

PGI1 
  

  
1 

  
48 

  
0,8000 

  
4,0000 

  
0,1333 

  
  

  
2 

  
12 

  
0,2000 

  
4,0000 

  
0,1333 

  
0,3200 

PGM1 
  

  
1 

  
37 

  
0,6167 

  
7,0000 

  
0,2333 

  
  

  
2 

  
23 

  
0,3833 

  
7,0000 

  
0,2333 

  
0,4728 

Tabla 2. Estadística descriptiva poblacional para el copépodo Acartia lilljeborgii en todas las poblaciones sobre 
los loci polimórficos. 
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se aparte del equilibrio. 
Sin embargo al realizar el análisis global (Tabla V) 

tres de los cuatro sistemas se apartan del equilibrio siendo 
éstos FBP 1, GPI 1 y PGM 1 y siendo coincidente este dato 
con los obtenidos en el análisis de Chi cuadrada en cuanto 
al numero de loci significativos y en relación a que loci se 
apartan y cuales no del equilibrio. 

Los valores de Fis, nivel de relación entre los indivi-
duos en las poblaciones y las Fst, nivel de relación entre las 
poblaciones se representan en la Tabla VI  y en ella en fun-
ción del análisis efectuado en los 4 sistemas utilizados, nos 
señalan valores de 0,7619 como máximo y de 0,2308 como 
mínimo. 

En cuanto a la Fst, la PGM 1 con un valor de -0,0798 y 
la FBP 1 con un valor de 0,5899 estos fueron los sistemas 
con el menor y mayor valor, y con un valor promedio de 
0,5537 para Fis y el valor de 0,2448 para Fst.  

Los valores de distancias o identidades genéticas se 
presentan en la Tabla VII. Todas las poblaciones son com-
paradas en forma pareada, los valores establecidos por el 
modelo de distancia insesgada de Nei (1978) presento el 
valor mas bajo en todas las poblaciones y las de Roger mo-

cándose los mayores valores para la localidad de Celestún 
y los menores para la localidad de Río Lagartos. 

Diversas pruebas estadísticas como los son los de Chi 
cuadrada y la de Bondad de ajuste de Haldane, fueron utili-
zadas para establecer  el nivel de equilibrio en las poblacio-
nes y la posible variación entre las mismas. 

En la prueba de Chi cuadrada para establecer el equili-
brio de Hardy-Weinberg se observó que en ninguna locali-
dad los sistemas se apartaron de la condición de equilibrio.  

En la Tabla IV se muestra un resumen de los datos de 
la prueba de Chi cuadrada efectuada en todas las poblacio-
nes y en función de este análisis se puede observar que de 
los 4 sistemas efectuados, 3 sistemas se señalan apartándo-
se de la condición de equilibrio siendo éstos FBP 1, GPI 1 
y PGM 1. 

 La prueba de Haldane, utilizada para corroborar los 
resultados de la prueba de Chi cuadrada, expresó que en 
ninguna localidad las enzimas presentaron que algún loci 

  
PARÁMETRO 

  
CELESTÚN 

  
CHELEM 

  
RIO 

 LAGARTOS 

  
GLOBAL 

  
Tamaño 
promedio 
 de muestra 

  
10,0000 

  
10,0000 

  
10,0000 

  
30,0000 

  
Heteroci-
gósis pro-
medio 

  
0,1196 

  
0,1043 

  
0,0454 

  
0.1152 

  
Heteroci-
gósis pro-
medio 
 insesgada 

  
0,1259 

  
0,1098 

  
0,0477 

  
0.1171 

  
Heteroci-
gósis pro-
medio 
 directa 

  
0,0643 

  
0,0714 

  
0,0357 

  
0.0571 

  
% Loci 
polimórfi-
cos 
 sin criterio 

  
28,5714 

  
28,5714 

  
14,2857 

  
28,5714 

  
% Loci 
polimórfi-
cos 
 99 % 

  
28,5714 

  
28,5714 

  
14,2857 

  
28,5714 

% Loci 
polimórfi-
cos 
95 % 

  
28,5714 

  
28,5714 

  
14,2857 

  
28,5714 

Tabla 3. Resultados de estadística descriptiva para las 
poblaciones y el total en el copépodo Acartia lilljeborgii. 

Locus Genotipo Observados Esperados X2 p 
≤0.05 

            
EST 2 11 18 16,8750     

  12 9 11,2500     

  22 3 1,8750 1,2000 0,2733 

FBP 1 11 18 13,3333     

  12 4 13,3333     

  22 8 3,3333 14,7000 ***0,0
001 

GPI 1 11 22 19,2000     

  12 4 9,6000     

  22 4 1,2000 10,2083 ***0,0
014 

PGM 1 11 15 11,4083     

  12 7 14,1833     

  22 8 4,4083 7,6951 ***0,0
055 

Tabla 4. Prueba de Bondad de ajuste, Chi cuadrada, para 
el equilibrio de Hardy– Weinberg en el copépodo Acartia 
lilljeborgii  para todas las poblaciones sobre todos los loci.  
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estudio podría ser atribuida a factores, tales como  que A. 

lilljeborgii produce huevos diapáusicos o de reposo, y éstos 
pueden  ser transportados fuera o dentro de éstos cuerpos 
de agua, por lo que es probable que esta condición manten-
ga las frecuencias alélicas y genotípicas similares o muy 
cercanas entre sí.  

Los resultados determinados en este trabajo soportan 
la idea original de que no existe diferenciación entre las 
poblaciones y que estas podrían estar estructuradas geográ-
ficamente. Las desviaciones del equilibrio de la ley de Har-
dy – Weinberg, las cuales ocurren en un mínimo de loci, 
podrían deberse a errores de interpretación o bien a un pro-
ceso de selección. La baja diversidad genética observada 
en las poblaciones puede ser atribuida a su hábitat restrin-
gido a cuerpos de agua semicerradas, como los esteros y 
lagunas costeras lo cual origina que estas poblaciones estén 
parcialmente aisladas, sin embargo,   la baja heterocigoci-
dad detectada en el presente estudio podría ser atribuida a 
factores, tales como  que A. lilljeborgii produce huevos 
diapáusicos o de reposo, y éstos pueden  ser transportados 
fuera o dentro de éstos cuerpos de agua, por lo que es pro-
bable que esta condición mantenga las frecuencias alélicas 
y genotípicas similares o muy cercanas entre sí.  

La diferenciación entre las poblaciones basada en los  
loci examinados fue baja, en función de los valores de Fst y 
de distancia genética. El flujo de genes entre las poblacio-

dificada por Wright señalaron el mayor valor en todos los 
casos de análisis pareado entre todas las poblaciones y ocu-
rriendo lo mismo en cuanto al valor de identidad indepen-
dientemente del modelo que se utilice. 

 
DISCUSIÓN 

Las tres poblaciones de Acartia lilljeborgii analizadas 
en la Península de Yucatán, presentaron una baja variabili-
dad y  diferenciación genética entre si, lo cual puede ser 
atribuido a su hábitat restringido a cuerpos de agua semice-
rradas, como los esteros y lagunas costeras lo cual origina 
que estas poblaciones estén parcialmente aisladas, sin em-
bargo,   la baja heterocigocidad detectada en el presente 

11 18 168,750
12 9 112,500
22 3 18,750 0,3268
11 18 133,333
12 4 133,333
22 8 30,000 ***0,0002
11 22 192,000
12 4 96,000
22 4 12,000 ***0,0048
11 15 114,083PGM1

p≤0.05

EST2

FBP1

GPI1

Locus Genotipo Observado
s

Esperados

Tabla 5. Prueba de Bondad de ajuste, Haldane 1954,  
para el equilibrio de Hardy – Weinberg en el copépodo 
Acartia lilljeborgii  en todas las poblaciones. 

Loci Alelo  θ 
 1  0,0598 
 2  0,0598 

EST2 Alelos 
totales 

 0,0598 

FBP1 1  0,5899 
2  0,5899 

Alelos 
totales 

 0,5899 

GPI1 1  0,3333 
2  0,3333 

Alelos 
totales 

 0,3333 

PGM1 1  -0,0798 
2  -0,0798 

Alelos 
totales 

 -0,0798 

    
TODOS 

LOS LOCI 
0,2448 

Tabla 6. Resultados de estadístico  F  en el copépodo 
Acartia lilljeborgii. 

Fuente 1 – 2 1 - 3 2 – 3 

Identidad origi-
nal de Nei 
1972 

0,9564 0,9763 0,9432 

Distancia origi-
nal de Nei 
1972 

0,0446 0,0240 0,0585 

Identidad in-
sesgada de Nei 
1978 

0,9628 0,9810 0,9472 

Distancia in-
sesgada de Nei 
1978 

0,0379 0.0192 0,0542 

Distancia origi-
nal de Roger 
1972 

0,0821 0,0643 0,0893 

Distancia de 
Roger modifi-
cada por 
Wright 
  

0,1969 0,1500 0,2303 

Tabla 7. Distancias e identidades para el copépodo Acartia 
lilljeborgii en  todas las poblaciones 

 
RELACION  DE  POBLACIONES 

1.- Celestún, 2.- Chelem, 3.-  Río lagartos 
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nes de invertebrados en el medio ambiente marino es pro-
bablemente el resultado del intercambio de larvas y orga-
nismos planctónicos ínter poblacionales y que uno puede 
decir, en función del estado de vida larval, el orden de 
magnitud de la dispersión y los limites geográficos de las 
poblaciones panmíticas., en el caso de las poblaciones de 
Acartia, este intercambio se da con los flujos marinos oca-
sionados por las mareas. Sin embargo, esta bien establecido 
que la estructura genética de poblaciones naturales de in-
vertebrados marinos no pueden ser fácilmente inferidas de 
sus capacidades de dispersión y considerando el hecho de 
que un restringido flujo de genes, en especies de una alta 
capacidad de dispersión, puede dar lugar a procesos de 
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más contribuyen a la diferenciación de las poblaciones de 
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nes al flujo transversal de agua influenciado por las mareas 
(Flores et al., 1995), transportan los huevos diapáusicos o 
de reposo de esta especie, fuera o dentro de éstos cuerpos 
de agua, por lo que es probable que esta condición manten-
ga las frecuencias alélicas y genotípicas similares o muy 
cercanas entre sí.  
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