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RESUMEN

Se determind la estructura genética poblacional del pulpo rojo Octopus
maya en los estados de Campeche y Yucatan en la Peninsula de Yucatan,
México, mediante la expresion de isoenzimas en geles de poliacrilamida.
Muestras de manto de 25 organismos, capturados en cinco sitios de la Peninsu-
la de Yucatan, se utilizaron para caracterizar la expresion genotipica revelada
por la expresion de 23 loci en treinta sistemas enzimaticos. Se utiliz6 el
programa TFPGA versién 1.3 ( Tools for population genetic analyses), para
procesar los datos de frecuencias génicas de aloenzimas de las poblaciones en
estudio.

Los parametros determinados fueron: Estadistica descriptiva, Estadistica
F, Distancias genéticas, Equilibrio de Hardy - Weinberg, UPGMA y el nimero
de migrantes como indicador del flujo de genes.

Los valores de heterocigosis en un rango de 0.2335 para la ME y de
0.4293 para la PGM 1, con un valor de heterocigosis promedio de 0.1238, los
de Fis con un valor promedio de 0.4100 y los de Fst de 0.0111 indican una
deficiencia de heterocigotos pero que se encuentran dentro de los rangos
reportados para especies de invertebrados marinos. EI nimero de migrantes
derivado de la ecuacién de Slatkin resulté de 2.1 por generacion, lo que en
forma global indica un cierto grado de variabilidad entre las poblaciones y es
consistente con los bajos valores de distancia genética de Nei encontrados,
particularmente el nodo que sugiere la separacion de la poblacién de Rio
Lagartos y de Dzilam Bravo de las otras poblaciones estudiadas, con un valor
obtenido de 0.0004. Por los resultados de este estudio, se concluye que las
poblaciones de Octopus maya presentan un cierto grado variabilidad genética
interpoblacional que no refleja fragilidad en la subsistencia de estas poblacio-
nes.
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Genetic Structure of Octopus maya in the Campeche and
Yucatan States in the Yucatan Peninsula

Genetic population structure of the red squid Mayan Octopus in the
Campeche and Yucatan States of the Yucatan, Peninsula, Mexico was
determined, by means of the expression of iso-enzymes in poliacrylamide gels.
Samples of mantle of twenty five organisms, captured in five sites of the
Yucatan Peninsula, were used to characterize the genotipic expression revealed
by the expression of 23 loci in thirty enzymatic systems. The TFPGA
Program, version 1,3 (for Tools population genetic analyses), was used to
process the data of gene frequencies of isozymes of the populations in study.
The parameters used were: Descriptive statistic, Statistical F, genetic Dis-
tances, equilibrium of Hardy - Weinberg, UPGMA and the number of mi-
grantes like indicator of the flow of genes. The heterozygosity values, in a
range of 0,2335 for ME and 0,4293 for PGM 1, with a value of heterozygosis
average of 0,1238, those of Fis with a range of 0,4100 and those of Fst of
0,0110 indicate us a heterozigosity deficiency, but they are within the ranks
reported for species of marine invertebrates. The derived number of migrantes
of the equation of Slatkin was from 2,1 by generation, which in global form
indicates a certain degree of variability between the populations and is
consistent with the low values of genetic distance of Nei found, particularly the
node that suggests the separation of the population of Rio Lagartos and Dzilam
Bravo with the others studied populations, with an obtained value of 0.0004.
In function of the results of this study, we can conclude that the populations of
Mayan octopus present a certain degree of interpopulation genetic variability
that does not reflect fragility in the subsistence of these populations.
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INTRODUCCION

La caracterizacion de la estructura genética poblacional constituye un
criterio de gran utilidad para la preservacién de especies de importancia
comercial y ecoldgica ya que ésta es indicadora de la heterogeneidad u
homogeneidad de las poblaciones sobre grandes regiones geogréficas (Bates y
Innes 1995). El pulpo Octopus maya Voss y Solis, (1966) cefalépodo marino
del Phylum mollusca, es una especie litoral propia de la Peninsula de Yucatan,
que viven en resquicios de rocas y oquedades del fondo y en algunas ocasiones
ocupando conchas de gasterépodos y diversos objetos sumergidos que le sirven
de madriguera. La pesqueria de Octopus maya, cominmente llamado pulpo
rojo, es de gran importancia en las costas del Estado del Yucatan en donde
compite por su gran volumen de captura con la pesqueria de mero
(Epinephelus morio) y en Campeche con la pesqueria de camardn (Penaeus
sp.) (Solis y Chavez 1986, SEPESCA 1994).

La gran presion de pesca ha la que ha estado sometido el recurso, ha
propiciado una caida dréastica en los volumenes de extraccién de biomasa en
los Gltimos afios, lo cual dio pauta para la implementaciéon de un periodo de
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veda que abarca del 16 de diciembre al 31de julio, periodo en el que supuesta-
mente se le da oportunidad a las hembras de poner sus huevos y a los juveniles
de crecer.

En el caso de O. maya, punto importante lo representa el hecho de que
cuando eclosiona del huevo ya es un pulpo con todas las caracteristicas de sus
congéneres adultos, lo cual a final de cuentas incide en su poca dispersion ya
que desde pequefio tiende a guarecerse y a no moverse mucho (SEMARNAP
1998). Lo anterior conlleva a establecer si las poblaciones de O. maya en los
estados en los que se le captura son aisladas o bien pertenecen a una sola
poblacién ampliamente distribuida.

En vista del desconocimiento de la informacion fundamental sobre la
genética de las poblaciones de Octopus maya en la Peninsula de Yucatan, que
sirva como criterio para la mejor explotacion y complemente las normas de la
pesqueria de este recurso, es objetivo del presente trabajo determinar la
estructura genética de las poblaciones mas importantes de O. maya en esta area
con el fin de coadyuvar al establecimiento de los mecanismos y estrategias
adecuadas para el mejor manejo de la pesqueria de esta especie.

MATERIALES Y METODOS

La obtencidn de los organismos se realizd en cinco sitios en los estados de
Campeche y Yucatan en las costas de la Peninsula de Yucatan. Veinticinco
organismos de todas las tallas de cada sitio fueron colectados con la ayuda de
pescadores de cada lugar.

Muestras de manto se homogeneizaron en un volumen igual de buffer de
extraccion consistente de Tris HCI 12.1 g, EDTA 336 mg, NAD+ 20 mg y
ajustado a un pH de 7 (Shaklee y Keenan 1986), se centrifugaron a 10 000
rpm por 10 min. a 7 °C en una centrifuga refrigerada. Geles de poliacrilamida
al 7.7 %, preparados para ser utilizados con el sistema nativo (Brewer 1970) se
utilizaron para efectuar el corrido electroforético, el revelado histoquimico y la
determinacion fenotipica de las muestras. La presencia fenotipica se determiné
siguiendo los procedimientos de Shaw y Prasad (1970), Brewer (1970) y Shaal
y Anderson (1974). Loci presumidos y alelos fueron designados por medio del
sistema de nomenclatura utilizado por Shaklee y Keenan (1986). Multiples
loci de una enzima en particular se designaron numéricamente (1, 2, 3, etc.)
considerando el de mas rapida a mas baja movilidad anodal. Alelos de un
locus en particular fueron designados por su movilidad anddica relativa y
nombrando al alelo mas frecuente como 100 y los demas por arriba y por
debajo de éste con los valores respectivos. Loci y alelos fueron designados de
acuerdo al sistema de nomenclatura propuesto por Shaklee y Keenan (1986).
Un locus se considerd polimdrfico si el alelo mas frecuente tiene una probabili-
dad menor que 95 %. Towsend y Shing (1984) y el nivel de heterocigosis se
determiné con relacion a la ley del Equilibrio de Hardy-Weinberg. Se utiliz6
el programa denominado TFPGA versién 1.3 (Tools for population genetic
analyses), para efectuar el andlisis de datos genéticos de aloenzimas de
poblaciones (Miller 2000). Los diversos pardmetros determinados fueron:
Estadistica descriptiva, Estadistica F, Distancia Genética, Pruebas de robustez
para Hardy - Weinberg y UPGMA.
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RESULTADOS

Se utilizaron Unicamente los loci que no fueron monomérficos para
determinar el nivel de polimorfismo. En la Tabla 1, se presentan los resultados
promedio de los valores de heterocigosis, asi como los de polimorfismo en dos
formas diferentes para todos los sitios y los valores globales. El valor de
0.1238 de heterocigosis global, se puede considerar bajo. Asimismo, se
presentan los valores de polimorfismo, 34.782 % para Isla Arenas, 34.7826 %
para Celestn, de 27.2727 para Champoton, de 27.2727 para Dzilam de Bravo
y de 28.5714 % para Rio Lagartos con un valor global del 34.7826 % en todas
las poblaciones. Estos valores indicaron diversidad intrapoblacional con poca

heterogeneidad interpoblacional.

Tabla 1. Resultados de estadistica descriptiva para las poblaciones y el total
en manto de Octopus maya

Parametro Arenas Celestin Champotén  Dzilam Rio La- Global
Bravo gartos

Tamafio

promedio de 25 25 25 25 25 125

muestra

Heterocigoésis
promedio 0.1360 0.1446 0.1000 0.0952 0.0885 0.1238

Heterocigosis
promedio 0.1096  0.0974 0.0436 0.0418 0.0457 0.0738
directa

% Loci
polimorficos sin  34.782 34.7826 27.2727 27.2727 28.5714 34.7826
criterio

% Loci
polimorficos al  34.782 34.7826 27.2727 27.2727 28.5714 34.7826
95 %

La Tabla 2, presenta los valores globales obtenidos con las pruebas de Chi
Cuadrada. Se aprecia que solo el locus de la FBP presento significancia para
esta prueba estableciéndose que de los 8 loci que presentaron variacion en el
tejido de manto en las tres poblaciones analizadas, el 12.5 % se apartan de la
condicién de equilibrio. El andlisis de remuestreo utilizando el método de
Monte Carlo para cada uno de los sitios confirmé que solamente la FBP es el
locus que presenta alguna variabilidad.
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Tabla 2. Pruebas de Bondad de ajuste para el equilibrio de Hardy — Weinberg,
Chi Cuadrada, en manto de Octopus maya para todas las poblaciones.

Locus Genotipo Observados Esperados X2
11 89 76.0500
ARGK 12 17 42.9000
22 19 6.0500 0.0000
11 77 69.1920
EST1 12 32 47.6160
22 16 8.1920 0.0002
11 32 29.6450
FBP 12 13 17.7100
22 5 2.6450 0.0600***
11 76 69.1920
G6PDH1 12 34 47.6160
22 15 8.1920 0.0014
11 85 74.4980
MDH 12 23 44.0040
22 17 6.4980 0.0000
11 81 74.8225
ME 12 11 23.3550
22 8 1.8225 0.0000
11 79 70.6880
OCTDH 12 30 46.6240
22 16 7.6880 0.0001
11 71 59.1680
PGM1 12 30 53.6640
22 24 12.1680 0.0000

Los valores de Fis y los del indice de fijacion Fst, de la Tabla 3, van desde
0.2857 para la FBP hasta 0.6057 para la ARGK con un valor promedio de
0.4100, para el primer parametro y los segundos presentan un valor promedio
de 0.0110 con un rango de - 0.0209 para la OCTDH hasta 0.0293 para la FBP.

Los valores de Distancia e Identidad Genética, se determinaron por medio
del concepto de Nei 1972, se presentan en forma de matriz en la Tabla 4, to-
das las poblaciones son comparadas de manera pareada.

En el caso de la Identidad, la relacién Isla Arenas — Dzilam de Bravo tuvo
el valor menor de 0.9927 y la relaciéon Champot6n — Dzilam de Bravo fue la de
mayor valor, en el caso de la Distancia genética la relacion se mantuvo siendo
el menor valor con 0.0004 y la de 0.0073 fue la mayor. Independientemente de
cual haya sido el modelo que se utilizara los valores de relacion menores y
mayores siempre se mantuvieron entre los pares de poblaciones.
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Tabla 3. Resultados de estadistico F en manto de Octopus maya

Loci Alelo F 0 f
1 0.6057 -0.0081 0.6088
ARGK 2 0.6057 -0.0081 0.6088
totales 0.6057 -0.0081 0.6088
1 0.3290 -0.0196 0.3419
EST1 2 0.3290 -0.0196 0.3419
totales 0.3290 -0.0196 0.3419
1 0.2857 0.0293 0.2642
FBP 2 0.2857 0.0293 0.2642
totales 0.2857 0.0293 0.2642
1 0.2906 0.0072 0.2855
G6PDH1 2 0.2906 0.0072 0.2855
totales 0.2906 0.0072 0.2855
1 0.4793 -0.0112 0.4851
MDH 2 0.4793 -0.0112 0.4851
totales 0.4793 -0.0112 0.4851
1 0.5538 0.1871 0.4511
ME 2 0.5538 0.1871 0.4511
totales 0.5538 0.1871 0.4511
1 0.3575 -0.0209 0.3706
OCTDH 2 0.3575 -0.0209 0.3706
totales 0.3575 -0.0209 0.3706
1 0.4428 -0.0130 0.4500
PGM1 2 0.4428 -0.0130 0.4500
totales 0.4428 -0.0130 0.4500
Promedio 0.4100 0.011 0.4034

Tabla. 4. Matriz con los valores de distancia e identidad segin Nei 1972
para todas las poblaciones de Octopus maya. Los datos de arriba de la diago-
nal son valores de distancia y los de debajo de identidad.

Poblacion 1 2 3 4 5
1 Fokkkk 0.0020 0.0066 0.0073 0.0034
2 0.9980 Fkdkkk 0.0042 0.0055 0.0049
3 0.9934 0.9958 Fhkk 0.0004 0.0013
4 0.9927 0.9945 0.9996 Hkkk 0.0013

5 0.9967 0.9951 0.9987 0.9987 il
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DISCUSION

Las cinco poblaciones de Octopus maya analizadas en las costas de la
Peninsula de Yucatan presentan una baja variabilidad y una poca diferencia-
cioén geogréafica entre ellas, los valores de heterocigosis son relativamente bajos
e indican una cierta deficiencia de heterocigotos, el valor de polimorfismo
encontrado es relativamente bajo 34.7826%, si se compara con el 58% en
promedio para invertebrados marinos (Saavedra et al. 1993). Estos bajos
niveles de variabilidad pueden tener diversos origenes desde una circunstancia
propia de la especie, el nivel de explotacion de las poblaciones en el area o el
tamafio de muestra utilizado ( Heist et al. 1995). El valor de heterocigosis
media global de 0.1238, aunque se puede considerar bajo cae dentro de los
tipicamente esperados para especies de invertebrados marinos en general ya
que la deficiencia de heterocigotos es una caracteristica comdn encontrada en
estudios en invertebrados marinos (Mamuris et al. 1998, Boisselier et al. 1999)
aunque las caracteristicas reproductoras de muchas de esas especies reflejen el
cléasico modelo panmitico de las poblaciones genéticas (Bierley et al. 1996).
No obstante, existe la posibilidad de que otros factores influyan para que se
presenten niveles bajos de heterocigotos tales como el resultado de la mezcla
de poblaciones (Efecto Wahalund), los diversos tipos de seleccién, la presencia
de alelos nulos o la perdida de cromosomas que podrian causar estimaciones
incorrectas de las fracciones fenotipicas ( Creasey et al. 1996). En el caso de
0. maya los bajos valores de Fst 0.0110 y de Fis 0.4100 determinados entre las
poblaciones nos indican que no se puede considerar al efecto Wahalund como
la causa de este fendmeno, aunque se mantiene la idea de que existe la entrada
de migrantes (2.1) en las poblaciones. Como no se consider6 la presencia de
alelos nulos, es menester pensar que la alternativa que esta ocurriendo en las
poblaciones se deba al efecto de algin tipo de seleccion.

No obstante se ha sugerido y en algunos casos demostrado el flujo de
genes, los resultados obtenidos mediante el analisis por Chi — Cuadrada nos
indican que solo un minimo de loci son significativamente diferentes.

Las pruebas de randomizacion efectuadas en los loci que mostraron
significancia también sugieren la idea de que algln factor desconocido pueda
ser el responsable de los resultados del andlisis estadistico. Aunque el
fenémeno de baja heterocigosis observada puede causar problemas con el uso
de datos electroforéticos en la discriminacion de las poblaciones de Octopus
maya, al utilizar pardmetros como lo son la identidad y la distancia genética
estos trabajan bien cuando los valores de heterocigosis encontrados en especies
bajo investigacion son bajos y se tiene un nimero suficiente de loci, 23 para
este trabajo, con los cuales se subsana el problema de contar con un tamafio
pequefio de muestra ( Bierley et al. 1996).
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2,000 1,000 0,000

Figura 1. Dendograma con los valores de distancias segin Nei 1072. 1.- Isla
Arenas 2.- Celeste 3.- Champoton 4.- Dzilam de Bravo 5.- Rio Lagartos

Los valores de distancia e identidad obtenidos para Octopus maya indican
que son valores tipicos para especies 0 poblaciones que se encuentran bien
mezcladas.

Los dendogramas generados por las medidas de distancia de Nei y el
analisis UPGMA Cluster fueron similares pero no idénticos al agrupar las
poblaciones. Los valores de distancias fueron diferentes en todos los casos, sin
embargo, en ninguno se cambio la distribucion de las poblaciones en el andlisis
Cluster siendo la poblacion de Rio Lagartos la que presento la mayor distancia
respecto a las otras. Este resultado es congruente con el patron de corrientes
que se dan en el Golfo de México y que propicia que la estructura y variacion
genética de esta poblacién comparada con las otras cuatro, sea la que mani-
fieste las mayores diferencias.

No obstante, variaciones estocasticas en la corriente de agua, los vientos
de superficie, eventos meteorolégicos y aun remolinos localizados, podrian
afectar la dispersion de los organismos y modificar el reclutamiento de estos en
localidades particulares corroborando y concluyendo que tales eventos pueden
mantener el estado de discrecion de las poblaciones en forma espacial o
temporalmente, lo que a final de cuentas evitan la homogenizacion de estas y
propician la diferenciacién y valores de distancia genética caracteristicos de
esta poblacion.
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