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RESUMEN

Se usé la variacién alozimica en 16 enzimas para investigar la estructura genética de Strangomera bentincki, para muestras
provenientes de la zona pesquera de San Antonio, Talcahuano y Puerto Montt. La heterocigosidad promedio por locus y por
individuo fue de 0,062. El indice de Fijacién de Wright para medir la cantidad de diferenciacién genética entre las
localidades entregé un valor maximo de 0,029 y un valor minimo de 0,006, indicando una alta homogeneidad genética. El
indice de variacién estandarizada también indica una alta homogeneidad entre las muestras de diferentes localidades. Un
dendrograma que representa la distancia genética entre las diferentes localidades mostré una tendencia a separar las
muestras provenientes de Puerto Montt de las de Talcahuano y San Antonio.
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ABSTRACT

Allozyme variation was used to investigate the genetic structure of Strangomera bentincki, from samples coming from the
fishery zone of San Antonio, Talcahuano and Puerto Montt. The average heterocigozity per locus and per individual was
0.062. The Wright’ fixative index for measurement the amount of genetic differentiation between localities, showed a
maximum value of 0,029 and a minimun of 0,006, indicating high homogeneity between the samples. A dendrogram that
represents the genetic distance, shows a tendency to separate samples coming from Puerto Montt to those of Talcahuano
and San Antonio.
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INTRODUCCION una poblacién continua. Dichos autores pos-

tulan el concepto de stock bioldgico para re-

Las grandes distribuciones geogréficas y la
presencia de barreras que restringen el libre
movimiento de los individuos sugiere que no
hay una panmixia total entre los individuos de
una misma especie. Esto da como resultado
que una especie esté formada por numerosas
poblaciones panmicticas o demos. Spanakis et
al. (1989) plantean que los peces, como la
mayoria de los organismos, no existen como

ferirse a que las poblaciones conespecificas
pueden evolucionar en forma independiente,
de tal manera que dos o mds poblaciones
pueden llegar a presentar ciertos niveles de
diferenciacién y mantenerlos en el tiempo
bajo ciertas condiciones, especialmente cuan-
do el flujo génico es pricticamente cero.

Por otra parte, el concepto de stock eco-
l16gico establece basicamente que dos po-

(Recibido el 14 de agosto 1995; aceptado el 20 de diciembre 1996;‘manejado por Angel E. Spotorno)
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blaciones pueden presentar niveles signifi-
cativos de diferencias en ciertos caracteres,
especialmente en aquellos que se relacio-
nan con la historia de vida, habilidad de
dispersién, etc. No obstante, dichas pobla-
ciones pueden presentar el suficiente flujo
génico como para mantener homogeneidad
genética entre ellas.

La diferenciacién poblacional en espe-
cies marinas se ha investigado amplia-
mente mediante diferentes técnicas. Una
de estas herramientas es la electroforesis
de aloenzimas. Esta técnica ha permitido
determinar la diferenciacién genética en-
tre poblaciones, realizar estudios sistema-
ticos y describir los procesos microevolu-
tivos de una gran variedad de organismos
(Carvalho 1993). El uso de aloenzimas ha
permitido identificar unidades poblacio-
nales discretas, en poblaciones de peces
que previamente se consideraban homo-
géneas; en otros casos, ha revelado ho-
mogeneidad genética entre stocks recono-
cidos histéricamente (Smith & Jamieson
1986). Debe agregarse que la identifica-
cién de los loci es facilmente reconoci-
ble, y los resultados pueden traducirse a
genotipos sin mucha dificultad (Ward &
Grewe 1994).

Estudios desarrollados en peces pelagi-
cos y demersales, sugieren que, en general,
las especies demersales estdn subdivididas
genéticamente en distintos stocks, al con-
trario de las peldgicas, que muestran poca
diferenciacién genética sobre amplias zo-
nas de distribucién (Smith et al. 1989, Hed-
gecock et al. 1989, Grant & Utter 1984). En
una revisién llevada a cabo por Ward et al.
(1994) se analizan 49 especies de peces de
agua dulce, 57 especies de peces marinos y
siete especies anadrémicas; dentro de los
parametros genéticos analizados, la hetero-
cigosidad promedio en las especies de agua
dulce y marinas son aproximadamente
iguales, con valores de 0,062-0,064.

La sardina comiin, Strangomera bentinc-
ki es una especie peldgica que se distribuye
exclusivamente en el Pacifico sur-oriental
(Whitehead 1985), entre Coquimbo (29° 31"
S) por el norte y Chiloé por el sur (Pequefio
& Moreno 1979), formando cardimenes
mixtos con otras especies de Clupeiformes.
Se caracteriza por ser una especie netamente

costera, cuya distribucién longitudinal nor-
malmente no supera las 30 millas natiticas
de la costa. Presenta un ciclo de vida corto,
con tres a cuatro afios de longevidad, rdpido
crecimiento y elevada mortalidad natural
(Cubillos & Arancibia 1993a, 1993b). El pe-
rfodo de desove ocurre en pleno invierno,
con un maximo en agosto, siendo la talla de
primera madurez 11 cm de longitud total
(Cubillos & Arancibia 1993a). De acuerdo
con las estadisticas, la captura anual de la
sardina comun para el afio 1995 correspon-
di6é a 126.715 toneladas; de ellas, aproxima-
damente el 96% se capturé en la zona de
Talcahuano (SERNAP 1996).

Respecto a su estructura poblacional,
Aguayo & Soto (1978) senalan diferencias
en las tasas de crecimiento entre sardinas
de Coquimbo y Talcahuano, lo cual podria
indicar la presencia de dos unidades pes-
queras con distintas historias de vida. Des-
de el punto de vista del analisis morfomé-
trico, Cortés et al. (1996), al comparar
muestras provenientes de la pesqueria cen-
tro-sur, establecen que las sardinas de la
Zona de Puerto Montt se diferencian de
aquellas que habitan mas al norte.

En esta investigacion, mediante anélisis
aloenzimadtico, se somete a prueba la hipé-
tesis de la existencia de una sola poblacién
panmictica de S. bentincki a lo largo de su
distribucién.

MATERIALES Y METODOS
Muestras

Para analizar la estructura genética poblacio-
nal de Strangomera bentincki a través de
una gradiente latitudinal, se recolectaron,
durante diciembre de 1993 y diciembre de
1994, ejemplares de sardina comin prove-
nientes de los desembarques de pesquerias
industriales de las localidades de San Anto-
nio (33°34’S; 71° 36’W) (3 muestreos), Tal-
cahuano (36° 41’S; 73° 06°W) (7 mues-
treos), y Puerto Montt (41° 30°S; 72° 50°W)
(4 muestreos). Se trasladaron al Laboratorio
de Genética de la Universidad Catélica de la
Santisima Concepcidn, donde cada ejemplar
fue individualizado y congelado a -20°C,
hasta el momento del andlisis electroforéti-
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co. Las fechas de muestreo y el nimero de
individuos analizados se sefialan separados
por localidad en las tablas 2a, by c.

Electroforesis

De cada individuo se obtuvo una muestra
de tejido muscular, la cual se maceré y cen-
trifugé a 3.000 rpm por 5 minutos. El so-
brenadante se absorbié con trozos de papel
filtro (0,5x0,3cm), que se montaron en una
matriz horizontal de almidén Connaught
(12%). Esta dltima se sometié a una dife-
rencia de potencial de aproximadamente
300 volts con 50 mA, por 4 a 5 horas, para
la separacién de las proteinas. Las tinciones
especificas se realizaron segin Richardson
et al. (1986) y Shaklee & Keenan (1986).
Los tampones de electroforesis utilizados
fueron 1: Tris Citrico discontinuo pH 5,1-
6,0; 2: Litio pH 8,0; 3: Poulik pH 8,2 y 4:
Borato pH 8,0.

Para las enzimas con méas de un locus,
los loci se denominaron numéricamente, en
orden decreciente segin su movilidad. De
igual modo, los alelos de cada locus fueron
designados alfabéticamente. La nomencla-
tura de las enzimas y loci siguieron a
Shaklee et al. (1990).

Andlisis

El ndimero de individuos de los distintos
genotipos obtenidos en las muestras
de cada localidad se ingresaron y analiza-
ron usando el programa computacional
BIOSYS versién 1.7 (Swofford & Selander
1989). Dicho programa permitié calcular
las frecuencias de cada alelo en cada pobla-
cién, evaluar el ajuste al equilibrio de Har-
dy-Weinberg de cada muestreo y obtener el
indice de desviacién del equilibrio (D), el
cual sefiala mediante un valor negativo un
déficit de heterocigotos, respecto de lo es-
perado por Hardy-Weinberg. Ademas en-
tregd la comparacién de las frecuencias alé-
licas para cada locus polimérfico, entre los
distintos muestreos y localidades.

La homogeneidad genética de las mues-
tras fue analizada mediante el indice Fst
Wright (Hartl 1980), prueba que permite
cuantificar la variacién de las frecuencias
alélicas entre muestras, entre localidades y

ademds entrega la proporcién de la varia-
cién genética que es producto de diferen-
cias entre poblaciones. Complementario a
esto, se realizé un andlisis de la varianza
estandarizada (Christiansen et al. 1976). En
él se asume que todas las muestras se obtie-
nen de una poblacién dnica. La frecuencia
génica estandarizada esta dada por di= (p; -
Po)* \/(2X(i)/(poqo)), la que se encuentra
distribuida en forma normal y donde: p;:
frecuencia génica del alelo i para cada
muestra, p,: frecuencia alélica promedio,
X: nimero de individuos muestreados.

Los valores limites varfan en un rango
de * 2 desviaciones; esto significa que si el
andlisis de cada locus para las distintas
muestras entrega valores mas altos o mds
bajos de la desviacién, se tratarfa de una
muestra con caracteristicas diferentes al
grupo analizado.

Las frecuencias génicas de cada uno de
los loci polimérficos fueron comparados en
un andlisis de similitud genética por mues-
treo y por localidad. El andlisis de cluster
se realiz6é utilizando los algoritmos de la
Distancia genética insesgada (Nei, 1978), y
UPGMA como estrategia aglomerativa.

RESULTADOS

El analisis electroforético permitié resolver
un total de 16 enzimas que dieron cuenta de
22 loci que presentaron suficiente actividad
y definicién en el tejido muscular (Tabla 1).
Se identificaron 5 loci polimérficos que co-
rresponden a: GPI, PGM, AAT, IDH-1 y
PGD. Los rangos de variabilidad, medidos a
través de la heterocigosidad observada, van
desde 0,061 hasta 0,444. El valor de hetero-
cigosidad media por locus y por individuo,
considerados todos los loci, fue de 0,062.

Las frecuencias alélicas para los cinco
loci que resultaron polimérficos se resumen
separados por localidad en las Tablas 2a,
2b y 2c (para San Antonio, Talcahuano y
Puerto Montt, respectivamente); se entrega
la heterocigosidad observada en cada caso
y el indice de desviacién del equilibrio de
Hardy-Weinberg.

En general, las muestras presentaron
gran variabilidad genética, dado que 4 de 5
loci polimérficos analizados presentaron 3
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TABLA 1

Sistemas enziméticos detectados, tejidos y tampones usados en el andlisis
electroforético de S. bentincki . (* = Polimérfico)

Enzymatic systems detected, tissues and buffers used in electrophoretic
analysis for S. bentincki. (*=Polymorphic)

E.C. N° Enzima Abrev, N° Loci Tampén
1.1.1.1 Alcohol Deshidrogenasa ADH 1 1
1.1.1.8 Glicerol 3-P Deshidrogenasa G3PDH 2 1
1.1.1.14 L-Iditol Deshidrogenasa IDDH(SORD) 1 2
1.1.1.27 L-Lactato Deshidrogenasa LDH 2 1
1.1.1.37 Malato Deshidrogenasa MDH 2 1
1.1.1.40 Enzima Milica (NADP) MEI1 1 3
1.1.1.42 Isocitrato Deshidrogenasa (N .DP) IDH* 2 i
1.1.1.49 Glucosa 6-P Deshidrogenasa G6PDH 1 1
1.1.1.204 Xantina Deshidrogenasa XDH 1 1
2.6.1.1 Aspartato Aminotransferasa AAT* 1 1
3.1.1.1 Esterasa EST 3 4
34.11.1 Leucil Aminopeptidasa LAP 1 2
3.4.11 Amino Peptidasa AP 1 2
4415 Glioxalasa 1 GLO1 1 3
5.3.19 Glucosa 6-Fosfatoisomerasa GPI* 1 3
5422 Fosfoglucomutasa PGM* 1 3
- Proteinas Musculares P.T. 2 3
1) Tris Citrico pH 5,1-6,0 3) Poulik 8,2

2) Litio pH 8,0

alelos. Se consideré a los loci GPI y
G6PDH como los més variables, ya que la
frecuencia del alelo mas comin alcanzé va-
lores midximos de 0,820. En Talcahuano,
San Antonio y Puerto Montt, para algunos
meses de muestreo, estos loci no se ajusta-
ron a lo esperado por Hardy-Weinberg.
Para la localidad de San Antonio, el locus
AAT se desvié significativamente del equi-
librio para la muestra de diciembre 1993.
De la misma forma se comportaron los loci
PGM, G6PDH e IDH-1 para la localidad de
Puerto Montt durante este mismo mes de
muestreo (Tabla 2c¢).

La Tabla 3 resume los valores del esta-
distico G obtenidos al comparar las fre-
cuencias alélicas por muestreo y por locali-
dad. Se observa que la localidad de San
Antonio mantuvo una homogeneidad gené-
tica (valores no significativos) para todos

4) Borato pH 8,0

sus loci y en todos los muestreos. Sin em-
bargo, Talcahuano y Puerto Montt mostra-
ron heterogeneidad (valores altamente sig-
nificativos) para los loci mds variables:
GPIl y G6PDH.

Los valores del estadistico Fst fluctua-
ron entre 0,006 y 0,029 con un promedio de
0,019. El valor maximo fue obtenido en el
locus GPI (Fy= 0,029). Esta alta conexién
genética sugerida por los valores de Fst es
confirmada por los bajos valores de Distan-
cia genética obtenidos entre localidades,
cuyo valor maximo alcanzé a 0,017 entre el
muestreo de Puerto Montt de diciembre
1993 y el de Talcahuano de julio 1994.

Se realizé el analisis de varianza estanda-
rizada, con el fin de detectar desviaciones en
las frecuencias de los alelos mas comunes en
aquellos loci mas variables. Para el locus
GPI, uno de los valores mas altos de desvia-
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TABLA 2a

Frecuencias alélicas, ajuste a Hardy-Weinberg (X?H-W), para muestras de sardina de San Antonio.
Se seiialan los valores de heterocigosidad observada (Ho), desviacién del equilibrio (D), entre
paréntesis el nimero de individuos (n), y probabilidad (p), ** = p< 0,01. ns= no significativo.

Allelic frequencies, goodnes of fit to Hardy-Weinberg equilibrium (X?H-W), for sardine samples from San Antonio.
Expected Heterozigosity (Ho), equilibrium deviation (D), in brackets the numbers of individuals (n),
and probability values (p), ** = p< 0,01. ns= non significant.

Frecuencias alélicas mensuales

Locus Alelos Dic. 93 Oct. 94 Dic. 94
(97) (32) (80)
GPI 1 0,015 0,063 0,019
0,814 0,766 0,800
3 0,170 0,172 0,181
X2 H-W 4,57 (ns) 1,37(ns) 55,06(**)
Ho 0,309 0,386 0,329
D 0,201 0,132 0,026
(98) (60) (79)
PGM 1 0,000 0,000 0,013
0,969 0,933 0,955
3 0,031 0,067 0,032
X2 H-W 0,081(ns) 2,66(ns) 0,145(ns)
Ho 0,060 0,125 0,086
D 0,026 0,062 0,030
99) (60) (81)
AAT 1 0,040 0,017 0,031
0,955 0,975 0,963
3 0,005 0,008 0,006
X2 H-W 23,83(*%*) 0,026(ns) 0,099(ns)
Ho 0,088 0,049 0,072
D -0,078 0,011 0,027
99) (43) (76)
G6PDH | 0,354 0,291 0,395
2 0,626 0,709 0,605
3 0,020 0,000 0,000
X2 H-W 3,35(ns) 3,374(ns) 9,097(**)
Ho 0,485 0,417 0,481
D -0,083 -0,275 -0,343
94) (32) (54)
IDH-1 1 0,011 0,000 0,000
2 0,936 0,953 0,935
3 0,053 0,047 0,065
X2 H-W 0,399(ns) 0,051(ns) 0,28(ns)
Ho 0,121 0,091 0,122

D 0,053 0,033 0,059
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TABLA 2b

Frecuencias alélicas, ajuste a Hardy-Weinberg (X?H-W), para muestras de sardina de Talcahuano.
Se seiialan los valores de heterocigosidad observada (Ho), desviacién del equilibrio (D),
entre paréntesis el nimero de individuos (n), y probabilidad (p), * = p<0,05;

** = p< 0,01; *** = p < 0,001. ns= no significativo.

Allelic frequencies, goodness of fit to Hardy-Weinberg equilibrium (X?H-W), for sardine samples from
Talcahuano. Expected Heterozigosity (Ho), equilibrium deviation (D), probability values (p) and in brackets the
numbers of individuals (n). * = p<0,05; ** = p<0,01; *** = p<0,001. ns= non significant.

Frecuencias alélicas mensuales

Locus Alelos Dic.’93 Ene. 94 Mar. 94 Jul. 94 Ago. 94 Oct. 94 Dic. 94
(96) (89) (44) (39) (37) (82) 93)
GPI i 0,010 0,000 0,216 0,000 0,000 0,03 0,011
2 0,875 0,820 0,670 0,833 0,878 0,799 0,817
3 0,115 0,180 0,114 0,167 0,122 0,171 0,172
X?H-W 4,26(ns) 1,71(ns) 10,20(**) 0,01(ns) 0,658(ns) 14,64(**) 0,730(ns)
Ho 0,222 0,297 0,497 0,281 0,217 0,334 0,304
D 0,078 0,137 0,327 0,02 -0,126 -0,014 0,061
(98) (99) (73) (39) (39) (83) (92)
PGM 1 0,020 0,010 0,007 0,038 0,000 0.030 0,027
2 0,939 0,965 0,959 0,962 0,962 0,946 0.957
3 0,041 0,025 0,034 0,000 0,038 0,024 0,016
X2 H-wW 0,38(ns) 0,113(ns) 0,11(ns) 0,041(ns) 0,041(ns) 0,241(ns) 0,165(ns)
Ho 0,117 0,069 0,080 0,075 0,075 0,105 0,085
D 0,045 0,024 0,030 0,027 0,027 0,036 0,029
(99) (98) (75) (39) (38) (84) (91)
AAT 1 0,035 0,020 0,013 0,026 0,053 0,024 0,044
2 0,960 0,980 0,987 0,974 0,934 0,970 0,951
3 0,005 0,000 0,000 0,000 0,013 0,006 0,005
X2 H-W 0,153(ns) 0,032(ns) 0,007(ns) 0,013(n.s.) 0,149(ns) 0,063(ns) 0,218(ns)
Ho 0,078 0,040 0,026 0,051 0,126 0,058 0,095
D 0,032 0,016 0,007 0,013 0,045 0,020 0,041
(91) (96) (58) (43) (40) (102) (94)
G6PDH | 0,324 0,380 0,267 0,360 0,387 0,368 0,356
2 0,571 0,615 0,621 0,640 0.613 0,623 0,612
3 0,104 0,005 0,112 0,000 0,000 0,010 0,032
X2 H-W 35,19(***) 0,78(ns) 16,83(*%) 0,123(ns) 0,552(ns) 0,21(ns) 51,72(***)
Ho 0,561 0,480 0,535 0.466 0,481 0,480 0,500
D -0,137 0,041 -0,292 -0,053 -0,116 0,022 -0,213
(94) (99) (43) (30) (37) (82) (91)
IDH-1 1 0,931 0,924 0,919 0,983 0,946 0,970 0,951
2 0,069 0,076 0,081 0,017 0,054 0,030 0,049
X2 H-W  0,476(ns) 0,62(ns) 0.28(ns) 0,000 0,089 0,064 0,218
Ho 0,129 0,141 0,151 0,033 0,104 0,059 0,095

D 0,069 0,077 0,076 0,000 0,043 0,025 0,046
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TABLA 2c¢

Frecuencias alélicas, ajuste a Hardy-Weinberg (X2H-W), para muestras
de sardina de Puerto Montt. Se sefialan los valores de heterocigosidad observada (Ho),
desviacién del equilibrio (D), entre paréntesis el niimero de individuos (n), y probabilidad
(p), * = p<0,05; ** = p< 0,01. ns= no significativo.

Allelic frequencies, goodness of fit to Hardy-Weinberg equilibrium (X?H-W), for sardine samples
from Puerto Montt. Expected Heterozigosity (Ho), equilibrium deviation (D), probability values (p)
and in brackets the numbers of individuals (n). * = p<0,05; ** = p< 0,01. ns= non significant.

Frecuencias alélicas mensuales

Locus Alelos Dic. 93 Mar. 94 Sep. 94 Nov. 94
(59) (45) (57) 57
GPI 1 0,042 0,200 0,000 0,026
0,797 0,656 0,825 0,728
3 0,161 0,144 0,175 0,246
X2 H-W 1,34(ns) 1,7 1(ns) 0,40(ns) 2,88(ns)
Ho 0,341 0,515 0,292 0,413
D -0,005 0,208 0,082 -0,022
(63) (54) (59) an
PGM 1 0,016 0,000 0,008 0,019
0,937 0,981 0,983 0,961
3 0,048 0,019 0,008 0,019
X2 H-W 7,06(*) 0,17 (ns) 0,09(ns) 0,105(ns)
Ho 0,121 0,037 0,034 0,076
D -0,215 0,009 0,004 0,023
99) (60) (81) (56)
AAT 1 0,040 0,017 0,031 0,036
0.955 0,975 0,963 0,955
3 0,005 0,008 0,006 0,009
X2 H-W 0,13(ns) 0,032(ns) 0,026(ns) 0,097(ns)
Ho 0,094 0,084 0,042 0,087
D 0,032 0,016 0,007 0,030
99) (43) (76) (55)
G6PDH 1 0,354 0,291 0,395 0,309
2 0,626 0,709 0,605 0,664
3 0,020 0,000 0,000 0,027
X2 H-W 12,79(**) 0,78(ns) 0,055(ns) 1,574(ns)
Ho 0,639 0,464 0,482 0,468
D -0,069 0,012 -0,029 0,050
(94) (16) (54) (53)
IDH-1 1 0,011 0,000 0,000 0,000
2 0,936 1,000 0,935 0,943
3 0,053 0,000 0,065 0,057
X2 H-W 9,92(**) 0,000 0,092(ns) 0,158(ns)
Ho 0,201 0,000 0,082 0,108

D -0,399 0,000 0,035 0,050
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TABLA 3

Valores de la prueba de G, para la homogeneidad genética, por localidad y
por locus. ns= no significativo. ***=p<0.001.

G test values for genetic homogeneity, by locality and locus.
ns= non significant. ***= p<0.001.

Localidad
S. Antonio Talcahuano Puerto Montt
GPI-1 3,813 n.s. 77,211 %%* 40,161***
PGD-1 9,022 ns. 47,55 *** 53,652%**
PGM-1 7,036 n.s. 15,254 n.s. 7,790 n.s.
AAT-1 3,251 ns. 5,850 n.s. 4,757 ns.
IDH-1 2,922 ns. 4,847 ns. 3,774 n.s.

cién se obtuvo en la muestra de San Antonio
de octubre 1994 (-1,1). En el locus G6PDH
los valores obtenidos para Talcahuano en
agosto 1993 y noviembre 1993 fueron 1,1 y
1,2 respectivamente. Estos valores se esca-
paban del promedio; no obstante, no sobre-
pasaron los valores 1imites para este andlisis.
Estos resultados revelaron que existe una
alta homogeneidad en las frecuencias géni-
cas para las tres localidades y para los dife-
rentes muestreos (Figs. 1-2).

En el andlisis de la variabilidad genética
por locus, se advierte que éstos siguieron
distintos patrones de diferenciacién. El locus
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Fig. 1: Valores de desviacién estandarizada de
las frecuencias génicas del locus GPI en S§.
bentincki .

Values of gene frequencies standarized desviation at
locus GPI in S. bentincki.

Fosfogluconato deshidrogenasa (G6PDH)
present6 los valores mas altos de heterocigo-
sidad observada (Ho), en las tres localidades
durante todos los muestreos, alcanzando un
valor promedio de 0,509 (D.E.=0,048). Por
otra parte, una prueba de G para este locus
mostré heterogeneidad genética dentro de
los muestreos de las localidades de Talca-
huano (47,55; p<0,001) y Puerto Montt
(53,65; p<0,001), pero no en las muestras de
San Antonio (Tabla 3).

El locus Fosfoglucoisomerasa (GPI) al-
canz6 altos valores promedio de heterocigosi-
dad observada (Ho= 0,337; d.e.=0,09). De la
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Fig. 2: Valores de desviacién estandarizada de
las frecuencias génicas del locus G6PDH en S.
bentincki.

Values of gene frequencies standarized desviation at locus
GO6PDH in S. bentincki.



VARIABILIDAD GENETICA EN STRANGOMERA BENTINCKI 359

San Antonio Dic93
San Antonio Dic94
Talcah Oct94
Talcahuano Ene94
Talcahuane Dic94
Pto Montt Sept94
Talcah Julg4
Talcah AgoS4
Talcah Dic93
San A io Oct94

Pto Montt Nov34 N

Pto Montt Mar34
Talcah Mar94
Pto Montt Dic33

-

' 00z ooa 006 008
DISTANCIA GENETTICA

Fig. 3: Dendrograma de la distancia genética
(Nei, 1978) para las muestras de S. bentincki.

Dendrogram of genetic distances (Nei, 1978) for samples
of S. bentincki.

misma forma que G6PDH, el locus GPI mos-
tré heterogeneidad entre muestreos en Talca-
huano (77,21; p<0,001) y dentro de los mues-
treos de Puerto Montt (40,16; p<0,001). Sin
embargo, San Antonio mantuvo su homoge-
neidad durante todos los muestreos.

Fosfoglucomutasa (PGM), Aspartato
aminotransferasa (AAT) e Isocitrato deshi-
drogenasa (IDH-1) presentaron los niveles
mds bajos de variabilidad genética en las
tres localidades, durante todos los mues-
treos (Ho=0,094), y resultaron ser homogé-
neas dentro de los muestreos de cada loca-
lidad y entre localidades (Tabla 3).
Presentan los valores mas bajos de Fst
(0,008; 0,006 y 0,014, respectivamente).

La Figura 3 muestra el dendrograma ob-
tenido a partir del andlisis de conglomera-
dos, utilizando los valores de distancia ge-
nética para cada una de las muestras. En
general, se puede observar que los valores
de distancia genética son muy pequefios y
que las muestras de las tres localidades se
encuentran mezcladas en diferentes niveles
de agrupacién.

DISCUSION

La variacidon que se observa de la informa-
cién aloenzimatica es enteramente de natu-
raleza genética. Esa caracteristica ha per-
mitido su amplia utilizacién en estudios
evolutivos y particularmente en los estu-
dios de identificacién de stock desde el
punto de vista genético. Este término se de-
fine como una poblacién panmictica de in-

dividuos emparentados que son genética-
mente distintos de otras poblaciones de la
misma especie (Shaklee et al. 1990).

Si dos poblaciones se encuentran com-
pletamente diferenciadas mediante caracte-
res electroforéticos, significa que el flujo
génico entre ellas ha sido minimo o nulo
durante un largo intervalo de tiempo. Por
otra parte, cuando dos poblaciones son muy
similares en sus frecuencias alélicas, se in-
terpreta como si ambas poblaciones son de
una misma unidad reproductiva o que su
separacién es muy reciente; por lo tanto, no
se han podido acumular diferencias que
permitan identificarlas como dos poblacio-
nes separadas (Spanakis et al. 1989).

Las especies Sardina pilchardus y la an-
choveta Engraulis encrasicolus muestran
diferencias genéticas en dos poblaciones de
diferente origen geografico, de acuerdo con
Spanakis et al. (1989), al combinar la infor-
macion electroforética aloenzimatica y el
andlisis multivariado de caracteres morfo-
l6gicos y meristicos. Ellos encontraron di-
ferencias poblacionales, aunque éstas no
son suficientes para considerar que estos
peces constituyen stocks discretos. Ellos
proponen que las posibles causas que han
dado origen a las estructuras poblacionales
de ambas especies se deben en parte a las
condiciones hidrograficas y a las adaptacio-
nes del comportamiento.

Datos de marcaje y recaptura sugieren
que Sardinops ocellata, que se distribuye
en Africa del Sur y Namibia, se subdivide
en dos stocks. Grant (1985) pone a prueba
la hipétesis analizando las frecuencias gé-
nicas obtenidas a partir de aloenzimas, con-
cluyendo que no habrian diferencias genéti-
cas significativas entre ambas muestras, a
pesar que los peces estan parcialmente ais-
lados por el sistema de surgencias de la co-
rriente fria de Benguela. Por lo tanto, el
grado de aislamiento obtenido no parece
ser suficiente para mostrar diferencias ge-
néticas significativas.

En la sardina del Pacifico Sardinops sa-
gax caerulea y en la anchoveta del norte
Engraulis mordax, Hedgecock et al. (1989)
contrastan los resultados obtenidos en am-
bas especies, destacando la baja variabili-
dad genética de S. sagax. Estos autores no
encuentran diferencias genéticas significa-
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tivas entre grupos geogrificos que se ha-
bian diferenciado previamente por la tasa
de crecimiento y por caracteres de su histo-
ria de vida.

Al comparar la diversidad genética en
113 especies de peces de distintos ambien-
tes, Ward et al. (1994) observaron que, de
aquéllas marinas, un 60 % mostraron una es-
casa diferenciacién poblacional, comparado
con sélo un 20% de las especies de agua
dulce, ocupando las especies anddromas un
lugar intermedio. Estas diferencias se deben
a que las especies marinas intercambian una
mayor cantidad de migrantes entre sus po-
blaciones que las especies de agua dulce.
También pueden deberse a que las barreras
fisicas para el movimiento de los peces son
menos pronunciadas en el ambiente marino
que en los hébitat de agua dulce.

En la sardina comuin Strangomera ben-
tincki, el valor de heterocigosidad promedio
aqui observado, considerando los 22 loci, es
de 0,062, el que se encuentra en el rango de
los valores encontrados en especies marinas
0,062-0,064 (Ward et al. 1994).

El anélisis del indice de fijacién Fst, que
mide los niveles de diferenciacién entre po-
blaciones, no entregé valores que puedan
considerarse como indicadores de diferen-
ciacién para cada uno de los loci polimérfi-
cos analizados. Hartl (1980) entrega valo-
res cualitativos de los valores de Fst; el
rango 0,05 a 0,15 indica diferenciacién mo-
derada, 0,15 a 0,25 indica una gran diferen-
ciacién. El valor promedio total obtenido
fue de 0,019, y el maximo valor obtenido
fue de 0,029 para la enzima GPI. Estos va-
lores estarfan indicando que la sardina co-
miin no escapa a las consideraciones esta-
blecidas para especies peldgicas en término
que el intercambio genético por migracio-
nes entre las poblaciones es alto. La histo-
ria de vida de esta especie y su amplia dis-
tribucién geografica podrian estar
provocando variaciones genéticas que se
deban a fenémenos de adaptacién local, los
que no son suficientes para acumular dife-
rencias genéticas significativas.

El otro andlisis considerado para esta-
blecer diferencias entre las muestras de di-
ferentes localidades es el método de las
desviaciones estandarizadas, donde se ana-
liza el comportamiento de la frecuencia del

alelo mas comin. Una vez mas, nuestros
resultados mostraron que practicamente no
existen diferencias entre las localidades y
ademds muestra una homogeneidad genéti-
ca para cada una de las muestras dentro de
cada localidad. Estos resultados corrobora-
rfan la informacién obtenida a través del
indice del Fst. No obstante, estos resultados
que apuntan a considerar a Strangomera
bentincki como una sola unidad panmictica,
se deben considerar los valores entregados
por la prueba de homogeneidad a través de
la prueba de G, donde algunos marcadores
genéticos como la GPI y la G6PDH mues-
tran un grado significativo de heterogenei-
dad dentro de las localidades de Talcahua-
no y dentro de la muestras de Puerto Montt.
Estas diferencias intrapoblacionales po-
drian deberse, tal como lo plantea Hedge-
cock et al. (1989) en Engraulis mordax, a
la dependencia de ciertas frecuencias aléli-
cas con el sexo y la edad.

Se propone que el alto grado de homo-
geneidad mostrada por esta especie se debe
basicamente a que toda la especie desovaria
dentro del mismo periodo de tiempo y que
no hay barreras fisicas importantes que evi-
ten el flujo génico entre individuos de las
poblaciones de San Antonio, Talcahuano y
Puerto Montt. Otra posible explicacién es
lo restringido de su distribucién geografica
y el efecto homogeneizador del sistema de
corrientes dominante en la costa de Chile,
que transportaria los huevos y larvas en
sentido sur-norte.

En el trabajo llevado a cabo por Cortés et
al. (1996), a través de un andlisis multivaria-
do de la morfologia, se demuestra que los
individuos provenientes de la zona de Puerto
Montt se separan de aquéllos provenientes
de San Antonio y en menor medida de Tal-
cahuano. Para todo el periodo, las muestras
de Talcahuano muestran un alto grado de so-
breposicién morfoldgica con San Antonio y
en menor medida con Puerto Montt. Si a es-
tos resultados agregamos los obtenidos en el
dendrograma de distancia genética (Fig. 3),
donde se insinda una separacién de las
muestras de Puerto Montt, esta situacién se
podria transformar en una interesante inves-
tigacién en términos de aplicar otras meto-
dologias mas sensibles del punto de vista ge-
nético, como es el andlisis del ADN nuclear
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o mitocondrial. También se podria realizar
una comparacién de los periodos de desove
de las localidades de Puerto Montt, Talca-
huano y San Antonio.
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