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RESUMEN

Se realiz6 un estudio genético para determinar el grado de parentesco evolutivo de las merluzas que se encuentran en
el Pacifico sur. Se analizaron mediante electroforesis de proteinas 43 loci enzimdticos para las especies, Merluccius
gayi, M. australis, M. hubbsi y Macruronus magellanicus. El anélisis no mostré diferencias genéticas entre los
ejemplares de M. australis provenientes de Nueva Zelandia con aquellos del sur de Chile. Los valores de Identidad
genética muestran un primer nodo entre M. australis y M. hubbsi, al que posteriormente se une M. gayi. El andlisis
filogenético entrega un cladograma coincidente con lo obtenido al utilizar los valores de distancia e identidad. La
expresién de los loci PGD, XOD, TO se consideraron autapomorfias para cada especie, el género Merluccius presenta
20 sinapomorfias y las cuatro especies de merluzas analizadas comparten 9 caracteres plesiomérficos (MDH, G6PDH-
2, GAPDH-1, NP-1, CK-1, EST-1, GLIO, PEP-2, FUM). Los resultados apoyan la hipétesis de un origen ancestral
Atldntico para las especies M. australis y M. hubbsi.

Palabras clave: aloenzimas, Gadiformes, filogenia, Merluccius, sistemética.

ABSTRACT

A genetic research was made to determinate the evolutionary relationships in the hakes that inhabit the South Pacific.
Forty three enzymatic loci were screened through protein electrophoresis in the species M. gayi, M. australis, M. hubbsi
and Macruronus magellanicus. The genetic analysis did not show differences between fishes of M. australis from New
Zealand with those from Southern Chile. The values of genetic identity show a first node grouping M. australis and M.
hubbsi in close affinity to M. gayi. The phylogenetic analysis agree with the tree obtained using genetic Distance and
Identity. The expression of the loci PGD, XOD and TO are considered autapomorphies for each species. Werecognized
20 sinapomorphies for the genus Merluccius. All the four hakes share nine plesiomorphic characters (MDH, G6PDH-
2, GAPDH-1, NP-1, CK-1, EST-1, GLIO, PEP-2, FUM). The result supports the hypothesis of an Atlantic origin for
M. australis and M. hubbsi.
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El origen geografico y las posibles rutas

de dispersion de las 12 especies del género
Merluccius (Inada 1990) han sido analiza-

INTRODUCCION

Los peces Gadiformes constituyen un gru-

po filogenéticamente complejo de teleds-
teos, que presentan un mosaico de caracte-
res primitivos y derivados (Cohen 1984).
Dentro de este Orden, las familias Moridae,
Gadidae y Macrouridae, conforman un gru-
po bien definido. Los géneros de 1a familia
Merlucciidae, en cambio, presentan rela-
ciones complejas y poco claras (Inada
1989). Algunos autores (Cohen 1984,
Okamura 1989) han llegado a incluir a
miembros de la familia Macruronidae den-
tro de Merlucciidae (Howes 1991).

das desde dos perspectivas; una basada en
datos osteoldgicos (Inada 1981, 1989) y la
otra basada en informacidn parasitoldgica
(Szidat 1955, Kabata & Ho 1981, Ferndndez
1985, Esch & Fernandez 1993). En un ana-
lisis combinado, Ho (1990), propone como
hipétesis general, que las especies de
Merluccius del Océano Pacifico. Sur, se
habrian originado a partir de un grupo an-
cestral del Atlantico Occidental que siguid
diferentes rutas de especiacién durante el
Oligoceno. La distribucién actual de las
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especies y subespecies reconocidas de
Merluccius en el Pacifico Sur correspon-
den a M. gayi gayi (Guichenot, 1848) (cen-
tro-sur de Chile), M. gayi peruanus en el
norte del Perd, M. australis (Hutton 1872)
en el sur de Argentina, sur de Chile y
Nueva Zelandia y finalmente M. hubbsi
Marini 1933 (sur Atlantico Argentino y
Pacifico sur de Chile).

De acuerdo a Ho (1990), el grupo que
originé a M. gayi y M. angustimanus habi-
taba en el Atldntico Occidental tropical,
desplazdndose luego hacia el Pacifico du-
rante el Oligoceno o comienzos del
Mioceno. Una vez restablecido el Istmo de
Panamd hace 3,5 millones de afios, dicho
grupo ancestral dio origen a M.
angustimanus Garman 1899 en la costa
Pacifica de Panamad, y a M. gayi en la costa
Pacifica de Sudamérica, aunque el evento
vicariante que produjo tal separacidn per-
manece desconocido. '

Stepien & Rosenblatt (1996) utilizan
aloenzimas para comparar genéticamente a
M. gayi, M. productus (Ayres 1855) y M.
hubbsi. Sus resultados coinciden con la
hipétesis de Ho (1990) ya que sus resulta-
dos sugieren que M. gayi es mas parecida
a M. productus por su relaciéon Pacifica,
que con M. hubbsi. Por su parte M. gayi
estaria sobrellevando su propio proceso de
diferenciacion genética que se manifesta-
ria con dos subespecies M. g. peruanus y
M. g. gayi (Herndndez 1997, comunicacién
personal).

Las merluzas del extremo sur se habrian
originado a partir de un “stock” que se
encontraba en la costa central Atldntica de
América entre 25 y 35 millones de afios
atrds, desplazandose hacia el sur por la
costa Atldntica americana. Posteriormente
este grupo se diferenciaria en M. hubbsi y
M. australis. Respecto de esta ultima, ac-
tualmente existen dos poblaciones
disjuntas, una que habita las costas de Nue-
va Zelandia y otra que habita en ambas
costas del extremo sur de Sudamérica (Inada
1990). Dicha ruta, difiere de lo postulado
por Inada (1981), respecto del origen de M.
australis y M. hubbsi, en que sugiere que
estas especies se habrian originado durante
el Plioceno a partir de un “stock” ancestral
del Pacifico sur, que rodeando el Cabo de
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Hornos alcanzd la costa Atldntica de
Sudamérica.

Segin Ho (1990) y Esch & Ferndndez
(1993), las hipdtesis acerca del origen de
las especies de Merluccius en el Pacifico,
construidas sobre la base de andlisis
parasitolégicos y osteoldgicos, deben ser
contrastadas mediante metodologias que
consideren caracteres genéticos de valor
evolutivo.

Una de las técnicas mas utilizadas para
estudios evolutivos ha sido la electroforesis
de proteinas, la cual genera informacién en
términos de frecuencias génicas que per-
miten estimar distancias genéticas entre
taxa (Nei 1972). Esta informacién es em-
pleada en la construccién de fenogramas
que reflejan similitud genética entre las
especies (Kellog & Birchler 1993). Desde
una perspectiva macroevolutiva, el andli-
sis cladistico, se basa en la existencia de
grupos monofiléticos cuyos caracteres han
derivado recientemente de un ancestro co-
mun (Wiley et al. 1991). Para la compara-
cién y polarizacién de los caracteres es
necesario incluir en el andlisis un “grupo
externo”. Dado lo anterior, en este trabajo
se plantea analizar mediante aloenzimas, la
diferenciaciéon evolutiva de las especies
del género Merluccius del Pacifico Sur y
establecer sus relaciones de parentesco,
usando como “grupo externo” a Macruronus
magellanicus, ya que esta especie en algu-
na oportunidad ha sido considerada miem-
bro de la familia Merlucciidae (Cohen
1984).

MATERIALES Y METODOS

Se obtuvieron 60 ejemplares de Merluccius
gayi (Talcahuano, Chile, 36°38'S;
73°30°W), 23 de M. australis (Puerto
Chacabuco, Chile), 10de M. australis (Nue-
va Zelandia), 40 de M. hubbsi (Atlantico
frente a Montevideo), 11 de Macruronus
magellanicus (Talcahuano, Chile), los que
fueron congelados a -20°C, hasta su anali-
sis. Una muestra de muisculo e higado de
cada ejemplar fue macerada y centrifugada
a 3.000 rpm por 5 min. El homogeneizado
se absorbié mediante un papel filtro, que se
insertd en una matriz de almidén (12%), la
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que finalmente fue sometida a electroforesis
horizontal de proteinas.

Los tampones de corrida utilizados fue-
ron los siguientes: a).Tris-citrato pH 6,9;
b). Tris-citrato pH 7,0 (Siciliano & Shaw
1976); c). Hidréxido de litio pH 8,0
(Ridgway et al. 1970); d) Borato-Tris-
citrato discontinuo pH §,2-8,7 (Selander et
al. 1971); e) Tris-citrato discontinuo pH
5,1-6,0. Los geles fueron tefiidos para
enzimas especificas y se utilizaron como
referencias los procedimientos de Harris &
Hopkinson (1976) y Shaw & Prasad (1970)
con modificaciones. Los nombres de los
sistemas enzimaticos, el numero de loci,
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cédigo internacional y el sistema tampén
utilizado se entregan en la Tabla 1.

La nomenclatura de los diferentes loci y
sus alelos sigui6 a Shaklee et al. (1990), la
movilidad electroforética de M.
magellanicus fue designada A, y 1a movili-
dad relativa de las otras merluzas fue de-
signada alfabéticamente. Se utiliz6 el pro-
grama computacional BIOSYS (Swofford
& Selander 1989) para estimar los valores
de Identidad genética (1), Distancia genéti-
ca (D) y realizar un andlisis de conglome-
rado (UPGMA).

Para estimar el tiempo de divergencia
entre las especies se utilizo la hip6tesis del

TABLA 1

Sistemas enzimaticos, nimero de loci, tejidos, buffer usados para caracterizar las merluzas
Merluccius gayi, M. australis, M. hubbsi y Macruronus magellanicus

Enzymatic systems, number of loci, tissue and buffers used to characterize the hakes Merluccius gayi, M. australis,
M. hubbsi and Macruronus magellanicus

ENZIMA E.C.N° LOCI BUFFER TEJIDO
Alcohol deshidrogenasa ADH 1.1.1.1 2 A M
Glicerol 3 fosfato deshidrogenasa G3PDH 1.1.1.8 2 A-B M
Sorbitol deshidrogenasa SORD 1.1.1.14 1 C H
Lactato deshidrogenasa LDH 1.1.1.27 2 A M
Malato deshidrogenasa MDH 1.1.1.37 1 A M
Enzima Malica MDHP 1.1.1.40 1 C M
Isocitrato deshidrogenasa IDH 1.1.1.42 1 A M
Fosfogluconato deshidrogenasa PGD 1.1.1.44 1 A M
Glucosa deshidrogenasa GDH 1.1.1.47 2 B M
Glucosa 6 P deshidrogenasa G6PDH 1.1.1.49 2 D H
Octanol deshidrogenasa ODH 1.1.1.73 2 A M
Gliceraldehido P. deshidrogenasa GAPDH 1.2.1.12 2 B M
Xantina oxidasa XOD 1.2.3.2 1 C H
Succinato deshidrogenasa SUDH 1.3.99.1 1 B M
L Glutamato deshidrogenasa GLUD 1.4.13 1 A M
Tetrazolium oxidasa TO 1.15.1.1 1 C M
Purina nucleosido fosforilasa NP 2.4.2.1 2 C M
Aspartato amino transferasa AAT 2.6.1.1 1 E M
Creatina quinasa CK 2.7.3.2 2 B M
Fosfoglucomutasa PGM 2.7.5.1 1 A-B M
Esterasa (naftil acetato) EST 3.1.1.1 3 C M
Glioxalasa GLIO 3.1.2.6 1 -D M
Leucina amino peptidasa LAP 3.4.11.1 1 E M
Peptidasa A PEP-A 3.4.11.13 2 C M
Aldolasa ALD 4.1.2.13 1 A-B M
Anhidrasa Carbonica CA 42.1.1 2 C M
Fumarasa FUM 4.2.1.2 1 C M
Aconitasa ACO 4.2.1.3 1 A M
Fosfoglucoisomerasa PGI 5.3.1.9 2 A-B M

(A):Tris citrato pH 6,9; (B): Tris citrato pH 7,0; (C) Litio pH 8,0; (D) Poulik discontinuo pH 8,2; (E) Tris

discontinuo pH 5,1-6,0; (M): Misculo; (H): Higado
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TABLA 2

Frecuencias alélicas para todos los loci enzimdticos de las diferentes merluzas

Allelic frequencies for the all enzymatic loci of the different hakes

LOCUS ALELOS M. gayi M. australis M. hubbsi M. magellanicus
n=60 n=30 n=40 n=10
ADH-1 a - - - 1,0
b 1,0 1,0 1,0 -
ADH-2 a - - - 1,0
b 1,0 1,0 1,0 -
G3PDH-] a - - 0,875 1,0
b - - 0,100 -
c 1,0 1,0 - -
d - - 0,025 -
G3PDH-2 a - - - 1,0
b 1,0 1,0 1,0 -
SORD a - 1,0 1,0 1,0
b 1,0 - - -
LDH-1 a - - - 1,0
b 1.0 1,0 1,0 -
LDH-2 a - - - 1,0
b 1,0 1.0 1,0 -
MDH a 1,0 1,0 1,0 1,0
MDHP a - - - 1,0
b 1,0° 1,0 1,0 -
IDH a - - - 1,0
b 0,250 0,087 - -
c 0,750 0,913 1,0 -
PGD a - - - 1,0
b - - 1,0 -
c 1,0 - - -
d - 1,0 - -
GDH-1 a - - - 1,0
b 1,0 1,0 1,0 -
GDH-2 a - - - 1,0
b - 1,0 1,0 -
[ 1,0 - - -
GO6PDH-1 a - - - 1,0
b 1,0 - 1,0 -
c - 1,0 - -
G6PDH-2 a 1,0 1,0 1,0 1,0
ODH-1 a - - - 1,0
b - - 1,0 -
c 1,0 1,0 - -
ODH-2 a - - - 1,0
b 1,0 1,0 1,0 -
GAPDH-1 a 1,0 1,0 1,0 1,0
GAPDH-2 a 1,0 - - 1,0
b - 1,0 - -
c - - 1,0 -
XOD a - - - 1,0
b - 1,0 - -
c - - 1,0 -
d 1,0 - - -
SUDH a - - - 1,0
b 1,0 1,0 1,0 -
GLUD a - - - 1,0
b - - 1,0 -
c 1,0 1,0 - -
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(Cont. Tabla 2)
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TO a -

b -

c 1,0

d -
NP-1 a 1,0
NP-2 a -

b 1,0
AAT a -

b 1,0
CK-1 a 1,0
CK-2 a -

b -

c 1,0
PGM a -

b 0,083

c 0,900

d 0,017
EST-1 a 1,0

b -
EST-2 a -

b 1,0

c _
EST-3 a -

b -

c 1,0

d -
GLIO a 1,0
LAP a -

b 1,0
PEP-1 a -

b 1,0
PEP-2 a 1,0
ALD a -

b 1,0

c _
CA-1 a -

b _

c 1.0
CA-2 a -

b 1,0
FUM a 1,0
ACO a -

b -

c 1,0
PGI-1 a -

b 0,208

c 0,792
PGI-2 a -

b -

c 1,0

- - 1,0
1,0 - -
R 1,0 -

1,0 1,0 1,0

- - 1,0
1,0 1,0 -

- - 1,0
1,0 1,0 -

1,0 1,0 1,0

- - 1,0
1,0 1,0 -

- - 1,0
0,087 0,037 -
0,870 0,963 -
0,043 - -

1,0 0,925 1,0
- 0,075 -

- - 1,0
1,0 0,838 -
- 0,162 -

- - 1,0
0,391 - -
0,587 1,0 -
0,022 - -

1,0 1,0 1,0

- - 1,0
1,0 1,0 -

- - 1,0
1,0 1,0 -

1,0 1,0 1,0

1,0 - 1,0
R 1,0 -

- - 1,0
1,0 1,0 -

- - 1,0
1,0 1,0 -

1,0 1,0 1,0

- 1,0 1,0
1,0 - -

- - 1,0
0,130 - -
0,870 1,0 -

- - 1,0
0,087 - -
0,913 1,0 -

reloj molecular. La calibracién frecuente-
mente usada para este reloj es una unidad
de distancia (D) corresponde aproximada-
mente a 19 millones de afios (Carlson et al.
1978, Vawter et al. 1980).

Para el andlisis cladistico se considerd a
la especie Macruronus magellanicus como
grupo externo. Se consideraron para la po-
larizacién de caracteres, el total de alelos

obtenidos en cada locus. Luego los datos
fueron analizados usando los programas
MacClade 3.0 (Maddison & Maddison
1992) y PAUP 3.0 (Phylogenetic Analysis
Using Parsimony, Swofford 1989) y se in-
cluyeron sélo aquellos loci informativos,
es decir que no se consideraron en el an4li-
sis aquellos loci que resultaron monomor-
ficos e idénticos en las 4 especies. Se utili-
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z6 cada locus como caricter y la combina-
cion de alelos como estados del cardacter.
En los casos de caracteres con varios esta-
dos, estos se consideraron no ordenados.
Para la busqueda del drbol mds parsimo-
nioso se utilizé la rutina “branch and
bound”, disponible en el programa PAUP.

RESULTADOS

Para las cuatro especies de merluzas se
resolvieron 29 sistemas enzimaiticos que
dieron cuenta de un total de 43 loci (Tabla
1). La designacién numérica de los alelos
fue realizada primeramente para Macruronus
magellanicus. Los alelos de Merluccius
gayi, M. australis y M. hubbsi fueron de-
signados en relacién a Macruronus
magellanicus.

En la comparacién genética para las dife-
rentes especies, se consideré en el caso de
M. australis lamuestra proveniente de Puer-
to Chacabuco, ya que al comparar con los
ejemplares de Nueva Zelandia la identidad
genética es practicamente igual a uno.

Las frecuencias alélicas para todos los
loci se entregan en la Tabla 2. El porcentaje
de loci polimérficos considerando el crite-
rio de que el alelo mds comin no sea supe-
rior a 0,99, muestra a M. gayi conun 7%, a
M. australis con 11,6% y a M. hubbsi con
9,3%. Se entregan las heterocigosidades
calculadas sélo en aquellas especies en que
el tamafio de muestra es representativo.

TABLA 3

Matriz de Identidad genética y valores de
Distancia. (Nei 1978) (Bajo la diagonal
Distancia de Nei; sobre la diagonal Identidad
Genética de Nei)

Matrix of genetic Identity and values of Distance (Nei
1978) (Below diagonal Nei’s Genetic Distance, Above
diagonal Nei’s Genetic Identity)

ESPECIES 1 2 3 4

M. gayi Hokok 0,733 0,691 0,235
M. australis 0,311 Fdk 0,759 0,260
M. hubbsi 0,369 0,275 *Ek 0,277

M. magellanicus 1,448 1,348 1,285 Hokk

Las heterocigosidades calculadas por locus
y por individuo corresponden a 0,021 + 0,012
paraM. gayi, 0,030+ 0,015 para M. australis
y 0,017 = 0,009 para M. hubbsi.

En la Fig. 1 y Tabla 3 se observa que el
valor mas alto de identidad de 0,759, rela-
ciona a M. australis con M. hubbsi. Mien-
tras que M. gayi se relaciona a este Ultimo
“cluster” con un valor de identidad de 0,712.

Basados en la hipétesis del reloj mole-
cular, el ancestro de Merluccius se habria
separado del ancestro de Macruronus hace
aproximadamente 28 millones de afios. El
grupo de donde se originan M. australis'y
M. hubbsi se habria separado de M. gayi

M. magellanicus

M. gayi

M. australis

M. hubbsi

0.2 0.4 i

Identidad

0.8 1.0

Fig. I: Fenograma obtenido a partir de los valores de Identidad Genética para las Merluzas del Pacifico

Sur Oriental.

Phenogram made with the values of Genetic Identity for Southeastern Pacific Hakes.
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hace aproximadamente 6,5 millones de
afos.

Con la informacién genética encontrada,
se realiz6 la polarizacién de los estados de
los caracteres (Tabla 4), los que fueron
usados para el andlisis cladistico, el
cladograma mads parsimonioso obtenido (In-
dice de Consistencia = 0,98, con 49 pasos)
se muestra en la Fig. 2, en el cual M. gayi
aparece como tax6n hermano del clado M.
australis - M. hubbsi.

De los loci analizados, 9 presentaron idén-
tica movilidad electroforética en todas las
especies, considerdndose caracteres plesio-
moérficos, MDH, G6PDH-2, GAPDH-2, NP-
1, CK-1, EST-1, GLIO, PEP-2y FUM.

Aquellos loci que son compartidos por
las tres especies de Merluccius, ADH-1,
ADH-2, G3PDH-2, LDH-1, LDH-2, MDPH,
IDH, GDH-1, ODH-2, SUDH, NP-2, AAT,
PGM, EST-2, EST-3, LAP, PEP-1, CA-2,
PGI-1 y PGI-2 se consideraron sinapo-
morfias del género.

El clado formado por M. australis y M.
hubbsi estaria soportado por las apomorfias
en los loci GDH-2, CK-2 y CA-I (caracte-
res 12, 23 y 30 en la Tabla 4).

Se consideraron como caracteres apomor-
ficos para M. gayi la expresién de los loci:
SORD; PGD; GDH-2, XOD, TO, CK-2,
ALD, CA-1 y ACO. Para M. australis los
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loci PGD, G&PDH-1, ODH-1, GAPDH-2,
XOD, TO y ACO. En el caso de M. hubbsi
los loci PGD, ODH-1, GAPDH-2, XOD,
TO, GLU y ALD.

DISCUSION

Ladiferenciacion genética realizada mues-
tra 3 caracteres de tipo diagndstico para el
género Merluccius, los loci XOD, PGD y
TO que presentaron movilidades electro-
foréticas distintas para cada especie.

Al comparar los loci analizados con lo
obtenido por Stepien & Rosenblatt (1996),
se puede observar que algunos de ellos no
son coincidentes en la categoria de loci
polimoérficos, debido probablemente a di-
ferencias en el tamaifio de la muestra, en la
eleccién de los tejidos y en las soluciones
tampones utilizados.

En el presente trabajo los valores de
heterocigocidad son similares para las tres
especies de Merluccius, siendo inferiores a
los encontrados en M. capensis (Grant et
al. 1988), M. productus, M. gayi (Stepien
& Rosenblatt 1996) y M. hubbsi (Roldan
1991).

Con relacién a los valores de identidad
obtenidos para las merluzas, éstos se en-
cuentran dentro del rango considerado para

TABLA 4

Matriz con los caracteres considerados en el andlisis cladistico de las merluzas

Matrix with the character considered in the cladistic analysis for the hakes

Cardcter 1 2 3 4 S 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17
M. magellanicus 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0
M. gayi 1 1 1 1 1 1 1 1 1 2 1 2 1 1 1 0 3
M. australis 1 1 1 1 0 1 1 1 1 1 1 1 2 1 1 1 1
M. hubbsi 1 1 0 1 0 1 1 1 1 3 1 1 1 2 1 2 2
Caricter 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34
M. magellanicus 0 0 O O O O O O O O O O o 0 0 o0 O
M. gayi 1 1 3 1 1 2 1 1 1 1 1 1 2 1 1 1 1
M. australis 1 1 2 1 1 1 1 1 1 1 1 0 1 1 2 1 1
M. hubbsi 1 2 1 1 1 1 1 1 1 1 1 2 1 1 (| 1
1. ADH-1 7. LDH-2 13. G6PDH-1 19. GLUD 25. EST-2 31. CA-2
2. ADH-2 8. MDHP 14. ODH-1 20. TO 26. EST-3 32. ACO
3. G3PDH-1 9. IDH 15. ODH-2 21. NP-2 27. LAP 33. PGI-1
4. G3PDH-2 10. PGD 16. GADH-2 22. AAT 28. PEP-1 34. PGI-2
5. SORD 11. GDH-1 17. XOD 23. CK-2 29. ALD
6. LDH-1 12. GDH-2 18. SUDH 24, PGM 30. CA-1
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subespecies en peces. Esto estaria indican-
do que las especies analizadas del género
Merluccius no han acumulado grandes va-
riaciones, lo que se podria considerar en
una etapa de especiacién incipiente. Sin
embargo, muestran caracteres propios, lo
que las valida como especies.

El analisis fenético muestra una mayor
similitud entre M. australis y M. hubbsi
conun valor de identidad genética de 0,759,

M. magellanicus M. gayi

GALLEGUILLOS ET AL.

coincidiendo con la hipétesis de Ho (1990)
donde construye un cladograma basado en
informacion osteoldégica y meristica. De
igual modo, el andlisis cladistico coincide
con la topologia mostrada por el anadlisis
fenético. Sin embargo, también se encon-
trd un cladograma en que se relacionan M.
australis con M. gayi con indice de consis-
tencia similar. En esa situacién, deberian
ser considerados como sinapomorfias para

M. hubbsi

M. australis

/

ﬁ = caracteres plesiomérficos: MDH, G6PDH-2, GAPDH-1, NP-1, CK-1, EST-1, GLIO, PEP-2, FUM

- = caracteres sinapomoérficos género Merluccius: ADH-1, ADH-2, G3PDH-2, LDH-1, LDH-2, MDHP, IDH, GDH-1, ODH-2, SUDH,
NP-2, AAT, PGM, EST-2, EST-3, LAP, PEP-1, CA-2, PGI.1, PGI-2

[l - sinapomorfias de M. australis-M. hubbsi: GDH.2, CK-2. C4-1.

B - autapomorfias de M. hubbsi: PGD, ODH.1, GAPDH.2, XOD, GLUD, TO, ALD.

e = autapomorfias de M. australis: G6PDH-1, PGD, ODH-1, GAPDH-2, XOD, TO, ACO

I = autapomorfias de M. gayi: soRD, PGD, GDH.-2, XOD, TO, CK-2, ALD, Ca-1, 4CO

Fig. 2. Cladograma obtenido a partir de loci enzimaticos como caracteres filogenéticos

para las Merluzas del Pacifico Sur.

Cladogram made with the enzymatic loci as phylogenetic characters for Southeastern Pacific Hakes.



DIFERENCIACION GENETICA DE MERLUZAS

ese clado los caracteres G3PDH-1, ODH-1
y GLUD (nimeros 3, 14y 19 en la Tabla 4)
yen tal caso los caracteres postulados como
sinapormorfias del clado M. australis-M.
hubbsi podrian corresponder a sinapomor-
fias del género.

Los valores de similitud genética entre
M. gayiy M. hubbsi de 0,691 y de distancia
genética de 0,369, coinciden con el valor
de calibracidén usado por Stepien &
Rosenblatt (1996), donde calculan aproxi-
madamente la separacion entre de M. hubbsi
y M. gayi entre 2,3 — 2,6 millones de afios.

Segin lo propuesto por Inada (1981),
Kabata & Ho (1981), Ferndndez (1985), Ho
(1990) y Stepien & Rosenblatt (1996), las
especies de merluzas del Pacifico Oriental
se habrian originado de una poblacién an-
cestral del Noreste Atldntico que migrd
inicialmente hacia el Pacifico a través del
Istmo de Panama4, el cual se cerrd durante
el Plioceno hace unos 3,5 millones de afios
(Kennett 1982). El andlisis filogenético
basado en caracteres genéticos es coinci-
dente con lo propuesto por estos autores.

Los resultados fenéticos y cladisticos
muestran a M. hubbsi y M. australis como
taxa hermanos, concordando con Ho (1990).
Sin embargo, la posicién de M. gayi no
coincide con la proposicién de este dltimo
autor. Segiin lo encontrado en el presente
trabajo existe una alta cercania genética
entre M. hubbsi, M. australis y M. gayi, lo
que podria reflejar un origen Pacifico sur
para M. hubbsi, planteamiento que estaria
de acuerdo con la proposicién de Inada

(1981) y concuerda con la cercania genéti-

ca encontrada por Stepien & Rosenblatt
(1996) entre M. gayi y M. hubbsi mis que
esta tiltima con M. productus. Se mantiene
como elemento de discusiodn, la posicién de
M. productus, especie de la cual lamentable-
mente no se conté con material y por lo tanto,
no pudo ser incluida en el presente trabajo.
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