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RESUMEN EJECUTIVO

Las caracteristicas genéticas de una poblacién o especie en conjunto con sus
circunstancias ambientales determinan su destino evolutivo, en otras palabras
su continuidad en el tiempo. En este sentido son atributos importantes de las
poblaciones y especies la cantidad y la distribucién espacio-temporal de la
variabilidad genética. La variabilidad es el sustrato para responder a
condiciones ambientales impredecibles, mientras que su distribucion
heterogenea intra-especifica refleja la diferenciacion de poblaciones adaptadas
a condiciones locales. Este tipo de estructuracidon genética tiende a ser mayor
en especies dulceacuicolas producto de su aislamiento geogréafico.
La variacion alélica en un gen, que es la fuente Ultima de alternativas para el
cambio adaptativo, como la diferenciacién de poblaciones locales, son
expresiones de la biodiversidad de un ecosistema y constituyen la base del
principio Precautorio de la FAO que sugiere a los Estados “conservar la
diversidad genética y la integridad de las comunidades y ecosistemas
acuaticos mediante un adecuado manejo”.
El proyecto es un esfuerzo por catastrar y procesar inicialmente Ia
informacién disponible para recursos genéticos acuaticos con la finalidad de
disponer de una base de datos sobre: 1) especies que se cultivan y/o aquellas
potencialmente cultivables (objetivo 1); 2) recursos pesqueros actual o
potencialmente explotables de las costas Chilenas (objetivo 2); 3)
capacidades nacionales de investigacidn a nivel gubernamental y académica,
para llevar a cabo estudios genéticos en especies acuaticas (objetivo 4). Un
ultimo objetivo (# 3) fue la realizacion de un taller de difusién.
Las especies objetivos del proyecto se identificaron considerando Ilas
estadisticas reportadas por la Subsecretaria de Pesca (SUBPESCA) y el
Servicio Nacional de Pesca (SERNAPESCA). La ndmina de cultivos
experimentales autorizados, o en etapa piloto, se obtuvo de SUBPESCA y de la
lista de especies hidrobioldgicas vivas de importacion autorizada que elabora
anualmente SERNAPESCA. La revisidén bibliografica considerd revistas
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nacionales e internacionales, tesis de pre y post-grado, bibliotecas y base de
datos de proyectos disponibles en SERNAPESCA; Fondo de Investigacion
Pesquera (FIP); Instituto de Fomento pesquero (IFOP); Fondo de Fomento al
Desarrollo Cientifico y Tecnoldgico (FONDEF), Fondo de Desarrollo Cientifico
Tecnologico (FONDECYT), INNOVA (CORFO). Se utilizd el motor de busqueda
CINCEL considerando las siguientes palabras claves (espafol o inglés, segun
correspondiera): nombre cientifico del recurso, genética, gen, acuicultura,
pesquerias, marcador genético, variabilidad genética, estructura genética,
aloenzima, ADN nuclear, ADN mitocondrial, cromosomas, genética
cuantitativa, RAPD, RFLP, AFLP, EST, SNP, microsatélite. Se revisaron
igualmente las bases de datos y publicaciones de las siguientes entidades:
National Center for Biotechnology Information (NCBI), European Molecular
Biology Laboratory (EMBL); DNA Data Bank of Japan (DDBJ); Mitochondrial
Genome Database of Fish (MitoFish); Consortium for Barcode of Life (CBOL);
Integrated Taxonomic Information System (ITIS).

Los resultados del proyecto incluyen un listado de 232 referencias
bibliograficas con algun tipo de informacién genética, de las cuales 99 (42%)
corresponden a peces marinos y 27 a dulceacuicolas (12%), 76 a moluscos
(33%), 21 a algas (9%), 6 a crustaceos (3%) y el resto a tunicados y
equinodermos (1%). Del total de referencias, 177 (60,87%) corresponden a
especies nativas y 55 (39,13%) a especies exoticas. Un segundo aporte del
proyecto, quizas el mas relevante, es la confeccion de 37 fichas para cada
especie, en las que se ha procesado la informacidon genética publicada por
autores nacionales. Estas resumen el problema abordado, la metodologia
(incluyendo areas de muestreo), las herramientas de analisis y los principales
resultados. Un tercer aporte lo constituye la lista de capacidades nacionales, o
laboratorios, que estdn en condiciones de realizar investigacion en genética
tanto a nivel gubernamental como académico. El cuarto resultado corresponde
a la habilitacion de una pdagina Web® la cual contiene toda la informacidn
producida por el proyecto, que es de publico acceso. Un resultado adicional,
no contemplado en el proyecto, es la confeccién de un Indice de Prioridad de
Investigacién en Genética (IPIG) que considera el valor de mercado, el
numero de publicaciones disponibles para el recurso y las toneladas

producidas o cosechadas. Dependiendo de la importancia asignada a cada
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factor, este indice puede ser usado para priorizar lineas de investigacion
deficitarias o para asignar financiamiento para especies cuyo nivel de

conocimiento genético es criticamente limitado.

El proyecto arroja las siguientes conclusiones: 1) las fichas constituyen un
esfuerzo por digerir la literatura disponible y presentarla de manera amigable
a los usuarios. Este esfuerzo inicial deberd ser mejorado y suplementado en la
medida que se reciban sugerencias y los investigadores nos faciliten sus
nuevas publicaciones y/o aquellas que no se hubieren considerado en el
presente proyecto; 2) La caracterizacién genética disponible a la fecha en el
pais para recursos pesqueros, acuicolas y nativos es muy fragmentaria y ha
sido generada de manera no sistematica. Por ejemplo, estudios cuya finalidad
es conocer la estructura genética intra-especifica consideran un numero
restringido de localidades o poblaciones, es decir una fraccién del rango actual
de distribucidon de la especie. Tampoco consideran la variable temporal que
significa monitorear las caracteristicas genéticas investigadas con
posterioridad al estudio realizado; 3) La mayor parte de los trabajos
publicados responden preguntas de interés cientifico que no reflejan sintonia
con las necesidades de los usuarios finales. Se requiere un dialogo fluido entre
éstos y los cientificos para identificar problemas de interés comun, para que
de esta forma los resultados y sus interpretaciones sean de utilidad mutua. Un
signo de esta desconexidn de intereses se refleja en que las especies mas
explotadas, o cosechadas, son generalmente aquellas con menos informacion
genética de respaldo; 4) especial atencion requieren el salmoén del Atlantico, el
principal producto de cultivo y a la vez el menos estudiado (IPIG=3.96). Una
situacion similar ocurre con la trucha arcoiris (2.21), el pelillo (3.3) vy los
choritos (2.64).

Para invertebrados y algas, que son recursos pesqueros, el IPIG es mayor que
para sus congéneres cultivados. El caso del Erizo, la Almeja y el Loco son
igualmente sorprendentes por el alto valor relativo que alcanza el Indice.

En recursos pesqueros, la Anchoveta (IPIG= 3.3), el Jurel (2.97) y la Merluza
comun (2.97) son ejemplos de la desinformacién que los afecta. Hay un
numero importante de especies dulceacuicolas que estan en categoria de

vulnerables, cuya extraccion ha sido prohibida recientemente, de las que
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practicamente no hay informacion genética; 5) Se requiere conformar una
fuerza de trabajo inter-institucional que se preocupe de generar, de manera
urgente, una linea base para aquellos recursos mas criticos. Este grupo
deberia coordinar los problemas a abordar, el tipo de disefio experimental o de
muestreo requerido y usar herramientas inter-calibradas para el anélisis
integrado de los resultados; 6) Se requiere prioridad de financiamiento para
las especies sefaladas en el punto 4, considerando un horizonte mayor de
tiempo para monitorear la evolucidn de las caracteristicas genéticas
evaluadas; 7) hay capacidades humanas y técnicas para responder a este
desafio, especialmente en el &area geografica donde se encuentran las
especies, o donde se realiza la actividad industrial. Igualmente, para
responder a las exigencias internacionales en el ambito sanitario que exigen
trazabilidad para los productos pesqueros y acuicolas de exportacién; 8) un
futuro proyecto deberia considerar especies ornamentales, organismos
genéticamente modificados y especies cultivadas en otras latitudes que
eventualmente pudieran introducirse al pais. Finalmente, 9) es destacable el
rol del FIP al financiar este tipo de catastro que junto con hacer posible un
diagndstico permite un analisis prospectivo en torno a dos industrias
relevantes para el pais: acuicultura y pesquerias, asi como para especies que
son potenciales recursos. Dificilmente se encuentran oportunidades de
financiamiento con este propdsito en el pais. La pobre caracterizacidon genética
que evidencia este proyecto para recursos de importancia econdmica actual y
potencial es una prueba de aquello. La Base de Datos con Informacién
Genética Basica que se ha conformado deberd crecer para eventualmente
corregir las deficiencias evidenciadas por este informe. Este tipo de
informacidn se requiere para innovar en un tema clave para el desarrollo del
pais: la explotacién sustentable de sus recursos. Ello requiere una mirada con
un horizonte algo mas largo que lo inmediato, que es en definitiva el horizonte
para la sustentabilidad. La poca base de sustentacidén cientifica tiende a
hacerse patente cuando se enfrentan problemas como el ISA en la
salmonicultura, o la sobreexplotacion en las pesquerias que produce un
cambio en la historia de vida que puede hacer irreversible la recuperacién de

la especie, poblacidn, o stock objetivo.
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1. OBJETIVO GENERAL

Catastrar y procesar la informacién genética disponible para recursos
pesqueros Yy potencialmente explotables junto a especies cultivadas o
potencialmente cultivadas de las costas chilenas para disponer de una base de

datos de estudios genéticos existentes para tales especies.

2. OBJETIVOS ESPECIFICOS

2.1. Reunir y procesar la informacién genética disponible para las especies que
se cultivan y/o aquellas potencialmente cultivables.

2.2 Reunir y procesar la informacion genética disponible para recursos
pesqueros actual o potencialmente explotables de las costas Chilenas.

2.3 Conocer la experiencia nacional e internacional en esta materia.

2.4 Identificar las capacidades nacionales de investigacion a nivel
gubernamental y académica, para llevar a cabo estudios genéticos en especies
acuaticas cultivadas (y potencialmente cultivables), y en aquellas que

constituyen recursos pesqueros actuales y potenciales.
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3. ANTECEDENTES

éPor qué es importante tener una linea base de informacion genética para
especies que se cultivan (o que son potencialmente cultivables), y para

aquellas que son recursos pesqueros actuales o potenciales?

Porque ciertos atributos de las poblaciones o especies, que son esenciales
para su persistencia en el tiempo (evolucién), dependen de la cantidad y de
como se distribuye intra-especificamente la variabilidad genética. Ambos
atributos varian espacio-temporalmente y se sabe que hay una correlacién
directa entre mayores niveles de variabilidad genética y una mejor respuesta
en parametros de la Adecuacién Darwiniana (fitness). El monitoreo de la
variabilidad genética es igualmente importante para una explotacién
sustentable y para lograr una mayor eficiencia productiva, puesto que el
cautiverio y la seleccion artificial asociada al mejoramiento productivo tienden
a su disminucion.

La necesidad de crecer econdmicamente ha llevado a la sobreexplotacion de
muchos recursos naturales acuaticos, especialmente en paises en vias de
desarrollo. El caso del bacalao es un ejemplo de cdmo la sobre-explotacion
produce cambios evolutivos irreversibles al afectar pardmetros de la historia
de vida (tamafo y edad a la madurez sexual), situacién que impide que el
recurso se recupere luego del levantamiento de la veda (Olsen et a. 2004).
Las consecuencias de esta observacion son relevantes para el manejo y
explotacion sustentable de los recursos pesqueros. Por otra parte, la
acuicultura ha surgido, en la mayor parte de los casos, para evitar la extincion
e incrementar la oferta de un recurso sobre-explotado. No obstante, la
acuicultura es causante de otros problemas que amenazan su sustentabilidad
(contaminacion, introduccion de especies exoticas, pérdida de biodiversidad
nativa y enfermedades). En otras palabras, las actividades antrdpicas estan
alterando el acervo de genes de las especies y de esta manera su potencial
evolutivo.

Los paises firmantes del acuerdo de Rio de Janeiro, entre los que se cuenta

Chile, han acordado que para el afio 2010 detendran el actual ritmo de
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pérdida de biodiversidad. Esto exige buscar mecanismos para que ello sea
posible. La hipdtesis de trabajo que subyace a este proyecto es que tanto la
acuicultura como las pesquerias deberian ser una fuente de recursos
relativamente inagotable, siempre que sean manejados sustentablemente. Un
requerimiento para ello es, como se sostiene en el proyecto, conocer y
mantener la variabilidad y estructura genética de las especies en el
ecosistema. Esto significa mantener su continuidad espacio-temporal y
consecuentemente la estabilidad del ecosistema, aunque la relacion entre

estabilidad y biodiversidad no esta del todo comprendida.

Los adelantos actuales en el uso de marcadores genéticos hipervariables y de
las herramientas de la gendmica auguran beneficios en lo que se refiere a
pesquisar en el medio natural genes de importancia para la adaptaciéon de las
poblaciones, o stocks, o para mejorar las condiciones de producciéon en
cautiverio. Un aspecto relevante para el uso aplicado de la informacidn
genética es que se requiere sintonia entre el cientifico que genera los
resultados y el usuario de los mismos, requerimiento que surge del método
con que el cientifico genera e interpreta sus resultados. Inicialmente se
requiere identificar un problema y formular una hipdtesis explicativa, la que a
su vez condiciona el disefho experimental o de muestreo y las herramientas
especificas para la verificacion o rechazo de la hipdtesis formulada. Si el
problema identificado por el cientifico no tiene relacidon con el del usuario, o
grupo de interés (stakeholder), la informacién disponible puede no ser de
utilidad. Por ejemplo, el concepto de stock pesquero tiene distinto significado
para el que explota el recurso que para aquel que desea conservarlo,
especialmente si estd en peligro por sobreexplotacion. Para este ultimo la
unidad a conservar podria ser diferente (Unidades Evolutivamente
Significativas, ESU en inglés, o Unidades Significativas para el Manejo, MSU).
Por otra parte, mantener individuos en cautiverio para su posterior liberacion
al medio con fines de repoblamiento, que es lo que han realizado varios
proyectos tendientes a favorecer la pesca recreativa, requiere maximizar la
variabilidad genética que es precisamente lo que se tiende a disminuir en
cautiverio. Para repoblar se requiere igualmente conocer previamente si la

especie estd estructurada genéticamente en la naturaleza, es decir saber si la
13



diversidad genética se distribuyera heterogéneamente entre rios dentro de
una cuenca, entre cuencas, etc. Si asi fuera, la translocacion de poblaciones
entre diferentes rios podria afectar las caracteristicas genéticas de la poblacién
local y los rasgos fenotipicos relacionados, incluyendo algunos de interés para
el pescador deportivo. Finalmente, el escape de especies exoticas al
ecosistema (salmones, por ejemplo), tiene tedricamente efectos negativos
para la biodiversidad nativa y ello genera una serie de nuevos problemas para
cuya aproximacién la informacién genética, incluyendo el protocolo
metodoldgico y el tipo de andlisis de los datos son relevantes (Gajardo &
Laikre, 2003). Lo anterior demuestra que los intereses, problemas y visiones
sobre un particular recurso difieren entre un cultivador, un conservacionista y
un empresario de la pesca recreativa.

El escenario mas negativo para la explotacion sustentable y monitoreo de los
recursos genéticos es la desinformacion respecto de los procesos evolutivos
que aseguran la persistencia de las poblaciones y especies en el ecosistema (0

en cautiverio).

Antecedentes generales del proyecto

El proyecto es ejecutado por el Laboratorio de Genética & Acuicultura de la
Universidad de Los Lagos, en colaboracidon con la Universidad de Concepcion
(Subcontrato) y dos consultores, entre quienes se repartido el trabajo de

revisar las siguientes especies:

Unidad ejecutora (G. Gajardo; P. Beristain)

Esturién de Siberia, Lenguado Fino, Salmén del Atlantico, Salmén Coho,
Salmoén Rey, Trucha Arcoiris, Turbot, Calamar, Calamar rojo o Jibia, Caracol
Locate, Caracol Trumulco, Culengue, Lapa, Lapa Negra, Lapa Reina, Lapa
Rosada, Navajuela, Ostion del Sur, Camarén de Roca, Camarén de Rio,
Camaron de Rio del Norte, Centolla, Centolla del Norte, Krill, Langosta de Juan
Fernandez, Langosta Enana, Langostino Amarillo, Langostino Colorado,
Langostino Enano, Puye, Trucha café, Pejerrey, Tollo, Lamprea de Bolsa o
Blanca.

Numero total de especies: 34
14



Universidad de Concepciéon (Subcontrato, Dr. R. Galleguillos)

Jurel, Alfonsino, Anchoveta, Bacalao, Congrio Colorado, Congrio Dorado,
Congrio Negro, Merluza Austral, Merluza Comun, Merluza tres Aletas, Orange,
Pez Espada, Reineta, Sardina Comun, Sardina espafola.

Numero total de especies: 15

Dr. José Gallardo (Consultor)

Luche, Pelillo, Ahnfeltia, Carola, Cochayuyo, Chasca, Chascon, Chicorea de
mar, Huiro, Huiro Palo, Liquen Gomoso, Luga-luga, Luga cuchara o corta, Luga
negra o crespa, Luga roja, Juliana o tawera, Macha, Ostién Patagodnico, Pulpo,
Taquilla, Centollén, Jaiba, Jaiba mora, Jaiba Marmola, Jaiba Limén, Jaiba
Panchote o Cangrejo, Jaiba Peluda o Pachona, Jaiba Patuda, Jaiba Reina, Jaiba
Remadora, Erizo.

Numero total de especies: 31

Dr. Jorge Toro (Consultor)

Abalén Japonés, Abaldn rojo, Cholga, Chorito, Choro zapato, Ostién del Norte,
Ostra Chilena, Ostra del Pacifico, Almeja, Caracol Palo Palo, Caracol Picuyo,
Caracol

Piquilhue, Caracol rubio, Caracol Tegula, Caracol Trophon, Chitén o apretador,
Chiton Espinoso, Chocha, Huepo, Jibia, Loco, Tumbao, Camarén de Talud,
Camaron Nailon, Cangrejo dorado de J. Fernandez, Gamba, Picoroco, Erizo,
Piure, Pepino de mar, Peladilla, Farionela listada, Bagre grande, Bagrecito,
Bagre chico, Puye, Tollo de agua dulce, Bagre.

Numero total de especies: 40
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4. METODOLOGIA

4.1 Objetivo Especifico

Para el cumplimiento de este objetivo se identificd las especies actual y
potencialmente cultivables, considerando las estadisticas reportadas por la
Subsecretaria de Pesca (SUBPESCA) y el Servicio Nacional de Pesca
(SERNAPESCA). Se establecid un listado con la némina de los cultivos
experimentales o en etapa piloto autorizados por SUBPESCA vy se revisé la
nomina especies hidrobioldgicas vivas de importacion autorizada, que elabora
anualmente SERNAPESCA.

4.1.1. Recopilacién de informacién genética disponible de las especies actual y

potencialmente cultivables

Para este objetivo y también para el 4.2, la busqueda de material bibliografico
considerd: i) revistas de bibliotecas nacionales e internacionales; ii) tesis de
pre y post-grado; iii) bibliotecas y base de datos de proyectos disponibles en
SERNAPESCA (Valparaiso), Fondo de Investigacion Pesquera (FIP) e IFOP iv)
FONDEF v) FONDECYT vi) INNOVA vy vii) material disponible en bases de datos
nacionales e internacionales.

Palabras claves. Se utilizé el motor de busqueda CINCEL (www.cincel.cl)

considerando las palabras claves (espafiol o inglés, segun corresponda):
nombre cientifico del recurso (segun informacién de 4.1.1), genética, gen,
acuicultura, pesquerias, marcador genético, variabilidad genética, estructura
genética, aloenzima, ADN nuclear, ADN mitocondrial, cromosomas, genética
cuantitativa, RAPD, RFLP, AFLP, EST, microsatélites.

Otros buscadores.

. National Center for Biotechnology Information (NCBI)
o European Molecular Biology Laboratory (EMBL)

o DNA Data Bank of Japan (DDBJ)

o Mitochondrial Genome Database of Fish (MitoFish)
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o Consortium for Barcode of Life (CBOL)
o Integrated Taxonomic Information System (ITIS)

4.2 Objetivo Especifico

Reunir y procesar la informacidn genética para recursos pesqueros actual o

potencialmente explotables de las costas Chilenas.

4.2.1 Identificacion de los principales recursos desembarque industrial y

desembarque artesanal por region y especie

Chile posee 29 puertos de desembarque industrial y 316 puertos de
desembarque artesanal, los que incluyen principalmente pequefas caletas. A
través de las estadisticas reportadas por la Subsecretaria de Pesca
(SUBPESCA) y el Servicio Nacional de Pesca (SERNAPESCA) se obtuvo
informacion de los principales recursos por especie en periodos de tiempo
determinados, tanto para los sub-sectores pesquero industrial y artesanal y de
centros de cultivo. Con esto se obtuvo informacidon sobre los principales

recursos explotados y aquellos de creciente explotacién por zonas geogréafica.

4.3 Objetivos. Conocer la experiencia nacional e internacional en esta

materia (Taller).

Los objetivos principales del taller fueron i) presentar los resultados del
proyecto; ii) concordar una lista de recursos explotados y no explotados que
requieren analisis genético y para que propdsitos; iii) evaluar -mediante el
analisis de las fichas- estrategias y areas de muestreo, tamafio y época del
muestreo, registro para toma de muestras bioldgicas con fines genéticos en
embarcaciones; iv) evaluar el anadlisis de datos genéticos (tipos de marcadores
moleculares y tipos de analisis estadisticos, tamafio de la muestra, software);
v) discutir oportunidades de entrenamiento en genética como parte de la
formacion de profesionales del 4area; generar recomendaciones sobre
oportunidades de intercambio entre investigadores nacionales e

internacionales del area genética; vi) generar una lista de investigadores mas

17



relevantes en el area de genética aplicada a acuicultura, pesquerias y
conservacion; vii) discutir un programa de desarrollo para la genética aplicada

a la acuicultura, pesquerias y conservacion.

4.4 Objetivo

Identificar las capacidades nacionales de investigacion a nivel gubernamental
y académica para llevar a cabo estudios genéticos en especies acuaticas
cultivadas (y potenciales), y en aquellas que constituyen recursos pesqueros,

actuales o potenciales.

Se realizd6 un catastro de investigadores, profesionales y laboratorios de
investigacion (gobierno, academia, privados) vinculados al estudio de la
genética de recursos acuaticos, o al manejo de proyectos que involucren
organismos genéticamente modificados, por intermedio de Sociedades
cientificas, de genética, biologia, ecologia, microbiologia, y/o consultas

directas. La Sociedad de Genética (www.sochigen.cl) dispone de una lista de

socios y de laboratorios, pero no todos los que realizan estudios genéticos
pertenecen a esta entidad. El Directorio de Investigadores en Ciencia,
Tecnologia e Innovacién de Chile (SICTI) (JE Allende, J. Babul, S. Martinez, T.

Ureta, eds) fue una referencia importante.
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5. RESULTADOS

5.1 Fichas

El numero total de fichas disponibles es 35 (Anexo III). Cada ficha resume la
informacién genética para cada especie ofreciendo la oportunidad de conocer
el (los) problema (s) considerado (s) y la metodologia utilizadas para
abordarlo (s). Estas permitiran que los investigadores y aquellos que toman
decisiones para la explotacién, manejo y conservaciéon de los recursos
acuicolas y pesqueros, conozcan el estado del arte para cada especie,
informacidn que eventualmente puede orientar la realizacién de nuevos
estudios, o estudios complementarios o de monitoreo espacio-temporal, asi
como evidenciar lineas de investigacion deficitarias que por su importancia
requeririan de la asignacidén de recursos econdmicos especiales.

Hasta el momento de redactar este imforme alrededor de 30 personas habian

accedido a las fichas y registrado sus nombres en la pagina.

5.2 Base de datos

La Tabla 1 resume las especies actualmente cultivadas en Chile (n= 18), que
corresponden en partes iguales a exéticas y nativas (Fig. 1), mientras que la
Tabla 2 contiene a aquellas en etapa de cultivo experimental o piloto.
Diecinueve (37%) son nativas y 32 exdticas (63%) (Fig. 2). La Tabla 3
desglosa las referencias de genética para recursos acuicolas y pesqueros,
separados en exdticos y nativos, y clasificados de acuerdo a su distribucion
batimétrica (Fig. 3) El total de publicaciones disponibles es 232 las cuales se
desglosan en 55 para exéticos (39%) y 177 para nativas (61%) (Fig. 4). De
éstas 99 vy 27 corresponden a peces marinos Yy dulceacuicolas,
respectivamente; 76 a moluscos, una a equinodermos y dos a tunicados, 21 a
algas y 6 a crustaceos (Krill) (Tabla 4; Fig. 5). La tabla 5 indica el tipo de
problema abordado por cada publicacién con un formato parecido al de

FishBase (www.fishbase.org), en donde se indica el tipo de problema

investigado o las técnicas utilizadas, por ejemplo si corresponde a un estudio
citogenética, o a uno en el que se utiliza ADNmit como herramienta de
analisis. La tabla permite concluir que pocas especies han sido trabajadas

intensivamente y multidisciplinariamente, es decir reinen un numero
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importante de topicos genéticos analizados. La Tabla 6 informa sobre
proyectos y tesis para especies que son actual o potencialmente recursos
acuicolas y pesqueros. Para ocho especies consideradas en estado de

vulnerabilidad hay 13 proyectos o tesis realizadas.

5.3 Taller Internacional

El 26 de Octubre se realizoé en la Universidad Catdlica de Valparaiso (Fig. 2) el
taller de difusién de los resultados alcanzados en el proyecto, el que ademas
tenia la finalidad de conocer la experiencia internacional en el tema, para lo
cual se contd con la participacién de la Dra. Anne Kapuscinski, Department of
Fisheries, Wildlife and Conservation Biology. Universidad de Minnesota, USA
(ver programa adjunto). La Dra. Kapuscinsky reemplazé al Dr. Julio Pérez de
Venezuela quién tuvo que ser intervenido quirdrgicamente a pocos dias de
viajar a Chile.

El taller comenzd con las palabras de bienvenida del Secretario Ejecutivo del
FIP, Sr. Rubén Pinochet. Luego el Jefe del Proyecto, Gonzalo Gajardo,
presentd a la Dra. Kapuscinki, quién hizo una detallada exposicion sobre
anadlisis de riesgo para la introduccion de organismos genéticamente
modificados. El tema, como lo resaltd la invitada, es muy atingente a los
objetivos del taller pues una de las principales incertezas para el analisis de
riesgo, ya sea para la introduccidon de exdticos en la actualidad o de
organismos genéticamente modificados en el futuro, es la falta de informacién
sobre el ecosistema, las especies que lo componen y sus interrelaciones. Y en
caso de existir informacion, se requiere igualmente disefiar un plan de
monitoreo.

El coordinador del proyecto destacé la utilidad del mismo, resaltéd la
importancia de contar con financiamiento para este tipo de estudios que
dificilmente son aportados por otras organizaciones y presentd los principales
resultados. El resto del equipo (Dr. Ricardo Galleguillos y Dr. Jorge Toro; P.
Beristain) discutieron cada uno una ficha por especie, haciendo notar la poca
informacidon genética disponible para el tratamiento de diferentes problemas,

pero a la vez enfatizando los problemas abordados por los diferentes autores
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nacionales, la metodologia y las herramientas utilizadas. La reuniéon termind
con una presentacion en la que se explicd la bondad de los estudios de base y
de la informacién genética para emprender proyectos innovadores (Dr. José
Gallardo).

Al taller fueron invitados todos los miembros del Consejo de Investigacidon
Pesquera y a la mayor parte de los académicos y profesionales que trabajan
en Genética. Asistieron 23 personas (lista adjunta).

Entre las principales conclusiones del taller se pueden sefialar:

i) La importancia de este proyecto FIP, que representa un diagndstico que
permitird un andlisis prospectivo sobre problemas, especies y lineas
prioritarias de investigacién en genética; ii) La pobre informacion genética
disponible dificulta la toma de decisiones de manejo y/o conservacion, incluso
de explotacién. Un ejemplo dramatico es el caso de especies dulceacuicolas
consideradas en estado vulnerable. En general la explotaciéon/cosecha
intensiva de recursos no ha sido apoyada por la cantidad y calidad de la
investigacion cientifica requerida; iii) si bien hay capacidades
humanas/laboratorios pertinentes, se requiere una especie de fuerza de
trabajo (task force) que actie de manera integrada en la persecucion de
objetivos comunes, y con herramientas inter-calibradas; iv) se requiere de
manera urgente co-operar para generar una linea base de informacion
genética, que considere ademas el monitoreo espacio-temporal de los
atributos genéticos relevantes para la explotacién, manejo y conservacién de

los recursos.

5.4 Catastro de Capacidades Nacionales

La Tabla 10 es una lista de los 25 laboratorios identificados con competencias
e infraestructura (principalmente en centros universitarios) para realizar
estudios en genética de organismos acuaticos, o que estan vinculados a la

administracidon y manejo de recursos genéticos.
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5.5 Resultado adicional: indice para priorizar recursos para

investigacion

Un resultado no considerado inicialmente entre los objetivos de este proyecto
es la confeccidon de un indice que sobre las base de tres variables (valor de
mercado del recurso, el nimero de publicaciones disponibles para el mismo y
las toneladas producidas o cosechadas) puede ser usado para establecer
prioridades de investigacién. La Tabla 7 indica la ponderacion asignada a cada
variable. Segun el peso asignado a cada variable, la Tabla 8 senala para
especies actualmente cultivadas resultados para tres indices: en el 1 las tres
variables pesan igual, en el 2 la informacion genética tiene mayor peso y en el
indice 3 se le otorga mayor importancia a los desembarques y valor
econdmico del recurso. Las especies que requieren mayor atencién (indice 1
superior a 2.9) son: salmén del atlantico, pelillo, abalén y Ostién del Norte. Si
se considera el indice 2, la especies prioritarias corresponden a: salmén del
atlantico, cholga choro y pelillo, en tanto que para el indice 3 los recursos
prioritarios serian: salmén del atlantico, pelillo, ostion y abaldén. Para el caso
de invertebrados y algas sujetos a pesquerias (Tabla 9) las especies que
requieren mayor atencién (indice superior a 3) son: erizo, almeja, loco y jibia.
Si se asigna mayor importancia al desembarque/cosecha y al valor del
producto (indice 3: 2:1:2), las especies criticas incluirian: erizo, almeja y loco.
De acuerdo al indice 2 (> mayor peso a la informacidn genética) todas las
especies analizadas resultan ser prioritarias debido a que dicho indice supera
largamente el valor 3 (Tabla 9).

Para los recursos pesqueros en donde sélo se consideran las variables
desembarco y publicaciones, el indice 1 arroja a la anchoveta como una
especie prioritaria, mientras que de acuerdo al indice 2 las especies son:
sardina comun, jurel, anchoveta, merluza comun. Si se considera el indice 3
(mayor importancia a las publicaciones), practicamente todas las especies
listadas en Tabla 9 requieren atencidn urgente, pero especialmente la

anchoveta.
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6. ANALISIS DE LOS RESULTADOS

En Chile la caracterizacion genética sistematica de especies acuaticas,
explotadas y no explotadas, ya sea con propdsitos cientificos, practicos
(explotacion/extraccion) o de conservacidon, es practicamente inexistente.
Sorprende incluso el bajo nivel de publicaciones en especies de alto nivel de
explotacion/cosecha, o en especies dulceacuicolas que han sido declaradas en
veda por su condicién de vulnerables. Lo anterior se produce a pesar de la
cantidad de dinero que el Estado ha invertido en el financiamiento de
proyectos tendientes a potenciar, por ejemplo, la salmonicultura o la
diversificacién de la acuicultura con especies exoéticas y nativas (Proyecto FIP-
2005-24: “Diagnostico de la proyeccion en Ciencia y Tecnologia de la
Acuicultura Chilena” Sandra Bravo, jefe del Proyecto). Si el objetivo es
innovar, éste dificlmente se podra alcanzar mientras la base de apoyo
cientifico basico a las actividades productivas siga siendo tan limitada. No
obstante, disponer de un catastro como el aportado por este proyecto es de
gran ayuda como diagndstico a partir del cual se pueden tomar decisiones
estratégicas tendientes a subsanar las deficiencias y al mismo tiempo
canalizar de mejor forma recursos econdmicos, humanos y el tiempo
requerido para solucionar esta seria limitante. Lamentablemente no
conocemos otro fondo que pudiera estar disponible para apoyar la
caracterizacidon genética de recursos pesqueros Yy acuicolas, actuales o
potenciales.

Otro aspecto que sorprende es la falta de continuidad en el tiempo de los
estudios realizados. Salvo en especies salmonideas de cultivo, en donde
ciertos proyectos de mejoramiento genético tienen que considerar
necesariamente el horizonte temporal, la mayor parte de los estudios son de
caracter ocasional. A manera de ejemplo, la realizacion de algunos proyectos
de repoblamiento con trucha arcoiris y café (naturalizadas) se sustentaria a la
fecha por solo tres referencias que evallan la variabilidad y estructura
genética en un nimero variable, aunque no sustancial, de localidades, en una
fecha determinada y con un numero limitado de marcadores genéticos

(aloenzimas y microsatélites). Ningun trabajo discute el significado del
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concepto “naturalizado o asilvestrado”, definicion que sin duda afectaria el
manejo de estas especies, puesto que es distinto considerarlos como exaticos,
pero con niveles importantes de diferenciacion genética respecto de su
ancestro del hemisferio Norte, que como no exodticos y en cierto grado como
parte de la fauna nativa.

Mejorar los niveles actuales de informacion requiere de acciones ilustradas y
coordinadas por parte de los grupos de interés, entre los cuales se cuentan las
entidades de gobierno encargadas de administrar los recursos ecosistémicos
(acuicolas, pesqueros, nativos) que son compartidos por diferentes usuarios,
cada uno con diferentes problemas. Entre éstos se cuentan también los
cientificos cuya actividad experimental depende del problema visualizado. Es
decir, la ciencia no es multi-propésito (de interés para todos los usuarios),
sino que basada en problemas (e hipétesis) los que, como se ha dicho, no son
generalmente compartidos por diferentes usuarios. Esto limita de manera
significativa la utilidad practica de la pobre caracterizacion genética

actualmente disponible.
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7. CONCLUSIONES

La caracterizacion genética disponible para recursos acuaticos cultivados (o
potencialmente cultivables), recursos pesqueros actuales (o potenciales) y en
especies nativas es limitada en cantidad y calidad.
Desde el punto de vista de los usuarios finales, o grupos de interés, la
informacién disponible no permite tomar decisiones confiables, considerando la
especificidad de los problemas que aquejan a cada grupo en particular. Puesto
que los resultados cientificos dependen del problema (o hipoétesis) abordado, lo
que condiciona el disefio experimental y el uso de herramientas genéticas
especificas, no se puede esperar que la informacion disponible actualmente
satisfaga las necesidades particulares de diferentes usuarios.
Se requiere de manera urgente revertir esta situacion y en este sentido se
recalca el importante rol del FIP al financiar este tipo de proyectos de
diagnéstico, que dificilmente hubiera sido apoyado por otras instancias en el
pais. Sin un diagndstico adecuado dificilmente se tomaran decisiones urgentes
gue apunten a corregir las necesidades de investigacion que este proyecto ha
hecho evidente. Con relacidn a esto se sugiere un didlogo abierto entre los
grupos de interés, al menos entre entes gubernamentales encargados de
administrar, regular y/o manejar el uso de recursos genéticos en un ecosistema
compartido, fuentes de financiamiento y la comunidad de genetistas acuaticos-
pesqueros (Tabla 10) para establecer prioridades de financiamiento y de
investigacion. Entre las prioridades deberian estar aquellos recursos pesqueros
altamente sobre-explotados y especies nativas en condicién de vulnerable, que
han sido indicados en el presente informe.
Se requiere una fuerza de trabajo inter-institucional que de manera similar a
lo realizado para este proyecto, se reparta los recursos para los cuales es
necesario establecer una linea base urgente. Este grupo debe coordinar los
problemas a abordar, el tipo de disefio experimental o de muestreo requerido
y usar herramientas inter-calibradas para su aproximacion. Igualmente,
deberia considerar la variable espacio-temporal que demanda un

financiamiento de mas largo plazo.

25



Los marcadores genéticos disponibles (y otros eventualmente) para recursos
claves, aportardan a problemas de gran trascendencia-pais. Por ejemplo,
ayudaran a responder a los constantes requerimientos sanitarios que exigen
trazabilidad para los productos pesqueros y acuicolas que son exportados, los
que deben cumplir con las normativas impuestas por los principales mercados
(Unién Europea, Estados Unidos, Japon). Igualmente, se requiere certificar la
identificacion de especies para evitar fraudes alimenticios (comercializacion de
una especie similar a la esperada) y para poder fiscalizar la utilizacion de
especies en peligro de extincion.

Un futuro proyecto de estas caracteristicas deberia considerar el estudio de las
siguientes especies: ornamentales, organismos genéticamente modificados
(GMOQ's) y especies cultivadas en otras latitudes que eventualmente pudieran
introducirse al pais. Igualmente, los recursos cultivados, pesqueros y nativos

sefnalados en este informe.
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ANEXO 1. TERMINOS TECNICOS DE
REFERENCIA

1. PROYECTO Caracterizacion genética de recursos acuaticos
sobreexplotados, vulnerables y ornamentales
2. ANTECEDENTES
La caracterizacion genética de los recursos acuaticos, en particular el
conocimiento de su variabilidad y estructura genética espacio-temporal, es
necesaria para su continuidad temporal (evolucidon), explotacion y manejo
sustentable. Un reciente proyecto FIP (2006-52) ha dejado en evidencia que los
recursos genéticos explotados y no explotados, o potencialmente explotables y
nativos, estan pobremente caracterizados. La informacién es muy fragmentaria y
ha sido generada de manera no sistematica. Por ejemplo, estudios cuya finalidad
es conocer la estructura genética intraespecifica consideran un numero
restringido de poblaciones/localidades, es decir una fraccion del rango actual de
distribucién de la especie. Tampoco consideran la variable temporal que requiere
monitorear las caracteristicas genéticas investigadas con posterioridad al estudio
realizado. Otra falencia observada es que la mayor parte de los trabajos
publicados responden preguntas de interés cientifico que no reflejan sintonia con
las necesidades de los usuarios finales. Un signo de esta desconexién de intereses
se refleja en que las especies mas explotadas, o cosechadas, son generalmente
aquellas con menos informacién genética de respaldo. Hay un nimero importante
de especies dulceacuicolas que estdn en categoria de vulnerables y cuya
extraccién ha sido prohibida recientemente, de las que practicamente no hay
informacion.
Considerando este analisis, el Consejo de Investigacion Pesquera estudiara licitar
el presente proyecto, para realizar en dos fases idealmente separadas por un
espacio de tiempo de 3 afos. Seria recomendable que el Consorcio que se
adjudique la primera fase hiciera la segunda, dependiendo del éxito en la fase

inicial.
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3. OBJETIVO GENERAL

Conformar una fuerza de trabajo inter-institucional que se reparta los recursos
gue requieren una linea de base urgente. Este grupo debe coordinar los
problemas a abordar, el tipo de diseho experimental o de muestreo requerido y

usar herramientas inter-calibradas para el analisis integrado de los resultados.

4. OBJETIVOS ESPECIFICOS

1. Realizar un reunidn inicial con los grupos de interés para identificar problemas
de comun preocupacién. Generar una fuerza de trabajo que se encargue de
generar una linea Base de informaciéon genética atendiendo los problemas,
objetivos y metodologias acordadas.

2. Proponer y estandarizar marcadores genéticos costo-efectivos e
intercalibrados para identificar y monitorear espacio-temporalmente recursos
acuaticos.

3. Caracterizar los recursos actual o potencialmente acuicolas con deficiente
informacién genética con los marcadores genéticos intercalibrados.

4. Caracterizar los recursos pesqueros con deficiente informacidon genética con los
marcadores genéticos intercalibrados.

5. Caracterizar los recursos acuaticos dulceacuicolas nativos en estado vulnerable
con marcadores genéticos intercalibrados.

6. Proponer sobre la base de los resultados observados medidas para la

I\\

explotacion sustentable y conservacidon, cuando corresponda, para el “recurso

objetivo”.

5. METODOLOGIA

Se espera que el Consorcio identifique y asigne entre sus miembros las especies
prioritarias (con déficit de informacidén genética) para los objetivos 3, 4 y 5 sobre
la base del proyecto FIP-2006-52 (y otros), y especialmente luego de la discusion
realizada en el taller inicial (objetivo 1). Igualmente que proponga marcadores

genéticos que permitan un analisis comparativo entre los miembros del Consorcio
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e, idealmente, que permitan la comparacién con Bases de Datos establecidas
(GenBank, FishBase, FishBol, etc.). El Consorcio deberd igualmente definir la
estrategia de muestreo en concordancia con los problemas visualizados.

Resultados esperados

6. RESULTADOS ESPERADOS

1. Conformacién de un Consorcio que contemple la participacién de
Universidades y organismos estatales pertinentes al estudio.

2. Estandarizacién de marcadores genéticos intercalibrados.

3. Establecimiento de una linea base para las especies identificadas y asignadas
a cada miembro del Consorcio en un plazo a definir.

4. Completar/actualizar la pagina web disponible para el proyecto
Proponer acciones de manejo sobre la base de los resultados producidos y

sobre la base de éstos proponer la Fase II del proyecto.
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Tabla 1. N6mina de especies, nativas y exoéticas, actualmente cultivadas en de Chile.

Nombre Comun

Nombre Cientifico

Nativas

Exéticas

Luche

Pelillo

Cholga

Chorito

Choro

Ostion del Norte
Ostra Chilena
Lenguado Fino
Erizo

Esturién de Siberia
Salmon del Atlantico
Salmén Plateado
Salmon Rey

Trucha Arcoiris
Turbot

Abalén Japonés
Abalbn Rojo

Ostra del Pacifico

Porphyra spp.
Gracilaria chilensis
Aulacomya ater
Mytilus chilensis
Choromytilus chorus
Argopecten purpuratus
Ostrea chilensis
Paralichthys adspersus
Loxechinus albus

Acipencer baerii
Salmo salar
Oncorhynchus kisutch
Oncorhynchus tshawytscha
Oncorhynchus mykiss
Scophthalmus maximus
Haliotis discus hannai
Haliotis rufescens
Crassostrea gigas
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Tabla 2. Nomina de especies, nativas y exdticas, de interés acuicola

en etapa de cultivo experimental/piloto.

Origen Nombre Comun Nombre Cientifico Institucion/Empresa
Bacalao de profundidad Dissostichus eleginoides Fundacion Chile
Congrio colorado Genypterus chilensis Universidad Andrés Bello
Corvina Cilus gilberti Fundacién Chile
Pejerrey de Mar Odontesthes regia laticlavia Soc. Acuicola y de Inversiones Cerro Farellon Ltda
Robalo Eleginops maclovinus Fundacion Chile
Puye Galaxias maculatus Universidad Catolica de Temuco
Merluza austral Merluccius australis Fundacion Chile
Almeja Tawera gayi Universidad de Valparaiso
Almeja Mulinia edulis Universidad de Valparaiso
Almeja Venus antiqua Universidad Andrés Bello, Universidad de Los Lagos
. Navaja o Huepo Ensis macha Universidad de Concepcion

Nativa - - -
Lapa Fissurella spp. Universidad de Los Lagos
Loco Concholepas concholepas IFOP
Macha Mesodesma donacium Universidad de Concepcién
Pulpo Octopus mimus Universidad de Los Lagos
Caracol trumulco Chorus giganteus Universidad de Los Lagos
Camardn de rio del sur Samastacus spinifronts Fundacion Chile
Camardn de rio del norte Cryphiops caementarius Universidad Catdlica del Norte
Centolla Lithodes santolla Universidad Austral

Nombre Comiin Nombre Cientifico Institucion/Empresa

Bagre de canal (catfish) Ictalurus punctatus Fundacion Chile
Esturion blanco Acipenser transmontanus IFOP
Pejerrey Odontesthes bonariensis Universidad de Chile

Exotica Esturién siberiano Acipenser baeri IFOP
Hirame Paralichthys olivaceus Fundacién Chile
Halibut Hippoglossus hippoglossus Universidad de Magallanes

Abal6én japonés

Haliotis discus hannai

Universidad Catolica del Norte

Langosta de agua dulce

Cherax tenuimanus

Universidad Catodlica del Norte

Camardn tigre

Penaeus japonicus

Camarones Chile S.A

Langosta australiana

Cherax cuadricarinatus

Universidad de Chile
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Continuacion Tabla 2:

Nombre Comun

Nombre Cientifico

Institucion/Empresa

Exoética

Pelillo Gracilaria tenuistipitata Universidad Catdlica del Norte
Kombu Laminaria japonica Universidad Catdlica del Norte
Micro alga Cryptecodinium cohnii Universidad Andrés Bello
Micro alga Schizochytium sp Universidad Andrés Bello

Langosta Australiana

Cherax tenuimanus

Universidad Catodlica del Norte, Universidad de Talca, LUZPAR

Langosta de agua dulce

Cherax quadricarinatus

Universidad de Chile

Camarén Maléasico

Macrobachium rosemberguii

SEREMI AGRI | Regién, Margarita Vildoso, | Regién

Camaroén rosa

Penaeaus paulensis

Universidad de Antofagasta

Camardn tigre

Penaeus japonicus

Granja Marina Camarones

Camaroén azul

Penaeus stylirostris

Universidad de Antofagasta

Camaroén blanco

Penaeus vannamei

K. Emar Ltda. Il Regién y Universidad de Antofagasta, Il Region

Camaroén

Penaeus sp.

Universidad de Antofagasta

Ostion europeo

Pecten maximus

Universidad Catélica de Norte, IFOP (Pto. Montt)

Ostra perlifera

Pteria martensii

Universidad Catélica del Norte, y Pesquerias, Bahia (Coquimbo)

Esturién de Siberia

Acipenser ruthenus (baer)i

IFOP, XI Regi6n

Esturién blanco

Acipenser transmontanus

Fundaciéon Chile, IFOP

Carpa herbivora

Ctenopharingodon idella

José Moreno, Waldo Miranda, Jorge Toledo

Halibut Hippoglossus hippoglossus Fundacion Chile

Hirame Paralichthys olivaceus Fundacién Chile

Lenguado solea Solea solea Sea Food Resources

Catfish Ictalurus punctatus Fundacion Chile, Maderas Fuentes y LUZPAR

Salmén del Artico

Salvelinus alpinus

Quetro S.A.
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Tabla 3: Resumen de Referencias de Genética para recursos acuicolas y pesqueros

Especie Grupo Nombre Distribucion| Total Publicaciones Exdéticos | Nativos
Cientifico Batimétrica Genética

Abalon Rojo Moluscos Haliotis discus hannai Bentdnica 17 17

Almeja Moluscos Venus antiqua Bentdnica 1 1
Calamar Moluscos Loligo patagonica Pelagico 1 1
Cholga Moluscos Aulacomya ater Bentdnica 2 2
Chorito Moluscos Mytilus chilensis Bentbnica 12 12
Choro Zapato Moluscos Choromytilus chorus Bentdnico 4 4
Jibia Moluscos Dosidicus gigas Pelagico 1 1

Loco Moluscos Concholepas concholepas Bentonico 3 3
Ostion del norte Moluscos Argopecten purpuratus Bentonico 16 16
Ostra chilena Moluscos Ostrea chilensis Bentdnico 19 19
Piure Tunicados Pyura chilensis Bentdnico 1 1
Erizo Equinodermos Loxechinus albus Bentdnico 2 2
Krill Crustaceos Euphausia superba Demersal 6 6
Alfonsino Peces marinos Beryx splendens Bento-pelagico 7 7
Anchoveta Peces marinos Engraulis ringens Pelagico 5 5
Bacalao Peces marinos Dissostichus eleginoides Demersal 4 4
Congrio colorado Peces marinos Genypterus chilensis Demersal 1 1
Congrio dorado Peces marinos Genypterus blacodes Demersal 7 7
Congrio negro Peces marinos Genypterus maculatus Demersal 5 5
Jurel Peces marinos Trachurus murphyi Pelagico 6 6
Merluza austral Peces marinos Merluccius australis Demersal 6 6
Merluza comin Peces marinos Merluccius gayi gayi Demersal 5 5
Merluza de 3 aletas Peces marinos Micromesistius australis Demersal 7 7
Orange roughy Peces marinos Hoplostethus atlanticus Demersal 15 15
Pez espada Peces marinos Xiphias gladius Pelagico 15 15

Reineta Peces marinos Brama australis Pelagico 6 6
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Continuacion Tabla 3

Salmoén del Atlantico Peces marinos Salmo salar Bentdnico 1 1

Sardina Peces marinos Strangomera bentincki Pelagico 7 7
Sardina espafiola Peces marinos Sardinops sagax Pelagico 2 2

Trucha Peces de agua dulce Oncorhynchus mykiss Bento-peléagico 19 19

Bagre Peces de agua dulce| Diplomystes camposensis Demersal 1 1
Bagre chico Peces de agua dulce| Trichomycterus areolatus | Bento-pelagico 2 2
Bagre grande Peces de agua dulce Nematogenys inermis Demersal 1 1
Pejerrey Peces de agua dulce Basilichthys australis Pelagico 2 2
Puye Peces de agua dulce Galaxias maculatus Bento-pelagico 2 2
Pelillo Algas Gracilaria chilensis Bentonico 13 13
Huiro Algas Macrocystis pyrifera Benténica 8 8
Total 232 55 177
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Tabla 4: Resumen de referencias de genética, nUmero de especies por Grupo taxondmico.

NUumero
Grupo Nombre Comun Nombre Cientifico Publicaciones
Genética
Alfonsino Beryx splendens 7
Anchoveta Engraulis ringens 5
Bacalao Dissostichus eleginoides 4
Congrio colorado Genypterus chilensis 1
Congrio negro Genypterus blacodes 5
Peces Marinos Congrio dorado Genypterus maculatus 7
Jurel Trachurus murphyi 6
Merluza austral Merluccius australis 6
Merluza comin Merluccius gayi gayi 5
Merluza de 3 aletas Micromesistius australis 7
Orange roughy Hoplostethus atlanticus 15
Pez espada Xiphias gladius 15
Reineta Brama australis 6
Sardina espafiola Sardinops sagax 2
Sardina Strangomera bentincki 7
Salmon del Atlantico | Salmo salar 1
Total Peces Marinos 99
Pejerrey Basilichthys australis 2
Peces Agua Dulce Puye Galaxias maculatus. 2
Trucha Oncorhynchus mykiss 19
Bagre Diplomystes camposensis 1
Bagre chico Trichomycterus areolatus 2
Bagre grande Nematogenys inermis 1
Total Peces Agua Dulce 27
Abalon Rojo Haliotis discus hannai 17
Almeja Venus antiqua 1
Calamar Loligo patagonica 1
Cholga Aulacomya ater 2
Chorito Mytilus chilensis 12
Moluscos Choro Zapato Choromytilus chorus 4
Loco Concholepas concholepas 3
Ostién del norte Argopecten purpuratus 16
Ostra chilena Ostrea chilensis 19
Jibia Dosidicus gigas 1
Total Moluscos 76
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Continuacién Tabla 4

NUumero
Grupo Nombre Comun Nombre Cientifico Publicaciones

Genética
Tunicado Piure Pyura chilensis 1
Total Tunicados 1
Equinodermo Erizo 2
Total Equinodermos Loxechinus albus 2
Algas Pelillo Gracilaria chilensis 13

Huiro Macrocystis pyrifera 8

Total Algas 21
Crustaceos Krill 6
Total Crustaceos Euphausia superba 6
TOTAL 232
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Tabla 5: Resumen del estado del conocimiento en genética de los principales recursos cultivados y pesqueros.

Grupo Especie Aloenzimas| Cariotipo| mitDNA| Rapd’s| Mini/ Microsatélite§ SCAR| ITS| Triploidia| QTL Heredabilidad| Seleccién| Fecundidad| RFLP
Crustaceos Krill + +
Equinodermos Erizo * +
Molusco Abalén + + + * +
Molusco Almeja +
Molusco Calamar +
Molusco Cholga * +
Molusco Chorito " * + * + +
Molusco Choro Zapato * + +
Molusco Jibia +
Molusco Loco " + +
Molusco Ostion del Norte ’ + + + + +
Molusco Ostra Chilena + + + +
Peces Agua Dulce | Bagre Chico *
Peces Agua Dulce | Bagre Grande *
Peces Agua Dulce | Pejerrey Chileno + *
Peces Agua Dulce | Puye +
Peces Agua Dulce | Toyo *
Peces Agua Dulce | Trucha * + + + + +
Peces Marinos Alfonsino +
Peces Marinos Anchoveta + + *
Peces Marinos Bacalao + + +
Peces Marinos Congrio Colorado +
Peces Marinos Congrio Dorado + + +
Peces Marinos Congrio Negro +
Peces Marinos Jurel + +
Peces Marinos Merluza Austral + +
Peces Marinos Merluza Comin + + +
Peces Marinos Merluza de 3 Aletas + +
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Continuacion Tabla 5

Peces Marinos Orange roughy + + + *
Peces Marinos Pez Espada + + + *
Peces Marinos Reineta + + +

Peces Marinos Salmén del Atlantico +

Peces Marinos Sardina +

Peces Marinos Sardina Espafiola +

Algas Pelillo + + + + + + "
Algas Huiro + + "
Tunicado Piure +
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Tabla 6. Recopilacidon de proyectos y tesis para especies que son actual o potencialmente recursos acuicolas y

pesqueros.

Estado de Referencias
Conservacion Nombre Cientifico Genéticas Otras
BAGRE CHICO Vulnerable Trichomycterus areolatus 1 5
TOLLO DE AGUA DULCE Vulnerable Diplomystes chilensis 1 3
PUYE Vulnerable Galaxias maculatus 2 6
PEJERREY Vulnerable Basilichthys australis 2 6
TRUCHA CAFE Vulnerable Salmo trutta 3 0
TOLLO Vulnerable Galaxias platei 1 3
LAMPREA DE BOLSA O BLANCA Vulnerable Geotria australis 2 2
NEMATOGENYS INERMIS Vulnerable Nematogenys inermis 1 8
TOTAL 13 33
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Tabla 7. Ponderaciéon de importancia de investigacion de acuerdo a desembarques, N°

publicaciones y valor del recurso.

Tipo de recurso

Desembarques (ton.)

Ponderacion

Cultivo y pesquerias con
excepcion de peces marinos

0-99

100-999

1.000-9.999

10.000-99.999

>100.000

G WINF

Solo peces marinos

0-999

=

1.000-9.999

10.000-99.999

100.000-999.999

>1.000.000

Cultivo y pesquerias

N° publicaciones

l1a5

6al0

11a 15

16 a 20

> 20

R INW|h~|OoT

Cultivo y pesquerias

Valor recurso (US$/Kg)

lab

6al0

11a 15

16 a 20

> 20

G WINEF
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Tabla 8. Promedio desembarques afio 1998-2005, Numero de Publicaciones/Informes/Proyectos y valor del recurso
(US$/Kg) para especies de cultivo. Clasificacion de especies de cultivo con prlorldades de investigacién en genetlca
Indice 1: Igual ponderacién informacién genética, desembarques y valor econdémico del recurso (1:1:1), Indice 2:
Mayor importancia informacién genética (1:3:1). Indice 3: Mayor importancia desembarques y valor econémico del
recurso (2:1:2).

Numero de

Promedio Publicaciones/ Valor Indice Indice
desembarques Informes/ recurso Clasificacion Clasificacion Clasificacion Indice 1 2 3
Nombre Comun 1998-2005 Proyectos (US$/Kg) desembarques publicaciones valor (1:1:1) (1:3:1) (2:1:2)
OSTRA CHILENA 217 19 2,08 2 2 1 1,65 1,8 1,6
4 3 1 2,64 2,8 2,6
CHORITO 43880 12 2,38
2 5 1 2,64 3,6 2,2
CHOLGA 886 2 3,03
TRUCHA 4 2 1 2,31 2,2 2,4
ARCOIRIS 98854 19 5,18
SALMON DEL 5 5 2 3,96 4.4 3,8
ATLANTICO 238993 1 6,62
PELILLO 43239 14 11,96 4 3 3 3,3 3,2 3,4
OSTION DEL 4 2 3 2,97 2,6 3,2
NORTE 18353 16 15,26
ABALON ROJO 126 17 21,05 2 2 5 2,97 2,6 3,2
2 5 1 2,64 3,6 2,2
CHORO 344 4 2,38
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Tabla 9. Promedio desembarques afio 1998-2005, Numero de Publicaciones/Informes/Proyectos y valor del recurso
(US$/Kg) para especies de pesquerias. Clasificacion de especies de cultivo con prioridades de investigacion en
genética: Indice 1: Igual ponderacion informacion genética, desembarques y valor econdémico del recurso (1:1:1),
Indice 2: Mayor importancia informacion genética (1:3:1). Indice 3: Mayor importancia desembarques y valor
economico del recurso (2:1:2).

Promedio Numero de i )
desembarques 1986- Publicaciones/Infor Clasificacion Clasificacion Indicel Indice 3

Nombre Comun 2005 mes/Pro desembarques publicaciones (1:1) Indice 2 (3:1) (1:3)
CONGRIO 5
NEGRO 1.980 2 5 2,31 2,75 4,25
REINETA 6.875 6 2 4 1,98 2,5 3,5
SARDINA 7
COMUN 405.311 4 4 2,64 4 4
JUREL 1.958.795 6 5 4 2,97 4,75 4,25
ANCHOVETA 1.460.197 5 5 5 3,3 5 5
BACALAO 10.214 4 3 5 2,64 3,5 4,5
MERLUZA TRES 7
ALETAS 30.271 3 4 2,31 3,25 3,75
MERLUZA 5
COMUN 182.986 4 5 2,97 4,25 4,75
PEZ ESPADA 3.459 15 2 3 1,65 2,25 2,75
SARDINA 2
ESPANOLA 62.567 3 5 2,64 35 4,5
CONGRIO 1
COLORADO 581 1 5 1,98 2 4
ORANGE 813 15 1 3 1,32 15 25
CONGRIO 7
DORADO 5.630 2 4 1,98 25 3,5
MERLUZA 6
AUSTRAL 26.191 3 4 2,31 3,25 3,75
ALFONSINO 3.121 7 2 4 1,98 25 3,5
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Tabla 10: Promedio desembarques afio 1998-2005 y numero de Publicaciones/Informes/Proyectos para peces
marinos. Clasificacion de peces marinos con prioridades de investigacion en genética: Indice 1: Igual ponderacion
informacién genética y desembarques (1:1), Indice 2: Mayor importancia desembarques (3:1). Indice 3: Mayor
importancia informacidn genética (1:3).

Promedio Numero de i )
desembarques 1986- Publicaciones/Infor Clasificacion Clasificacion Indicel Indice 3

Nombre Comun 2005 mes/Pro desembarques publicaciones (1:1) Indice 2 (3:1) (1:3)
CONGRIO 5
NEGRO 1.980 2 5 2,31 2,75 4,25
REINETA 6.875 6 2 4 1,98 2,5 3,5
SARDINA 7
COMUN 405.311 4 4 2,64 4 4
JUREL 1.958.795 6 5 4 2,97 4,75 4,25
ANCHOVETA 1.460.197 5 5 5 3,3 5 5
BACALAO 10.214 4 3 5 2,64 3,5 4,5
MERLUZA TRES 7
ALETAS 30.271 3 4 2,31 3,25 3,75
MERLUZA 5
COMUN 182.986 4 5 2,97 4,25 4,75
PEZ ESPADA 3.459 15 2 3 1,65 2,25 2,75
SARDINA 2
ESPANOLA 62.567 3 5 2,64 35 4,5
CONGRIO 1
COLORADO 581 1 5 1,98 2 4
ORANGE 813 15 1 3 1,32 15 25
CONGRIO 7
DORADO 5.630 2 4 1,98 25 3,5
MERLUZA 6
AUSTRAL 26.191 3 4 2,31 3,25 3,75
ALFONSINO 3.121 7 2 4 1,98 25 3,5
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Tabla 11. Capacidades nacionales de investigacion a nivel gubernamental y
académicas, para llevar a cabo estudios genéticos en especies acuaticas.

ITURRA C, PATRICIA
Facultad de Medicina.
Universidad de Chile

Casilla 70061 Santiago 7
piturra@med.uchile.cl

Tel. 978 60 20 /Fax.: 737 31 58

NEIRA R, ROBERTO

Departamento Produccién Animal. Facultad
de Agronomia

Universidad de de Chile

Santa Rosa 11315 La Pintana, Santiago
rneira@uchile.cl

Tel 2-5413380

POULIN, ELIE

Facultad de Ciencias, Departamento de Ciencias
Ecolodgicas

Laboratorio de Ecologia Molecular (LEM)
Universidad de Chile

Las Palmeras 3425 Nufioa.

epoulin@uchile.cl

Tel. 2-2727363
Laboratorio de Genetica & Acuicultura,

Departamento de Ciencias
Universidad de Los Lagos
Casilla 933, Osorno
ggajardo@ulagos.cl
www.laboratoriogenetica.cl

Tel. 64-333331 /Fax:64-333394

GARLAND R., DAVID
Departamento de Administracion Pesquera
Servicio Nacional de Pesca

GUINEZ D, RICARDO

Facultad de Recursos del Mar, Instituto de
Investigaciones Oceanoldgicas
Universidad de Antofagasta

Casilla 170, Antofagasta
rguinez@uantof.cl

Tel. 55-637454

MARTINEZ M, VICTOR

Facultad de Ciencias Veterinarias y Pecuarias,
Departamento de Fomento de Produccion Animal
Universidad de Chile, Casilla 2 Correo 15

Santa Rosa 11735 La Pintana, Santiago
vmartine@uchile.cl

Tel 2-9785641

GALLEGUILLOS, RICARDO
Departamento de Oceanografia
Universidad de Concepcion

Concepcion

rgalleg@udec.cl

Tel. 41-2203882

RAMIREZ, BEATRIZ
Departamento de Recursos Naturales
Direccidn Ejecutiva de CONAMA

Laboratorio de Genetica Aplicada. Facultad de
Recursos

Naturales. Pontificia Universidad Catdlica de
Valparaiso.

Avda. Altamirano 1480. Valparaiso
josegallardo@ucv.cl

Tel. 32-2274277

GALLARDO, CRISTIAN

Centro de Biotecnologia

Facultad de Ciencias Naturales y Oceanograficas
Universidad de Concepcion

LEMBEYE, GEORGINA

Subsecretaria de Pesca

Gobierno de Chile

Valparaiso
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TALA, SHARIF

Departamento de Recursos Naturales

Direccion Ejecutiva de CONAMA

VON BRAND, ELIZABETH
Facultad de Ciencias del Mar
Universidad Catdlica del Norte.
Larrondo 1281, Campus Guayacan,
Coquimbo

evonbran@ucn.cl

Tel. 51-209795

HERNANDEZ, CRISTIAN
Departamento de Zoologia
Universidad de Concepcion
Concepcion
cristianhernand@udec.cl

COLIHUEQUE, NELSON
Departamento Ciencias Basicas
Universidad de Los Lagos
Osorno

ncolih@ulagos.cl

Tel. 64-333131

TORO Y, JORGE

Facultad de Ciencias, Instituto de Biologia Marina

Universidad Austral de Chile
Casilla: 567, Campus Isla Teja,
Valdivia

jtoro@uach.cl

Tel. 63-221558

WINKLER M, FEDERICO
Departamento de Biologia Marina
U. Catdlica del Norte

Casilla 117, Coquimbo
fwinkler@ucn.cl

Tel. 51-209 794

FAUGERON, SYLVAIN
Facultad de Ciencias Bioldgicas
Departamento de Ecologia

Pontificia Universidad Catdlica de Chile

Santiago
sfaugeron@bio.puc.cl
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ANEXO 111.

FIGURAS
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Figura 1. Porcentaje de especies de interés acuicola, nativas y exoéticas, en etapa de cultivo experimental o piloto.
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Figura 2. Porcentaje de especies de interés acuicola, nativas y exdticas que se cultivan actualmente.
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Figura 3. Numero de publicaciones en revistas nacionales e internacionales de los principales recursos pesqueros y
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Figura 4. Porcentaje de publicaciones en revistas nacionales e internacionales para los principales recursos pesqueros y

acuicolas, exéticos y nativos.
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Figura 5. Numero de publicaciones en revistas nacionales e internacionales por grupos taxonémicos

Crustaceos

Equinodermos

Tunicados

Moluscos

Algas

Peces Agua Dulce

Peces Marino

60
Publicaciones

80

100

120

52



Figura 6. Porcentaje de publicaciones en revistas nacionales e internacionales
por grupos taxonémicos.
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Figura 7. Taller Internacional realizado em la Universidad Catodlica de Valaparaiso. A. Director
Proyecto, Director FIP, Expositora Internacional; B. Asistentes al taller; C. Director del
Proyecto; D. Invitada Internacional Dra. Anne Kapuscinski; E. Expositor Dr. Jore Toro; F.
Expositor Dr. José Gallardo.

|
I

!'l' nk 'I’ |'_"

54



ANEXO 1V. FICHAS POR GRUPOS

Fichas
» EQUINODERMOS
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Fotografia de Alejandro Riedemann H.

1. Nombre cientifico (comun) Loxechinus albus (Molina, 1782) (Erizo de mar,

erizo rojo).

2. Distribucion desde Isla Lobos (Perd) al Estrecho de Magallanes (Chile) (Zagal vy
Hermosilla, 2001).

3. BiologiaZhistoria de vida

La simetria es radial. Caparazon duro y globoso cubierto por espinas. De color verde o azul-
violeta. Alcanza hasta 11 cm de didmetro. Presenta una longevidad media de
aproximadamente 8 afos. Habita fondos rocosos en la zona intermareal y submareal,
alcanzando 340 m de profundidad. Vive asociada a comunidades del huiro (Macrocystis
pyrifera) y el chascén (Lessonia nigrescens). Los adultos se alimentan principalmente de
frondas desprendidas del huiro. Lo depredan peces benténicos, el guarén y el hombre. Esta
especie alcanza madurez sexual entre los 2 a 3 afos de vida, reproduciéndose por eventos
estacionales multiples. Presenta fecundacion externa y un desarrollo larval de tipo pelagico
planctotréfico. El recurso extraido se consume en fresco y se aprovechan solo las génadas
(Lorenzen et al. 1979, Zagal y Hermosilla, 2001). En el 2005 se extrajeron 37566 t
(Sernapesca, 2005).
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4. Objetivos genéticos
Vergara (2001), en el marco de un proyecto FIA, intenta establecer la estructura genético

poblacional del recurso Loxechinus albus, determinando posibles diferenciaciones genéticas
entre poblaciones a macro y microescala.
Lee, et al. (2004) estudian las relaciones filogenéticas de algunos equinodermos antarticos y

sudamericanos entre los que se encuentra L. albus.

5. Marcadores genéticos

6. Principales resultados
Vergara (2001) para establecer la estructura genético poblacional del recurso Loxechinus albus,

recolectd muestras de 12 localidades a lo largo de su distribucidon natural en el litoral chileno,
incluyendo muestras provenientes de hatchery, las cuales se analizaron las técnicas de
electroforesis enzimatica y PCR-Rapds. De un total de 16 sistemas enzimaticos probados, 8
resultaron polimérficos y seis de ellos con una buena resolucién para su posterior analisis
(PGM, GPI, ICD, GSR, PEP y EST). De un total de 48 partidores Rapds probados, se
seleccionaron 3 con un total de 36 loci. Se observo que las diferencias en la estructura
genética de las poblaciones de erizo, no son significativas, a pesar de las distancias geograficas
que las separan y de las diferencias ambientales. Ello se ve corroborado a través de los valores
de Fst que predice que solo el 4.07 % de la varianza en las frecuencias alélicas se debe a
diferencias inter-poblacionales. A pesar de su amplia distribucién geografica L. albus se
comporta como una sola gran unidad poblacional panmixica, debido a que no evidencian
diferenciacion interpoblacional ni subdivicidon intrapoblacional. Segun los valores de Fis
registrados, se observa un exceso significativo de homocigotos en todos los loci de las 13

poblaciones, tal como se ve en los valores del indice de deficiencia de heterocigotos.

7. Informacién complementaria

8. Secuencias

En el Genbank existen 7 secuencias para esta especie: una secuencia parcial de los genes 12S
rRNA, tRNA-Glu, tRNA-Thr, tRNA-GIn, 16S rRNA, y COI. Una secuencia completa para el gen
tRNA-Pro.
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9. Estudios filogenéticos
Lee et al. (2004) muestran a través de un arbol filogenético revela que L. albus es un grupo

hermano de Pseudechinus magellanicus y Stercchinus neumayeri que se separaron entre 24-35
millones de afos atras. La divergencia entre S. neumayeri y L. albus coincide con la separacion
de la Antartica con Sudamérica, sugiriendo que el evento tecténico provocé la cladogénesis de

estas especies a través de vicarianza.

10. Investigaciones Prioritarias
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Fichas
> TUNICADOS
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Fotografia de Alejandro Riedemann H.

1. Nombre cientifico (comun) Pyura chlensis (Molina, 1782) (Piure, pibre).

2. Distribucion : sur de la costa peruana hasta el Archipiélago de Chiloé (Zagal y Hermosilla,
2001).

3. Biologia/ historia de vida
Posee una tunica o champa de superficie irregular, que generalmente presenta incrustaciones

de algas, fragmentos de concha, arena y piedras. La tunica envuelve el cuerpo blando y rojizo
gue presenta dos sifones (inhalante y exhalante) que sobresalen fuera de la tunica. El cuerpo
mide aproximadamente 12 cm (Zagal y Hermosilla, 2001).

Es una especie sésil, forma densas asociaciones sobre substratos duros intermareales y
submareales. Proporciona habitat a poliquetos, moluscos, crustaceos y ofiuros. Se alimenta
fitrando plancton y otras particulas suspendidas en el agua. Sus depredadores son el loco,
estrellas de mar, la pintarroja, el chungungo y el hombre. Es hermafrodita, madura
sexualmente entre septiembre y marzo. Presenta fecundacion externa y una larva plancténica
(Zagal y Hermosilla, 2001). En el 2005 se extrajeron 1184 t (Sernapesca, 2005).

4. Objetivos genéticos
Astorga y Ortiz (2006) determinaron el grado de variabilidad genética aloenzimatica del piure

P. chilensis y su estructura poblacional en base a tres localidades en la costa chilena.
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5. Marcadores genéticos

6. Principales resultados

Astorga y Ortiz (2006) determinaron el grado de variabilidad genética aloenzimatica del piure
P. chilensis y su estructura poblacional en base a tres localidades (Antofagasta, Talcahuano y
Puerto Montt) en la costa chilena. Los loci polimérficos obtenidos fueron Mdh-1 y Pgi-1. Los
valores de Fst mostraron una leve estructuracién poblacional entre localidades (Fst 0,019) al
igual que la prueba exacta de diferenciacidon genética (P = 0,031). Se observé diferencia para
la localidad de Puerto Montt en relacién a las otras dos localidades. Los niveles de variabilidad

observados en esta especie fueron similares a lo esperado para otras ascidias.

7. Informacién complementaria

8. Secuencias

9. Estudios filogenéticos

10. Investigaciones Prioritarias
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Fichas
> PECES AGUA DULCE
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1. Nombre cientifico: Onchorynchus mykiss, (Walbaum, 1792) (Trucha

arcoiris).

2. Distribucidén: Es originaria de Norteamérica, pero ha sido introducida en arroyos y lagos de
agua fria de todo el mundo. Es una de las mas abundantes truchas existentes en Chile. Su

distribucidén abarca principalmente desde la zona central hasta el extremo sur del pais.

3._Biologia/Z historia de vida. Las truchas requieren aguas frias, limpias y saturadas en
oxigeno, habita en rios rapidos, arroyos, lagos y presas, con temperaturas de 0.6 °C a 23.9 °C
como maximo en periodos cortos, y promedios de 10 a 18°C, el pH d6ptimo fluctia entre 6.7 y
8.6, es decir, que requiere aguas ligeramente alcalinas con mas de 65 ppm de sales de calcio.

Suele permanecer en los arroyos durante toda su vida, pero algunos ejemplares migran a los
lagos, y otros al mar, uno o tres afios después de su nacimiento. Tanto unos como otros

regresan a sus arroyos de origen para desovar.

4. Objetivos genéticos.
1. Comparar progenies ginogenéticas haploides (producidas por inactivacién de espermios con
luz UV). Comparar el nimero cromosémico de 5 cepas de cultivo: Americana, Donaldson,

Cofradex, Steelhead, and Kamloops (Colihueque et al. 1996, 2001).

2. Identificacién de progenies ginogenéticas experimentales mediante analisis de cariotipo
(Colihueque et. al, 1992).
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. Caracterizar cromosomas sexuales de cepas de cultivo, utilizando marcadores moleculares
(Tturra et al. 2001).

. Caracterizacién biométrica y reproductiva en una poblacion asilvestrada de la zona central
de Chile, con especial énfasis en las caracteristicas microscopicas de las génadas a lo largo
del afo. Se analizaron los principales estados de la gametogénesis en ambos sexos y se
cuantifico ademas el indice gonadosomatico, la fecundidad de las hembras, y la proporcion
de sexos (Estay et al. 1990).

. Mejoramiento genético en la cruza de peces mediante dos etapas de seleccion (Martinez et
al. 2006).

. Medicién de la respuesta ovulatoria y niveles séricos de GtH en hembras inducidas con
GnRHa DA1la6 (Estay et al. 1996).

. Medir respuesta de citocromo P4501A1 en el higado, la aparicion de metabolitos
fluorescentes en la bilis y el dafio genotdxico en eritrocitos como respuesta a la exposicién
bajo condiciones de laboratorio de sedimentos tomados del rio Bio-Bio, en Chile central
(Inzunza et al. 2006).

. Construccién y caracterizacién de una secuencia caracterizada amplificada de una regién de
DNA (SCAR DNA), llamada OmyP9. Estudio de factores hereditarios de OmyP9 (Iturra et al.
2001).

. Identificacion de marcadores moleculares asociados a cromosomas sexuales (Iturra et al.
1998).

10. Determinaciéon de las condiciones experimentales que permiten la obtenciéon de ejemplares

triploides y los métodos citogenéticos para su diagndstico (Iturra et al. 1990).
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11. Andlisis genético de informacién de peso y longitud a los 140 y 171 dias de edad de truchas
arcoiris provenientes de un total de 35 cohortes de individuos silvestres, de piscicultura y de
sus cruzas (Neira et al. 1990, 1991).

12. Determinacién cariotipica en adultos y embriones para establecer diferencias en el
polimorfismo cromosdmico de una poblacién de piscicultura y otra asilvestrada (Veloso et al.
1990).

13. Investigar oligonucledtidos (GATA y GGAT) en loci de minisatélite que producen patrones

de impresidén que son uUnicos en cada individuo (Vergara et al. 1998).

14. Desarrollar un estudio de RAI para la medicién de la maduracién de gonadotropina (GtH II)
en el plasma de peces, que se desarrollo usando antisuero de conejo, subunidad b de GtH II

de un salmén similar (Ronco et al. 1995).

15. Examinar la influencia de tres factores fisioldgicos relacionados con la produccién de
triploides (Diaz et al. 1993).

16. Estimacion de parametros de dimensidn variable y modelo Bayesiano basados en la técnica
de Monte Carlo via cadena de Markov aplicado en el mapa de QTLs en un mapeo de

haplotipo doble de la poblacién (Martinez et al. 2005).

17. Investigar la variaciéon aloenzimatica en tres poblaciones naturales, basandose en 32 loci.
(Gajardo et al. 1998)

5._Marcadores genéticos.

1. Marcadores moleculares OmyP9, 5S rDNA, y fragmentos de genes de la hormona del

crecimiento (Iturra et al. 2001).

2. Identificacion de cromosomas mediante tincion de fluorescencia con Hoeschst
33258/AMD (Colihueque et al. 1992).
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3. Utilizacion de método RAPD (Iturra et al. 1998).

4. Utilizacion de oligonucledtidos como GATA y GGAT (Vergara et al. 1998).

5. QTLs para mapa genético (Martinez et al. 2005).

6. Principales resultados

1. Se observaron dos a tres numeros cromosdémicos diferentes en cada progenie.
Igualmente, anormalidades cromosdmicas en progenies normales (pareceria ser un

fendmeno normal) (Colihueque et al. 1996).

2. Se obtuvo embriones haploides por fertilizacion de huevos con esperma inactivada
(mediante radiaciéon con luz UV durante 10 min). Embriones ginogeneticos diploides

obtenidos con shock de temperatura mostré dos cromosomas X (Colihueque et al. 1992)

3. El 2n varié de 58 a 63 cromosomas, Americana (2n=59-60), Steelhead y Kamloops
(2n=58-61) en el extremo bajo, Cofradex con 2n intermedio (2n=59-62) y Donaldson
Alto (2n=61-63). Machos XX y hembras XY, XXX. Variacion en nimeros cromosdmicos
reflejaria diferencias en las poblaciones ancestrales, o mezcla con poblaciones de

diferente origen geografico (Colihueque et al. 2001).

4. En la trucha arcoiris, uno de los dos loci para el gen 5S rDNA es en el cromosoma X. El

par subtelocéntrico puede ser el cromosoma sexual (Iturra et al. 2001)
5. Con respecto a una poblaciéon de trucha arco iris asilvestrada en la zona norte de Chile,

en la zona central existe un leve desplazamiento de la actividad reproductiva hacia los

meses de primavera (Estay et al. 1990).
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6.

8.

La seleccion de 2 estados produjo 7% y 14% de ganancia genética, en comparacion con
procedimiento mas simple. El maximo ganancia fue alcanzada cuando la seleccion fue
relativamente estricta en su primera etapa. Debido a la alta fertilidad y flexibilidad
bioldgica del pez, dos etapas de estrategia de seleccién pueden ser aplicadas facilmente;
es asi como este estudio confirma sus beneficios en la reduccién de costos de desarrollo

y en el aumento de ganancia genética en la cruza de peces (Martinez et al. 2006).

. La respuesta ovulatoria y los niveles séricos de GtH II confirman la capacidad de GnRHa

D-Al de simular ovulacion mediante un aumento en la sintesis de GtH II y/o secrecion

de la glandula pituitaria (Estay et al. 1996).

Andlisis quimicos indicaron la presencia de hidrocarburos aromaticos policiclicos (PAH) en
rangos de 2000 a 7000 ng de peso seco en sedimentos de 2 de las 3 estaciones de
muestreo del rio Bio Bio . La actividad de CYO1A1l y los metabolitos de la bilis de las
truchas expuestas a sedimentos contaminantes de PAH presentan estadisticamente
diferencias significativas respecto a otras estaciones. También se revela notable dafio

genotoxico en eritrocitos de truchas de estas estaciones (Inzunza et al. 2006).

. Se encontraron seis variantes fenotipicas de OmyP9 (A, B, C, AB, BC y ABC) en 186

individuos de siete diferentes cepas. Los machos tienen una mayor representacion de la
variante A (93.3%) sugiriendo una asociacién con el cromosoma Y. Todos los machos

producto de cruza heredaron la variante A de su progenitor macho (Iturra et al. 2001).

10. Se logré una localizacién cromosomal usando florescencia en el sitio de hibridacién de

900 pb. que revela una sefal definida en un cromosoma que puede ser clasificado

morfolégicamente como cromosoma Y (Iturra et al. 1998).

11. Se obtuvo como resultado un 79,09% de ejemplares triploides con una sobrevida de un

95% al “estado de ojos” mediante la aplicacidn de un choque térmico de 26.5°C, 20 min.
después de la fecundacién. Asi mismo, como método mas adecuado para el diagndstico
citogenética, se sugiere la obtencién de placas metafasicas en embriones en el estado de

pre-ojos (Iturra et al. 1990).
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12. Se encontré diferencias significativas para peso y longitud entre individuos silvestres (S)
y de piscicultura (P), con promedios generales de 5,75y 2,10 g de peso y de 7,36 y 5,3
cm de longitud a los 140 dias para individuos P y S, respectivamente. Los valores
promedios correspondientes a las mismas caracteristicas los 171 dias, en el mismo
orden, fueron 10,07y 2,85 gy 8,76 y 5,98 cm, respectivamente. Las cruzas tuvieron, en
general, valores intermedios. Se observé una alta variabilidad dentro de cohortes, con
coeficientes de variacion de 43 a 75% para peso y de 14 a 20% para longitud.
Correlaciones fenotipicas entre peso y longitud fueron superiores a 90% (P<0,01) para
todas las edades (Neira et al. 1990, 1991).

13. La identificacién de cromosomas mediante mediciones cromosdémicas, bandeo C y
AgAsNOR, permite establecer una correspondencia entre sexo cromosdmico y sexo
gonadal (sistema XX/XY). En un 15% de los ejemplares se determind polimorfismo
intraindividual. Se sugiere una participacion de cromosomas metacéntricos grandes y
cromosomas telocéntricos en reordenamientos de tipo Robertsoniano para dar cuenta del

polimorfismo (Veloso et al. 1990).

14. Se probdé que (GATA) se producen patrones altamente individuales que diferencian los
individuos entre las proles ginogenéticas que pueden ser facilmente cuantificados
(Vergara et al. 1998).

15. La seleccién de 2 estados produjo 7% y 14% de ganancia genética, en comparacion con
procedimiento mas simple. El maximo ganancia fue alcanzada cuando la seleccion fue
relativamente estricta en su primera etapa. Debido a la alta fertilidad y flexibilidad
biolégica del pez, dos etapas de estrategia de seleccién pueden ser aplicadas facilmente;
es asi como este estudio confirma sus beneficios en la reduccién de costos de desarrollo

y en el aumento de ganancia genética en la cruza de peces (Martinez et al. 2006).
16. La inyeccidon de GnRH (no la administracién oral) es un método apropiado para inducir

GtH II y altas tasas de ovulacion en truchas. El RIA heterdlogo fue efectivo para detectar

concentraciones en plasma de GtH II mayores a 2ng/ml. (Ronco et al. 1995).
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17. Se encontré que hay una directa relacidon entre el peso del cuerpo y la fecundidad total,
no asi entre el peso del cuerpo y el diametro del huevo, ni la fecundidad relativa.
También hay una alta correlacidn entre la tasa de fertilizacion y la tasa de supervivencia
del embridén en el estado de ojos. La supervivencia del embridn en este estado parece
estar cercanamente relacionada con la temperatura de incubacion. El didmetro del huevo

no esta correlacionado con su supervivencia en estado de ojos (Estay et al. 1994).

18. Se observé una tendencia a altos porcentajes de triploides con temperaturas de agua de
6-8°C en la inseminacién e incubacion, comparado con las altas temperaturas normales.
Un aumento significativo en el porcentaje de triploides se observd cuando el huevo

permanece 2, 6 y 10 dias en la cavidad abdominal (Diaz et al. 1993).

19.La expectacién posterior al nimero de QTLs en diferentes linajes muestra que al menos
cuatro QTLs son necesarios para explicar las diferencias observadas en el desarrollo
temprano entre las lineas. EI método Bayesiano efectivamente combina toda la
informacidn disponible con precision en la posicidon del QTLs en el genoma (Martinez et
al. 2005).

20. El porcentaje de loci polimérficos, nUmero de alelos por locus y el porcentaje observado
de heterocigosidad es alto en 32 loci estudiados, pero estd dentro de los rangos
normales. 8 de 10 loci polimdrficos estudiados exhiben una significativa heterocigosidad
alélica. Algunos loci muestran notable capacidad discriminatoria entre las muestras
(Gajardo et al. 1998).

7. Informacién complementaria. no existe informacién

8. Secuencias: no existe informacion

9. Estudios filogenéticos: no existe informacion

10. Investigaciones Prioritarias:
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Algunos de los estudios prioritarios que potencialmente pueden ser resueltos a través de la
incorporacion de métodos genéticos son: identificacion de stock en la costa chilena, desarrollo

de marcadores moleculares para la trazabilidad de productos derivados.
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Fuente: Gesam Consultores

1. Nombre cientifico (comun) Trichomycterus areolatus (Valenciennes, 1846) (Bagre chico).

2. Distribucidén estd ampliamente distribuido en los sistemas limnicos de Sudameérica. Es la
especie ictica de aguas continentales con distribucion mas amplia en Chile, encontrandose
entre Limari (30° 42'S) y Puerto Varas (41° 19' S) (Pardo, 2002).

3. Biologia/ historia de vida
Morfolégicamente esta especie presenta una cabeza levemente triangular. Posee tres pares de

barbillas, un par son nasales, otras maxilares y submaxilares. Presentan una boca ligeramente
amplia, el labio inferior ocupa todo el extremo anterior del hocico. Tiene ojos pequefios y
dorsales, separados por un espacio interorbital. Se diferencia de otras especies semejantes por
las siguientes caracteristicas; pedunculo caudal mas alto, aleta dorsal mas corta con borde
irregular. El tamafio que pueden alcanzar es de 15 cm de longitud total. El color que presentan
es variable desde un castafio claro ligeramente a un tono verdoso, con pigmentacion oscura e
irregular, en el vientre la coloracién es blanquecina (Duarte et al. 1971).

El habitat de esta especie se ha descrito en ambientes de ritrén, encontrandose a menudo bajo
las piedras en las aguas “muertas” (debajo de bolones) en fuertes corrientes o al borde del
flujo principal donde el agua es baja o forma pozones entre las piedras. Se encuentra en el
litoral arenoso o pedregoso de los lagos en sectores donde desembocan pequefios afluentes. En
estas partes se meten entre la arena y grava. (Campos et al, 1993). Los aspectos
reproductivos indican que esta especie realiza el desove entre octubre y diciembre. Por otra
parte Manriquez et al (1988) reconoce para este mismo periodo hembras con ovocitos
maduros, de color amarillento y con rangos de 1,51-2,1 mm de didmetro. En cuanto a su

alimentacidon se consideran como peces carnivoros, consumen toda variedad de organismos
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que tengan contacto con el fondo, crustaceos, larvas de insectos invertebrados; efemerdpteros,

dipteros y tricopteros.

4. Objetivos genéticos
Arratia y Veloso (1980), describieron los cariotipos para 4 géneros de Sudamérica de

Trichomycteridae, entre ellas Trichomycterus areolatus, a partir del epitelio branquial usando el
método Legendre.
Con analisis citigenéticos Colihueque et al. (2006), describieron el cariotipo y el contenido de

ADN nuclear en T. areolatus.

5. Marcadores genéticos

6. Principales resultados
Colihueque et al. (2006), describieron el cariotipo de T. areolatus, en individuos colectados en

los rios Huilma y Tijeral del sur de Chile. El nimero de cromosomas diploides fue de 54, con
una férmula del cariotipo de 44m + 8 sm + 2st. Polimorfismo en el nUmero de cromosomas
intra-individual fue encontrado en especimenes del rio Huilma (2n= 54, 55 y 56). El contenido
de DNA nuclear mostré un valor promedio de 5.04 = 1.09 pg/nucleus. Este contenido de DNA

es mayor que el valor promedio descrito para otras especies del género.

7. Informacién complementaria

8. Secuencias
En el Genbank existen 5 secuencias para esta especie: una secuencia parcial para el gen ND4,

tRNA-Ser, 16S r RNA y 12S rRNA. Una secuencia completa para el gen tRNA-His.

9. Estudios filogenéticos

10. Investigaciones Prioritarias
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FUENTE: UNESCO/OLESS

1. Nombre cientifico (comun) Basilichthys australis (Eigenmann, 1927) (Pejerrey chileno,

Pejerrey de Rio, Silverside )

2. Distribucidén. Este pejerrey es endémico, con una amplia distribucion que comprende entre
el Rio Huasco (28° -29° S) hasta Isla Grande de Chiloé (42°-43°S) (Campos, 1985; Gajardo
1988; Dyer, 2000). Habita aguas altamente oxigenadas, desovan en ambientes de
caracteristicas lénticas (lagos o pozones de rios), donde emergen los reclutas, luego los

juveniles usan ambientes riparianos o litorales como habitat de crianza (Campos et al. 1993)

3. Biologia/Z historia de vida.

El pejerrey chileno pertenece a la familia Atherinopsidae, Género Basilichthys.

Presenta cuerpo alargado y fusiforme, alcanzando tallas mayores a los 30 cm de longitud total.
Se alimenta de insectos, pequenos invertebrados, algas filamentosas y detritus. Los ejemplares
carecen dimorfismo sexual aparente y su periodo reproductivo se extiende aproximadamente
entre Agosto y Diciembre (Vila y Fagetti, 1986). Su coloracidn se distingue por presentar una
banda oscura longitudinal, plateada en su borde inferior, flancos verde amarillentos, mas
blancos, el dorso esta recorrido por banda oscura angosta de coloracion verde azulada (Ruiz y
Marchant, 2004). Posee boca terminal, no protractil con tres hileras de dientes mandibulares;
branquispinas de la rama inferior 12-15; todas las escamas dorsales de la cabeza con
imbricacién invertida mientras que escamas corporales son pequefias (14-17 escamasdorsales)

de borde posterior liso (Dyer, 2000).
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4. Objetivos genéticos.

Gajardo (1988) resolvid 37 loci en 17 sistemas enzimaticos en B. australis y B. microleidotus
utilizando de 12 poblaciones del la zona central de Chile. Se compararon las taxas en cuanto a
sus frecuencias alélicas en loci polimdrficos, heterocigosidad, identidad y distancia genética.

Gajardo (1992) describié los cromosomas en estado mitdtico de B. australis y B. microlepidotus

discutiendo el significado evolutivo de esta informacidn citoldgica

5._Marcadores genéticos.

Gajardo (1988) analizé un 40 individuos de B. australis y un minimo de 32 y un maximo de 69
de B. microlepidotus con 17 enzimas: Alcohol deshidrogenasa (Adh), Amino peptidasa (Ap),
Creatina kinasa (Ck), Esterasa (Est), Fumarasa (Fum), Glucamato oxalacetato amino
transferasa (Got), L-glicerolfosfatas deshidrogena (L-Gdph), Glioxalasa (Gly), Isocitrato
deshidroganasa (Idh), Lactato deshidrogenasa (Ldh), Enzima Malica (Me), Malato
deshidrogenasa (Mdh), Fosfoglucomutasa (Pgm), 6-Fosfo gluconato deshidrogenasa (6-Pgdh),
Fosfogluco isomerasa (Pgi), Tretazolium deshidrogenasa (To) y Xantina deshidrogenasa (Xdh).

6. Principales resultados

Los resultados de Gajardo (1988) no mostraron una sustancial diferenciacion genética entre B.
australis y B. microlepidotus. Del total de loci resueltos, 32 resultaron monomorficos con
identicas movilidades en ambas especies. Sdélo los loci Est-2, Mdh-2, Pgi-3, Me-3 y Adh fueron
polimorficos. Ambas especies presentaron casi idénticas fecuencias para los loci polimorficos,
con valor de identidad genética de 0.999923 (Distancia= 0.000076). La heterocigosidad
promedio de B. australis fluctué entre 0.05 y 0.013, mientras que en B. microlepidotus estos
valores fueron entre 0.04 y 0.18 , aunque sus promedios sdélo alcanzaron 0.02 y 0.03,
respectivamente. Gajardo sefiala que la escasa diferenciacién podria deberse a a que ambas
especies han evolucionada muy rapidamente, probablemente por cambios en unos pocos loci

los que podrian tener un efecto epistatico y cuantitativo sobre el fenotipo.
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Gajardo (1992) realizé el cariotipo de B. australis (n= 10) vy B. microlepidotus (n= 10)
utilizando el 100 placas en metafase obtenidas mediante el método del aplastado y tinsién
Giemsa. Los cromosomas fueron clasificados de acuerdo a la posicién del centrémero. El
numero modal de cromosomas fue 2n= 48 para B. microlepidotus y 2n= 46 para B. australis.
El cariotipo de B. australis consistio en cuatro pequefios cromosomas metacéntricos, cinco
submetacéntricos y 39 subtelocénticos. El autor sugiere que B. australis podria considerarse

mas primitivo B. microlepidotus debido a la ocurrencia en la reduccion del nimero diploide.

7. Informacién complementaria

De acuerdo a su estado de conservacion esta especie ha sido tipificada como vulnerable debido

a que por la longitud total que puede alacanzar es apreciada por pescadores deportivos.

8. Secuencia no existen informacion

9. Estudios filogenéticos no existe informacién

10. Investigaciones Prioritarias

Algunos de los estudios prioritarios que potencialmente pueden ser resueltos a través de la

incorporacion de métodos genéticos como el desarrollo de marcadores moleculares.
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Fuente: Fishbase

1. Nombre cientifico (comun) Diplomystes camposensis (Arratia, 1987) (Toyo, bagre).

2. Distribucién La distribucién de esta especie, estd descrita en la cuenca Valdivia, Lago
Rifiihue, Region de Valdivia, Sur de Chile (Arratia, 1983). También esta citada desde la IX a la
X Region (Campos et al. 1998).

3. Biologia/Z historia de vida

Estos peces presentan cuerpo sin escamas. Posee barbillas nasales y suprapreoperculares.
Longitud del premaxilar menos de 50% de la longitud del maxilar con 12 a 19 dientes.
Aberturas nasales redondeadas por un largo pliegue de la piel. Numerosas, cortas y
redondeadas papilas en todo el cuerpo incluyendo labios y membranas branquiostegales.
Origen de la aleta dorsal mas cerca de la mitad de la longitud del cuerpo que del hocico. El
origen de las aletas pélvicas es posterior a la mitad de la longitud estandar. La aleta pectoral es
mas larga en los juveniles que en los adultos, el extremo de las pélvicas alcanza el origen de la
anal en los juveniles y se separa durante el crecimiento; ambas aletas pélvicas estan mas
juntas en los juveniles que en los adultos. Presentan una coloracion uniforme castafio oscuro o
morado oscuro en el dorso, con manchas irregulares castafio o morado (redondeadas) en los

flancos. En ejemplares frescos el vientre adquiere tonalidades amarillentas, naranjas o
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blanquecinas. Esta coloracidon es variable con la edad y puede diferir dependiendo de la
localidad. La longitud maxima conocida, al estado adulto, es de 249 mm (Arratia, 1987).

Esta especie no sdlo se encuentra en rios sino también en lagos (Arratia, 1983). La dieta de los
adultos de Diplomystes, parece ser exclusivamente carnivora, en base a crustaceos del género

Aegla, larvas y adultos de insectos y anélidos (Arratia, 1987).

4. Objetivos genéticos

Solo se ha realizado una descripcién del cariotipo de Diplomystes camposensis y comparado

con el de otra especie del género (Campos et al. 1997).

5. Marcadores genéticos

6. Principales resultados
Campos et al. (1997) realiz6 un estudio comparativo de los cariotipos de Diplomystes

camposensis y Diplomystes nahuelbutaensis respetivamente. Ambos tuvieron el mismo ndmero
diploide (n = 56). La féormula del cromosoma para D. camposensis fue 16 cromosomas
metacentricos + 24 submeracentricos + 8 subrelocentricos + 8 telocentricos y para D.
nahuelbutaensis fue 14 cromosomas metacentricos + 26 submetacentricos + 8
subtelocentricos + 8 telocentricos. Por otro lado, las diferencias en los patrones cromosdémicos
de las C-bandas entre estas especies fueron grandes. Por ejemplo, los pares de cromosomas 5,
6, Yy 7 de D. nahuelbutaensis mostraron centromeros heterocromaticos vy los pares 23, 24, 27,
y 28 fueron completamente heterocromaticos. Diplomystes camposensis mostrd visibles

bloques de C-bandas en los pares 7, 24, y 25.

7. Informacién complementaria

8. Secuencias

9. Estudios filogenéticos

10. Investigaciones Prioritarias
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Fuente: Fishbase

1. Nombre cientifico (comun) Nematogenys inermis (Guichenot, 1848) (Bagre, bagre

grande).

2. Distribucién originalmente esta especie tenia una distribucién continua desde Aconcagua a

Osorno, estando actualmente restringida a Rancagua, Concepcidon, Angol y probablemente
donde la intervencion del hombre no ha sido tan evidente (Arratia, 1891).

En el sistema del Maipo; sélo se le encuentra en esteros y acequias tributarias del estero
Angostura en la zona de Valdivia de Paine (Duarte et al, 1971).

En el sistema del rio Andalién se distribuye desde poco antes de la desembocadura del
Nonguén, Curapalihue y Paso Ancho (Ruiz, 1993).

Campos et al. (1998), definen el rango de distribucion desde la V a la IX Region.

3. Biologia/ historia de vida
Esta especie estda considerada como la mas primitiva de la Familia, fundamentalmente por

presentar tres pares de barbillas, opérculos y subopérculos sin espinas, espinas de la aleta
pectoral y aleta dorsal a nivel de las pélvicas, sin embargo estudios han demostrado una gran
adaptabilidad a nuevas condiciones, como la reduccidon de los maxilares que soportan las
barbillas y especializacion en la pérdida de huesos como el opistético, subopercular,
interopercular. Se puede diferenciar de otras de otras especies por la presencia de las barbillas

mentonianas y el pedunculo caudal comprimido y alto, que se continla a lo largo de la aleta
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caudal, la que presenta su borde posterior redondeado. Esta especie presenta ademas un
pedinculo caudal ancho fuertemente comprimido, alto y de borde dorsal engrosado (Ruiz,
1993).

La coloraciéon que exhibe este pez es amarillenta a castafio claro en el cuerpo, con gran
cantidad de manchas irregulares, especialmente en las aletas, el vientre se hace mas claro en
el dorso (Ruiz, 1993).

Esta especie habita en sistemas de llanura o potamones fluviales, que corresponden a lugares
de corrientes relativamente lentos. Las aguas que habita son claras y limpias (Manriquez et al,
1984). Arratia (1983) sitla esta especie ocupando distintos habitat, segin edades. Asi los
juveniles de hasta 50 mm, prefieren zonas cercanas a la ribera con fondo arenoso o limo, de
poca profundidad. Los especimenes juveniles de entre 60 y 180 mm se sitian a mayor
profundidad y ejemplares mayores estarian ocupando pozones dentro del rio.

Un aspecto de su reproduccién indica que pertenece a la categoria de sincronismo parcial, es
decir, con desoves una vez por temporada. El periodo de desove ocurriria a fines de primavera
0 a comienzos del verano (Manriquez et al. 1984).

Estudios indican que este ejemplar en cautividad no acepta ninguna clase de alimento,
muriendo al cabo de meses (Manriquez et al. 1982). Segun Oliver (1949), estos peces se
alimentan de noche, de gusanos e insectos. El contenido estomacal examinado revela que el
items mas frecuente, los constituyen hemiptera, seguido en importancia por amphipoda vy

Diptera chironomidae.

4. Objetivos genéticos
Arratia y Veloso (1980) describieron los cariotipos para 4 especies de Sudamérica del género

Trichomycteridae, entre ellas Nematogenys inermes, a partir del epitelio branquial usando el

método Legendre.

5. Marcadores genéticos

6. Principales resultados

7. Informacién complementaria
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8. Secuencias

En el Genbank existen secuencias parciales y completas de algunos genes.

9. Estudios filogenéticos

10. Investigaciones Prioritarias
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Fuente: Centro Regional Universitario Bariloche (CRUB).

1._Nombre Cientifico Galaxias maculatus (Jenyns, 1842) (Puye, Puyen Jollytail,
Whitebait, Inanga.)

2. Distribucion

El puye es uno de los peces de agua dulce mas ampliamente distribuido en el mundo. En
general, posee distribucién circumpolar antartica, encontrandose en latitudes superiores a 30°
Latitud Sur (L.S.), en paises como Australia, Nueva Zelanda, Tasmania, Islas Chatman, Islas
Falkland (Islas Malvinas), Argentina y Chile (Mitchel, 1989; Dantagnan et al. 2002; Waters et
al. 2000). En Chile se encuentra entre zona central (32° LS) y Tierra del Fuego (53° LS).
Durante el estado adulto habitan agua dulce aunque la mayoria de las poblaciones exhiben
algun grado de tolerancia a aguas saladas ya que nacen en estuarios y su fase juvenil se
desarrolla en el mar (McDowall, 1990). Aunque es considerada una especie de agua dulce la

denominacidén correcta es diadroma o catddroma (McDowall et al. 1994).

3. Biologia/ historia de vida

G. maculatus es una especie dioca madurando sexualmente al primer afo de edad. Desova
entre la vegetacion (desovador terrestre) de rios estuarinos en luna llena y con pleamar. Los
huevos fertilizados se mantienen fijos entre la vegetacion quedando al aire libre expuestos a la
humedad. Luego de un mes finaliza el desarrollo embrionario. Posee cinco estadio de desarrollo
que incluyen: alevin de saco, alevin, alevin cristalino, juvenil pigmentado y adulto pigmentado
(Campos et al., 1992). Durante los primeros dias de vida, las larvas se alimentan de sus
reservas nutritivas almacenadas en el saco vitelino como una gota lipidica, que dura

aproximadamente 7 dias (Dantagnan et al. 2002). Son peces carnivoros alimentandose de una
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amplia variedad de pequefios insectos acuaticos, crustaceos y moluscos A partir de la etapa de

alevin consumen rotiferos, cladoceros y larvas de copépodos.

4. Objetivos genéticos.
Waters & Burridge (1999) utilizaron secuencias del DNA mitocondrial para examinar la

variacion en este gen entre 6 poblaciones de esta especie.
Waters et al. (2000) evaluaron la diferenciacidon genética entre poblaciones de G. maculatus de
rios dentro de Nueva Zelanda y entre continentes utilizando la regidn control del DNA

mitocondrial.

5. Marcadores genéticos.
Waters & Burridge (1999) utilizd ejemplares de Chile, Tasmania, Nueva Zelanda y Islas

Malvinas amplificando genes mitocondriales (cytochrome b y 16S rRNA).
Waters et al. (2000) utilizando 163 ejemplares obtuvo 154 haplotipos diferentes para esta

especie.

6. Principales resultados.
Waters & Burridge (1999) encontraron niveles de divergencia significativos de los haplotipos

entre y dentro de las poblaciones del Oeste Pacifico (Tasmania- Nueva Zelandia) y Sudamérica
(Chile-Islas Falkland) observando un patrén de fragmentacion continental. Los haplotipos de la
poblaciones de Sudamerica no fueron consistentes con su distribucién geografica. Finalmente,
los autores consideran que factores tales como divergencia poblacional, tamafio poblacional,
dispersién entre otros son las principales causas de los altos niveles de diversidad nucleotidica
del DNA mitocondrial en esta especie.

Waters et al. (2000) registraron una pérdida de estructuracion genética entre las muestras de
Nueva Zelanda lo que sugiere que la dispersidon en aguas marinas facilita considerablemente el
flujo génico intracontinentalmente. Sin embargo, a nivel intercontinental éste no es suficiente

como para prevenir la diferenciacion del DNA mitocondrial entre continentes.
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7. Informacién complementaria
Este pez en el pasado sustentd en el sur de Chile una pesqueria artesanal que probablemente

colapsd por la sobreexplotacion de las post-larvas cristalinas. Debido a lo anterior y al alto
valor comercial que alcanza en el mercado su post-larva, de aspecto cristalino similar a la
anguila europea (Aquanoticias, 1999), se ha estado desarrollando en Chile su cultivo

experimental.

8. Secuencia
En GenBank se encuentran disponibles 187 secuencias parciales del DNA mitocondrial ademas

del genoma mitocondrial completo.
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1. Nombre Cientifico Euphausia superaba (Dana, 1852)
(Krill)

2. Distribucién El kril es un crustaceo de ecosistemas peldgicos abundante en todos los
océanos. La exitosa adaptaciéon del kril a los ambientes extremos es evidente y queda
demostrado a través de su abundancia convirtiéndolo en la mayor pesqueria de una especie
multicelular del planeta (Nicol & Endo, 1997, 1999).

3. Biologia / historia de vida

El kril juega un muy importante rol en el ecosistema Antartico tanto como depredador primario,
especialmente microalgas de los géneros Fragilariopsis, Chaetoceros y Talassiosira entre otras
(Passmore et al. 2006), y como presa de peces, ballenas y aves marinas (Loeb et al. 1997)

El krill es semi-transparente, en estado adulto puede medir entre 4 y 5 cm. Este crustaceo

puede vivir hasta 6 anos a pesar de la gran cantidad de depredadores de los cuales es presa.

4. Objetivos genéticos.
No se registran trabajos en genética realizados por investigadores chilenos, sin embargo

algunas de las mas interesantes investigaciones en el area se han realizado a fin de:
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1. Estudiar la variabilidad genética de 3 especies del género Euphausia de la regién Antartica a

través de aloenzimas (Valentine & Ayala, 1976).

2. Estudiar la poblacion de kril de la Antartica basado en el analisis de secuencia de DNA de
una porcién que codifica para la subunidad I del gen mitocondrial NADH (Zane et al. 1998) y la

organizaciéon del genoma mitocondrial (Machida et al. 2004).

3. Probar la hipdtesis de relaciéon filogenética entre Euphausiacea y otros o6rdenes de
Eumalacostraca mediante la secuencia de la subunidad 28S del DNA ribosomal (Jarman et al.
2000)

5. Marcadores genéticos.
Valentine & Ayala (1976) mediante electroforesis resolvieron 36 loci aloenzimaticos en 127

ejemplares de tres especies de kril colectados en la Peninsula Palmer en la Antartica.

Zane et al., (1998) trabajaron con ejemplares colectados de 4 localidades de la Antartica:
Bellingshauses (n=63), Weddell (n=48), Ross Seas (n=70) y South Georgia Island (n=68) que
fueron secuenciados para el gen mitocondrial NADH, en tanto Machida et al. (2004) colectd en
Weddell sélo un ejemplar de E. superba en a partir del cual logré secuenciar parcialmente el

genoma mitocondrial.

Jarman et al. (2000) colecté ejemplares en la parte norte de Wilkes Land en la Antartica, y
compard la subunidad mayor de DNA ribosomal (28S rDNA) de ésta con la de otras érdenes de

Eumalacostraca.

6. Principales resultados.
Valentine & Ayala (1976) encontraron los promedios mas bajos de alelos por locus (1.81) y de

heterocigosidad observada (0.058) en ejemplares de E. superba colectados en la zona
Antartica respecto a ejemplares de E. mucronata (0.571 y 0.155) y A. distiguenda (0.7 y
0.213) provenientes de Perl y Guatemala. De esta manera los autores plantean que la
variabilidad genética es menor en lugares donde el alimento esta disponible estacionalmente, y
altas donde éstos se encuentran de manera mas estable. Sin embargo, muchos otros factores

podrian afectar la variabilidad genética de una poblacién, pero en este caso el alimento parecen

93



jugar un importante rol ya que sélo algunos genotipos podrian adaptarse bajo condiciones de
inestabilidad.

Zane et al., (1998) encontré un alto grado de polimorfismo (0.85 diversidad de haplotipos) en
un fragmento de 154bp de la region mitocondrial NDI (n=249). Registraron niveles de
heterogeneidad genética entre muestras de Weddell Sea y South Georgia (6sr = 0.021), a
pesar de la cercania geografica entre ambos sitios de muestreo, y homogeneidad entre las de
Roos y Bellingshausen. La heterogeneidad observada no puede ser explica por el modelo
“aislamiento por distancia” sino por barreras oceanografica las que podrian ser responsables de
del reducido flujo génico entre Weddell Sea y S. Georgia. El tamafio efectivo de la poblacién de
hembras fluctuaria entre 264.000 y 415.000 individuos. De esta manera los resultados indican
la E. superba podria estar subdividida en dos discretas unidades genéticas con un reducido
tamano efectivo.

Machida et al. (2004) secuencié un fragmento de 14.606 bp del genoma mitocondrial de kril.
Este fragmento contenia los 13 genes que codifican las proteinas, 19 de los 22 genes tRNA y la
subunidad mayor asi como parte de la subunidad menos de los genes ribosomales.

El analisis filogenético (maxima verosimilitud y parsimonia) realizado por Jarman et al. (2000)
basado en las secuencias del gen 28S rDNA de los arrojaron un nuevo esquema para la
evolucion dentro de los Eumalacostraca. Esta nueva filogenia sugiere que la orden

Euphausiacea seria mas cercana a Mysida y no a Decapoda como generalmente se pensaba.

7. Informacién complementaria
Malloy et al. (1997) evallo en dafio provocado por la luz ultravioleta (UV), medido con dimeros

de ciclobutano pirimidina, y la capacidad de reparacion del DNA en zooplancton de la Antartica.
De acuerdo a sus resultados sugirié que la UV podria reducir el reclutamiento y la productividad
de la transferencia de la cadena trofica. De acuerdo a sus resultados sefiala que especies que
ocupan la columna de agua durante sus primeros estadios de desarrollo en el periodo de
primavera alcanzarian altos niveles de reparacion del DNA y mientras que los huevos y larvas
abundantes en invierno registraron niveles mas bajos de reparacién. Finalmente la luz UV no
solo afectaria a los productores primarios sino que también a las especies heterdtrofas del

ecosistema marino Antartico.
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8. Secuencia
En GenBank se encuentran disponibles 202 secuencias de E. superba de los genes 16S, 18S y
28S del rRNA, citocromo b, COI y Tripsina.

9. Estudios filogenéticos no existe informacion

10. Investigaciones Prioritarias

Se requiere analisis poblacionales multianuales para determinar las diferencias observadas
entre poblaciones es geografica u temporalmente estable para el recurso krill. Esto cobra
mayor relevancia en un recurso que registra importantes fluctuaciones de abundancia entre
anos (variabilidad de reclutamiento). Si el nUmero de reclutas disminuye significativamente o

fuesen muy cercamos se podria gatillar una disminucion en las frecuencias alélicas.
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1. Nombre cientifico (comun) Genypterus chilensis (Guichenot, 1881)

(Congrio Colorado, Red cusk-eel). (www.fishbase.org)

2. Distribucidén.

Océano Pacifico: Del sur de Perd al sur Chile. En chile va desde Arica por el norte (18°25'S)

hasta el archipiélago de los Chonos por el sur (47°75°S).

3. Biolodgia/ historia de vida.

Peces de cuerpo alargado y comprimido hacia la regién posterior, donde termina en punta.
Dorso, cuerpo y cabeza negros con pintas blancas; lados del cuerpo café homogéneo con lineas
blancas irregulares; vientre rojo anaranjado con algunas estrias blancas. Habita principalmente
en cuerpos de aguas costeras, a profundidades que oscilan entre 20 y 150 metros, en fondos
rocosos, utilizando grietas como refugio.

Esta especie es capturada principalmente por la flota artesanal a través de lineas de mano o
espineles verticales, y ocasionalmente por la flota industrial con redes de arrastre como fauna
acompafante de la merluza comun. Se destina casi exclusivamente al consumo humano en

fresco.

4. Objetivos genéticos. no existe informacion

5._Marcadores genéticos. no existe informacién
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6. Principales resultados. no existe informacion

7. Informacién Complementaria. no existe informacién

8. Secuencias.

En Genbank no hay secuencias disponibles. (http://www.boldsystems.org/views/login.php).

Existen 5 secuencias de Citocromo Oxidasa I en el Fish Barcode.

9. Estudios filogenéticos. no existe informacién

10. Investigaciones Prioritarias:
Debido a la ausencia de informacidn en el drea genética es de alta prioridad, realizar estudios

de caracterizacién genética de la especie y estudios poblacionales , para la identificacién de

stock a lo largo de la costa Chilena.
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1. Nombre cientifico (comun) Hoplostethus atlanticus (Collett, 1889)

(Orange roughy). www.fishbase.org

2. Distribucidén.

Estd descrito en los océanos Atlantico norte (cordillera mesoatlantica) y suroriental (cordén de
Walvis y margen continental de Sudafrica), en el Pacifico suroriental, asi como al sur y sureste
de Australia y en aguas circundantes a Nueva Zelanda. En Chile, durante 1998 se establecid
que esta especie estaba presente en forma notoriamente abundante en el cordén submarino

del archipiélago de Juan Fernandez.

3._BiologiaZhistoria de vida.

Esta especie habita en el talud continental, montafias y cordilleras submarinas; usualmente se
asocia su presencia a fondos duros irregulares con fuertes pendientes y paredes abruptas, a
profundidades de hasta 1200 m. Las mayores concentraciones conocidas de este recurso se
registran frente a Namibia, alrededor de Tasmania y Nueva Zelanda, donde su abundancia ha

permitido el desarrollo de pesquerias de importancia.

4. Objetivos genéticos.

Los estudios existentes de la especie corresponden principalmente a poblaciones presentes en

aguas australianas, Nueva Zelanda y Africa.
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Asi, Smith et al. (1991) evidencidé cambios genéticos que ocurren en el stock sujeto a presion
de pesca, asimismo Smith et al. (1997°) se propuso encontrar diferencias genéticas entre
regiones y entre zonas de pesca. Oke et al. (1999) utilizd6 marcadores microsatélites para
determinar estructura poblacional.

Smith et al. (2002) se centré en determinar las relaciones de los stocks con diversas técnicas,

marcadores moleculares, otolitos, historia de vida entre otros.

5._Marcadores genéticos.

Las técnicas utilizadas en los diversos analisis van desde electroforesis de proteinas,
marcadores de ADN mitocondrial, secuenciacion a microsatélites, actualmente mas utilizado

para diferenciacion poblacional.

Smith et al. (1991) utilizé electroforesis de proteinas analizando tres zonas Chatham Rise NZ,

East Coast, Challenger Plateau, con 9 loci polimérficos.

Smith et al. (1997°) analizé once loci enzimaticos de la costa oriental y Chatham Rise de Nueva
Zelanda. Ademas Smith et al. (19972) trabajé con once loci aloenzimaticos y ADN

mitocondrial con RFLP en la regién control, citocromo b y con 29 partidores RAPD.

Oke (1999) utilizé 10 marcadores microsatélites. Se analizaron seis poblaciones de Australia
(1997-1998), dos del Atlantico Norte (1991, 1998) y una de Namibia (1998).

Smith et al. (2002) us6 cuatro técnicas entre estas los marcadores moleculares, utilizando
electroforesis enzimatica, microsatélites y ADN mitocondrial de la regiéon control. Las enzimas
son Est-1, Gpi-2, Idh-1 y Idh 2, los microsatélites usados son Hat 2 a y Hat 40 (Oke et al.
1999) y por ultimo el marcador mitocondrial, fue digerido con 12 enzimas de restriccién. Las

zonas analizadas se muestran en la siguiente figura:
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6. Principales resultados.

Smith (1986) realiza un estudio aloenzimatico que revela altos niveles de variacién genética

pero con pequefas diferencias significativas entre areas de pesca alrededor de Nueva Zelanda.

Evidencia genética de stocks discretos en el sur de Australia sobre datos de aloenzimas fueron
encontrados por Black & Dixon (1989), pero no soportada a gran escala por Elliott y Ward
(1992), quienes a través del analisis de 11 sistemas polimérficos enzimaticos de ejemplares de
6 localidades alrededor de la costa sur este de Australia, no evidencian subdivision genética, lo
mismo indican para aguas de Nueva Zelanda.

El analisis de Smith et al. (1991) presentd una reduccion significativa en la diversidad genética,
en los Ultimos 6 afios, durante este tiempo la biomasa se redujo a un 70%.

Smolenski et al. (1993) trabajaron con 13 enzimas de restriccion en ADN mitocondrial,
revelando un bajo nivel de diversidad genética en esta especie, sin embargo tres enzimas,
separaron parcialmente South Wales (NSW) con muestras de Tasmania, sin embargo los
autores recomiendan aumentar el numero de muestras y enzimas para determinar una
estructuracidon genética de NSW.

Elliot et al. (1994) mediante andlisis RFLP del ADN mitocondrial obtiene bajos niveles de
diferenciacion del orange roughy entre poblaciones de Australia y el Atlantico, sugiriendo un
patrén histérico de flujo génico transoceanico.

Baker et al. (1995) utilizé secuenciacion del citocromo b en comparacion con la especie
Macruronus novaezelandiae (hoki) de los alrededores de Nueva Zelanda, de la costa occidental

de Tasmania y de Sudéfrica. La variacion genética, tanto por la divergencia media de las
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secuencia como por la diversidad haplotipica, era alta en el orange (0.590, 0.782
respectivamente) y baja en el hoki (0.076, 0.279 respectivamente). Las diferencias en las
frecuencias haplotipicas del orange, de Nueva Zelanda, Tasmania y Sudafrica no son
significativas

Smith et al. (1997°), encontré que habia una heterogeneidad significativa en los datos totales,
sin embargo, dentro de Chatham Rise habia una heterogeneidad espacial y temporal en dos
lugares, pero ninguna heterogeneidad dentro de las muestras de costa oriental. No habia
ninguna relacion significativa entre la heterocigosidad, el esfuerzo de pesca y afios desde el
desarrollo de la pesqueria. Los sitios de costa oriental tenia un promedio mas alto
heterocigosidad que los sitios de Chatham Rise.

Levels of genetic diversity (heterozygosity) in tissue samples of orange roughy from three fishing
grounds in 1982-83 and 1988 (*P>0.05; **P>0.001)

Locus Chatham Rise N.Z. east coast Challenger Plateau

( Pacific Ocean ) (Pacific Ocean) {Tasman Sea)

1982 1988 1983 1988 1983 1988
Est-2 0.54 0.56 0.52 0.54 0.55 0.58
Gpi-1 0.57 0.50 0.67 0.48 0.59 0.43*
Gpi-2 0.08 0.02 0.11 0.00* 0.07 0.00
Idh-1 0.03 0.08 0.00 0.04 0.05 0.00
1dh-2 0.02 0.11* 0.21 0.17 0.19 0.19
Ldh-1 0.25 0.04™ 0.27 0.13 0.25 0.14
Ldh-2 0.00 0.00 0.00 0.00 0.02 0.02
Mdh 0.43 0.28 0.50 0.42 0.38 0.33
Pgm 0.24 0.11 0.22 0.14 0.16 0.11

Smith et al. (19973) encontré una significativa heterogeneidad entre las 4 poblaciones
analizadas en 5 de 11 loci aloenzimaticos, 2 de 9 RAPD y en la frecuencia de los haplotipos del
ADN mitocondrial.

Oke et al. (1999) al analizar los microsatélites, encontré loci altamente polimérficos (entre 14 -
24 alelos). La heterocigosidad observada presentd valores entre 0.721 a 0.978. Los test de
diferenciacion génica, genotipica y Fsr, indicaron diferenciacion poblacional, estos resultados

preliminares sugieren una estructuraciéon entre las poblaciones.
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Table 1 Microsatellite loci in the teleost Orange roughy (Hoplostethus atlanticus Collett). GenBank Accession nos are given under their
appropriate locus

No.of
Locus N (n) Repeat motif alleles Hy* Hg* Flanking primer sequences (5°-3") Size (bp)
Hat2a 150 (6) (GCTC),4(RCTC), 24 0.807 0.879 F: GTETCECAATTTCCTTACCTAC 166-244
AFI46636 R: GCRATTTACAGTTGTGCARTTTCE
Hat3 458 (9) (GT)y5 24 0.721 0.770 F: GATCCAGRGRAAACTCGARRATCTT 116-164
AFI46637 R: ACTACARATACTCCATTCTGATE
Hat78b 174(2) (CT)4(GT)q 16 0.85 0.862 F-CCACTATCRGGCTTTTTATCR 61-149
AFI46638 R: GOETEETAGRGATATGGECAT
Hat% 183(2) (CR)y5 18 0.87 0.89 F: CRAGCCTOGRCAATETATCT 126-164
AFI46639 R: ARCACARACTCTCTAATTCAC
Hat49 87 (2) (C2),(15 bp) (CR)yy 16 0.910 0.764 F: GACTETGARCTCOGACCTC 207-400
AFI46640 R: TATGACCATGATTACGCCRAR
Hat41 96 (1) (GT)(TTTHGT), 14 0.743 0.864 F: CTCRACGARCGTCATCCCRGR 156-184
AFI46641 R: GOCTETTEATAGTCTTCCTC
Hat4 177 (2) (GT)y5 14 0.547 0.767 F. GCTTRAATGGATAATCGAGTGGEAC 166-220
AFI46642 R: TAGGEATETTATAGTGETTCTT
Hat7 137(2) (CT)yy (CR)yy 24 0.910 0.93 F: CTGRCTTTCCACTTCAGASR 207-267
AFI46643 R: GCCTTETRAACTCATTCCGCT
Hat45 92 (3) (GT)yq 24 0.978 0.867 F: CTCCTTATCTGCTGCTTTATG 120-168
AFI46644 R: CACTACCACTCAACCTCARC
Hat19 192(2) (GT)3 (4 bp) (GT)y4 16 0.73 0.70 F. GCTRCARTRRARCCTGACTEG 108-140
AFI46645 R: CTRCCTCGGEACLATGRACTT

Smith et al. (2002) con respecto a el marcador de ADN mitocondrial de la regiéon control, reveld
que no hay heterogeneidad entre la areas, pero la digestion enzimatica del genoma
mitocondrial completo, mostré diferencias entre HOWE y NWCH/SWCH. En la electroforesis de
proteinas, uno de los cuatro loci presentd heterogeneidad espacial, en el analisis inicial de tres
muestras, el resto de las muestras se analizaron con Idh-2b, los dos loci microsatélites no

revelaron diferencias.

Lafon et al. (2006) en el marco de un proyecto FIP 2006-55 se esta desarrollando un estudio
sobre “unidades poblacionales de Orange roughy Hoplostethus atlanticus” con técnicas
genéticas, otolitos y morfometria. En el gen citocromo b, no encontré evidencias de
diferenciacion poblacional. Para el segmento D-Loop, se obtuvieron valores de diversidad
haplotipica (h = 0.97) y nucleotidica (n= 0.034) en aguas chilenas. Los valores de Fsr
generados por el AMOVA y el analisis entre pares de poblaciones confirman la existencia de
diferentes unidades poblacionales del orange roughy en las zonas analizadas desde un punto

de vista genético. Ademas se esta analizando 5 loci microsatélites, para 5 poblaciones.
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7. Informacién complementaria.

En Chile, existen tres zonas principales de extraccidon del orange roughy: Juan Fernandez, Bajo
O'Higins y Los Vilos, dada la separacion geografica, considerando antecedentes de la estructura
espacial del recurso en otros paises y diferencias observadas en la talla media, periodos de
desove y fecundidad, se ha sugerido unidades poblacionales discretas y diferenciables. A partir
de diferencias en la talla media y la época reproductiva se ha planteado que, al menos, los
montes JF1 y JF3 podrian corresponder a unidades poblacionales distintas (Lafon et al. 2007).

Entre los estudios no genéticos destaca el analisis de distribucidon de parasitos llevado a cabo
por Lester et al. (1988), caracteres morfométricos (Linkowski & Liwoch, 1986; Haddon & Willis,
1995), y composicién de elementos traza de otolitos se a demostrado subdivision regional del

orange roughy en aguas australianas.

8. Secuencias:

En Genbank hay 24 secuencias disponibles: 18 microsatélites; 1 secuencia del gen 16S y 5 del

Citocromo Oxidasa I. (http://www.ncbi.nlm.nih.gov). Se encuentran 30 secuencias del gen

Citocromo Oxidasa I en el Fish Barcode. (http://www.boldsystems.org/views/login.php.)

9. Estudios filogenéticos:

Relaciones filogenéticas en Hoplostethus spp. Mediante secuencias de citocromo oxidasa I

enmarcadas en el proyecto Fishbarcode (Encina et al. 2006)

10. Investigaciones Prioritarias:

Resulta esencial estudiar la estructura poblacional de la especie, a fin de poner a prueba la
hipdtesis de trabajo actualmente asumida en las instancias nacionales de manejo, de que esta
especie constituye una sola gran unidad de poblacién a través de toda su distribucién

geografica en aguas chilenas. De ser rechazada tal hipdtesis, serd necesario avanzar en la
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determinacion de cuantas unidades poblacionales (stocks) existen en nuestro pais y cual es su

distribucidn en relacidn a las zonas de operacidén de esta pesqueria.
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1. Nombre cientifico (comun) Engraulis ringens (Jenyns, 1842) (Anchoveta, anchoa,

sardina bocona).

2. Distribucién. Este pez costero se distribuye latitudinalmente a lo largo de Perd (desde
Zorritos 40 © 30°S) y Chile (hasta Chiloé 42°30'S), a una distancia no superior a las 20 millas

desde la costa.

3._Biologia/ historia de vida.
Peces peldgicos que habitan la zona neritica, formando cardiumenes, los que durante el dia se

mantiene a unos 50 m de profundidad y durante la noche suben a la superficie

4. Objetivos genéticos.
Debido al escaso conocimiento de la estructura poblacional de este recurso, un manejo

adecuado requiere la identificacién de unidades reproductivas o stock sobre los que se ejerce la
accion (Uribe-Alcocer & Diaz-Jaimes, 1996). Por lo tanto, el conocimiento sobre la
estructuracion genética de su poblacién por medio de las técnicas moleculares es relevante
para adecuar estrategias de manejo segln su abundancia. Otras aplicaciones genéticas
utilizadas actualmente son las de identificacion de especies, Utiles para diferenciar especies en

productos elaborados y como herramienta de trazabilidad.

5. Marcadores genéticos.

Se estudid la variabilidad de 2 genes nucleares, el intréon 4/5 del gen de Calmodulina (CaM) por

amplificaciéon PCR vy la region ITS (Internal Transcribed Spacers) del ADNr, por PCR y digestidn
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en 139 ejemplares de E. ringens provenientes de las costas de Iquique (20°13'S; 70°09'W) y
Talcahuano (36°41'S; 73°06'W).

Santaclara et al. (2006) trabajaron en la identificacion de cuatro especies de anchovetas
(Engraulis spp), con el gen citocromo b, logrando diferenciar a Engraulis ringens con PCR-RFLP
utilizando las enzimas HTaql y HDde I, con fragmentos de 284pb y 102, 18, 164 pb

respectivamente.

6. Principales resultados.
Por medio de caracteres electroforéticos, se concluyé que desde un punto de vista de la

genética de proteinas, utilizando los marcadores polimérficos AAT-1, AAT-2, EST-1 y IDH-1, no
existirian diferencias entre la poblacién de Talcahuano, Iquique y Caldera, entre 1987 y 1988
(Galleguillos et al, 1994)

Ferrada et al. (2002) para CaM identificaron 8 genotipos en las muestras de Talcahuano y 7 en
Iquique, presentando 1 a 3 fragmentos amplificados de 550 a 1.100 pb. En la digestién del
fragmento ITS amplificado, sélo la endonucleasa Tag®l detecté 3 diferentes genotipos, 2
presentes en Talcahuano y 3 en Iquique. Se discuten las frecuencias observadas para cada gen
y area de estudio. Los resultados llevan a confirmar la existencia de un solo stock, desde un

punto de vista genético.

7. Informacién complementaria.
Aguayo (1976) sugiere la presencia de mas de un stock a lo largo de la costa norte de Perq,

costa sur de Peru costa norte de Chile, esto basado en diferencias en variables de crecimiento.
Jordan (1980) reconoce la existencia de tres subunidades poblacionales de anchoveta para el
Pacifico sur oriental, basdandose en la presencia de huevos en el plancton y en estudios de
caracteres meristicos, morfoldgicos, marcaje-recaptura y en aspectos de fisiolégicos. Estas
subunidades se distribuirian desde Zorritos (4°30°L.S) hasta Atico (16°00°L.S), Peru, otra
desde Atico hasta Antofagasta, Chile (24°00 'L.S) y la tercera desde Antofagasta a Talcahuano,
Chile (36°00 L.S). Posteriormente y mediante el analisis morfométrico y meristico se obtienen
diferencias entre muestras de anchoveta provenientes de la zona centro-sur (Talcahuano) y
norte de Chile (Barrueto, 1993; Herndndez, 1994). Sin embargo, por medio de caracteres

electroforéticos, se concluyé que desde un de punto de vista de la genética de proteinas no
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existen diferencias entre la poblacién de Talcahuano, Iquique y Caldera, entre 1987 y 1988
(Galleguillos et al. 1994)

Valdivia et al. (2007) sugiere la presencia de tres stocks de anchoveta en costas chilenas. Por
ultimo el afio 2007, utilizando parasitos como marcadores de diferenciacién de stock
encuentran que en la costa chilena habria 2 unidades de stock.

8. Secuencias:

En Genbank hay 8 secuencias disponibles: En el ADN mitocondrial, 7 secuencias del Citocromo
b (AY923772) y una secuencia de la regién control. (http://www.ncbi). Se encuentran 7

secuencias del gen Citocromo Oxidasa I en el Fish Barcode. (http://www.boldsystems.org)

9. Estudios filogenéticos:

Grant et al. (2005) realizaron una evaluaciéon molecular genética de bipolaridad en el género de
anchoveta Engraulis spp., con aloezimas y con el gen citocromo b, revelando grandes

separaciones entre anchovetas del Nuevo Mundo y del Viejo Mundo.

10. Investigaciones Prioritarias:

Estan orientadas basicamente al desarrollo sustentable de la especie en el tiempo, ademas de
aplicaciones genéticas en la industria que nos permitan proteger tanto la especie como al

consumidor, utilizando los marcadores moleculares en trazabilidad de alimentos.
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1. Nombre cientifico (comun) Dissostichus eleginoides (Smitt, 1898).
(Patagonian Toothfish, chilean sea bass, merluza negra, bacalao de profundidad,

Austromerluza negra). (www.fishbase.org)

2. Distribucion.

Océano Pacifico, desde Peru hasta el extremo sur de Chile, y en el Océano Atlantico desde
Uruguay hasta el sur de Argentina. En ambos casos asociado a las aguas del talud continental.
También se encuentra alrededor de islas, areas de la plataforma y montes submarinos, en
aguas subantarticas de los océanos Atlantico, Indico y sectores del Océano Pacifico cercanos al

Océano Austral (Evseenko et al., 1995).

3._Biolodgia/ historia de vida.

El bacalao de profundidad (Dissostichus eleginoides Smitt, 1897) es una especie bento-pelagica
de origen subantartico que constituye uno de los mayores representantes de la familia
Nototheniidae (Evseenko et al., 1995) y es uno de los peces mas abundantes en términos de

numero y biomasa en el Océano Austral (Xavier et al., 2002).

4. Objetivos genéticos.

Identificaciéon de stock para las poblaciones del recurso presentes en aguas australes de los

océanos Pacifico, Indico y Atlantico. Estructura poblacional en Atlantico Sur (Shaw et al. 2004).
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5._Marcadores genéticos.

Microsatélites (5 loci: cmrDe4, cmrDel3, cmrDe9, cmrDe30, cmrDe2), especie-especificos
(Reilly & Ward, 1999). Smith & McVeagh (2000) usan 8 loci microsatélites y 11 loci
aloenzimaticos para analizar 5 poblaciones del mar austral en los océanos Pacifico, Indico y
Atlantico. PCR-RFLP en dos regiones mitocondriales, que contiene la regién control D-loop
(partidores 12SARH & 16498) y el segmento correspondiente a la subunidad 2 del complejo
respiratorio NADH Dehidrogenasa (partidores t-Met & Mt-76) (Reilly & Ward, 1999). PCR -
RFLP del segmento mitocondrial ND2 vy la regién control (Shaw et al. 2004). Secuencia parcial
del gene 12S ARNr (Rogers et al. 2004).

6. Principales resultados.

El analisis de 7 loci polimdrficos de aloenzimas no revela heterogeneidad significativa entre las
muestras del Indico y del Pacifico. Los 8 loci microsatélites revelan heterogeneidad significativa
en el total de datos y areas analizadas, sugiriendo flujo génico restringido a través del mar
austral y que las distintas fishing grounds (areas de pesca) pueden soportar stocks
independientes. Existirian “pulsos” de heterogeneidad entre las 3 areas analizadas para los
genes mitocondriales. Shaw et al. (2004) evalua el efecto del frente polar Antartico como
barrera de intercambio genético. Los resultados obtenidos (ADNmt) indican una aguda divisidon
genética entre muestras de la Patagonian Shelf (incluye las Islas Falkland y costa de
argentina)/North Scotia Ridge (entre Falkland Islands y South Georgia) y muestras de Shag
Rocks/South Georgia, mientras que los datos de microsatélites muestran una menor
estructuracién. Esto sugiere que el frente Antartico polar actia como una barrera a la
dispersién larval de las poblaciones de la especie.

Las poblaciones alrededor de Islas Falkland son genéticamente distintas de las de South
Georgia (Atlantico Este), Bouvet Island (Atlantico Oeste) y Ob Seamount (Océano Indico). Las
diferencias encontradas pueden resultar del aislamiento hidrografico y topografico, sitios
separados por frentes oceanicos y aguas profundas. Las areas de South Georgia, Bouvet y Ob
Seamount fueron caracterizadas por haplotipos idénticos. Estas areas estan separadas por

grandes distancias geograficas y aguas que alcanzan los 3000 metros de profundidad, bajo el
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rango de distribucién del bacalao de profundidad (< 2200 m). Como para otros especies de
peces de profundidad las poblaciones del bacalao de profundidad estdn generalmente

estructuradas a escalas regionales y subregionales.

En Chile sélo un estudio FIP (N° 2001-17. 2003. “Asignacién de edades y crecimiento de
bacalao de profundidad”), tiene entre sus resultados, analisis genéticos, donde se evidencié
los productos enzimaticos de 10 sistemas que darian cuenta de 13 loci presuntivos, de los
cuales 6 mostraron algun grado de polimorfismo (MDH-1, IDH-1, PGM-1, AP-1, PGI-1 y PGI-2).
Muestras provenientes de Lebu, Valdivia, Quellobn y Puerto Williams, muestran ser
genéticamente muy similares, a pesar de la distancia geografica. Los niveles de semejanza
encontrados reflejan que existiria un flujo génico entre los distintos grupos considerados

correspondiendo a una sola poblacion.

7. Informacién complementaria.

Estos resultados de diferencias regionales se ratifican con estudios de parasitos (datos sin
publicar), caracteres meristicos y morfométricos (Zacharov, 1976) tasa de crecimiento (Hureau
& Ozouf-Costaz, 1980) y época de desove (Gon & Heemstra, 1990).

8. Secuencias:
En Genbank hay 12 secuencias disponibles: genes ribosomales; 28S, 16S y 12S del ADN

mitocondrial (nUmero de acceso (AY926498), Citocromo b (AF490649), LDH-A (AF170027).

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov). Existen 40 secuencias del gen Citocromo Oxidasa I en el Fish

Barcode. (http://www.boldsystems.org/views/login.php)

9. Estudios filogenéticos:

Bargelloni, L; S. Marcato; L. Zane & T. Patarnello. (2000). Mitochondrial phylogeny of
notothenioids: a molecular approach to Antarctic fish evolution and biogeography. Syst. Biol.
49 (1): 114-129.
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Derome, N; W. Chen; A. Dettai; C. Bonillo & G. Lecointre. (2002). Phylogeny of Antarctic
dragonfishes (Bathydraconidae, Notothenioidei, Teleostei) and related families based on their

anatomy and two mitochondrial genes. Mol. Phylogenet. Evol. 24, 139-152.

Near, T; J. Pesavento & J. Cheng. (2004). Phylogenetic investigations of Antarctic notothenioid
fishes (Perciforme: Notothenioidei) using complete gene sequences of the mitochondrial
encoged 16S rRNA. Mol. Phylogenetic. Evol. 32:881-891.

Sanchez S, Detta A, Bonillo C, Ozouf-Costaz C, Detrich HW & G Lecointre. (2007) Molecular

and morphological phylogenies of the Antarctic teleostean family Nototheniidae, with emphasis
on the Trematominae. Polar Biol 30:155-166.

10. Investigaciones Prioritarias:
Algunos de los estudios prioritarios que potencialmente pueden ser resueltos a través de la
incorporacion de métodos genéticos son: identificacion de stock en la costa chilena, desarrollo

de marcadores moleculares para la trazabilidad de productos derivados del bacalao,

marcadores moleculares ligados al sexo, etc.
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1. Nombre cientifico (comun) Trachurus murphy (Nichols, 1920) (Jurel, jack

mackerel). (www.fishbase.org)

2. Distribucién.

Se encuentra distribuido en las zonas oceanicas y neriticas del Pacifico Sur Oriental, desde el
sur del Ecuador al sur de Chile, cruzando el Pacifico a lo largo de la corriente de deriva del

Oeste o circumpolar hasta Nueza Zelanda y Tasmania.

3. Biologia/Z historia de vida.

El jurel desova en toda la extension oceanica comprendida entre Nueva Zelanda y Chile y
parece ser capaz de completar todo su ciclo vital en la convergencia del Pacifico meridional, sin

necesidad de penetrar en la zona neritica (Bailey, 1989).

4. Objetivos genéticos.

La problematica de la definicidn de la estructura genética poblacional que presentaria esta
especie en su distribucién natural en el Pacifico Suroriental, ha sido abordada en variados

estudios existiendo diversas posiciones en la literatura dependiendo también de Ia
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aproximacion metodoldgica utilizada para tal fin. Asi las proposiciones de los investigadores de
la ex — Unidn Soviética (Elizarov et al. 1993; Storozhuk et al. 1987) postulan la existencia de 4
a mas poblaciones hasta una Unica poblacion en todo el rango de distribucion de la especie.
Otros autores proponen la existencia de dos subpoblaciones, una costera y una ocednica, con
cierto grado de interconexion.

Serra (1991), sugiere la existencia de dos stocks en el Pacifico Suroriental, uno frente al norte
y centro de Peru y otro desde el sur del Peru al sur de Chile, stock que se extenderia en su
distribucién hasta los 90°W. George-Nascimiento y Arancibia (1992), basandose en
antecedentes parasitoldgicos y morfométricos plantean la presencia de dos stocks ecoldgicos

en las costas chilenas, lo que fue también encontrado por Hernandez et al. (1998).

5._Marcadores genéticos.

Mediante aproximaciones genéticas del tipo proteinas polimdrficas Galleguillos y Torres (1988)
analizan muestras de jurel provenientes desde Chiloé, Talcahuano, Juan Fernandez, Iquique,
Perd, muestras oceanicas (39°24’S; 76°45'W). Se comparan las frecuencias génicas de tres
sistemas enzimaticos polimorficos. Al establecer las similitudes genéticas entre todas las
localidades analizadas, se observa que no hay diferencias significativas entre ellas, destacando
las similitudes entre las muestras oceanicas y costeras, discutiendo la relevancia que tiene un
recurso compartido, que se distribuye mas alld de las 200 millas nauticas. Posteriormente en
1996 mediante un proyecto FIP (Sepulveda et al. 1996) se estudia la presencia de unidades de
stocks de jurel en muestras provenientes desde cinco puertos chilenos: Iquique, Coquimbo,
San Antonio, Talcahuano y Puerto Montt. A través de electroforesis de proteinas se obtuvieron
23 loci a partir de 15 sistemas enzimaticos. Con los datos de frecuencias génicas y genotipicas
se procedio a la comprobacién de homogeneidad genética entre las muestras, no encontrando
diferencias significativas, postulando que las poblaciones analizadas de T. murphyi se ajustan
al modelo de poblacién no subdividida, encontrandonos un Unico stock genético de la especie
frente a las costas chilenas.

Mediante técnicas genéticas a nivel de ADN se analiza mediante PCR-RFLP segmentos de genes
nucleares de la especie correspondiente al ITS2 (Internal Transcribed Spacer) digerido con la
enzima Msp I, en muestras provenientes desde la costa chilena; Isla Mocha e Iquique, asi como

muestras ocednicas desde Juan Fernandez, Nueva Zelanda y Australia. Se observa en total 3
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genotipos, cuyas frecuencias no muestran diferencias significativas, existiendo homogeneidad

entre las muestras analizadas para este marcador genético (IFOP, 1998).

6. Principales resultados.

Con el apoyo del sector pesquero industrial norte , el grupo de investigacién de la Universidad
de Chile, del Dr. Elie Poulin analiza la estructura genética del jurel en la costa chilena,
utilizando marcadores moleculares a nivel de ADN mitocondrial y nuclear microsatélites,
ratificando los resultados obtenidos anteriormente mediante otras técnicas genéticas, vy
demostrando la existencia de un stock genético Unico del jurel a lo largo de la costa chilena, y
que se extiende hasta Nueva Zelanda, siendo poblaciones conectadas por un gran flujo génico,
no pudiendo distinguir genéticamente una de otra, el estudio agrega que el jurel se encontraria
en una fase de expansion geografica, colonizando todos los ambientes del Pacifico Sur, siendo
el jurel que se captura en Chile el mismo que sustenta la pesqueria en Nueva Zelanda (Datos
sin publicar)

Cabe destacar que los marcadores microsatélites ocupados por el Dr. Elie Poulan no
corresponden a la especie T. murphyi, estos fueron aislados de la especie Trachurus trachurus,
para el proyecto HOMSIR (QLK5- Ct1999-01438) con muestras del océano Atlantico-noreste al
mar Mediterrdneo. Se aislaron 11 loci microsatélites de los cuales se ocuparon 5 de ellos. Estos
loci revelaron altos niveles de polimorfismo mostrando una heterocigosidad entre 0.7 y 0.88.
Las conclusiones de este trabajo en relacion a los marcadores microsatélites aislados y
utilizados no fueron concluyentes para detectar estructura de la poblacién de T. trachurus.

Por ultimo, en un trabajo para ser presentado en las Terceras Consultas Bilaterales en materia
de conservacién pesquera entre los Gobiernos de Chile y de la Republica Popular de China,
Serra (2004) propone la existencia de dos unidades de stock o subpoblaciones autosustentadas
de jurel en el Pacifico Sur Oriental; una localizada frente a Perd vy la segunda frente a Chile,
que se identifica como el stock chileno de jurel. El jurel que se encuentra en la mitad del
Pacifico a lo largo de la corriente de Deriva del Oeste, al oeste de 100° W, podria ser

considerado como el stock de jurel oceanico, tal como lo propone Evsenko (1987).
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7. Informacién complementaria.

La estructura poblacional y la posible subdivision de la especie es todavia motivo de discusién
(Parrish, 1989), especialmente al tratarse de una especie transzonal. En la costa de América
Latina, esta especie se encuentra fundamentalmente frente a Perd y Chile entre 1°30'N y 58°S
y puede extender su distribucion mas hacia el norte durante algunos periodos de condiciones
climaticas andmalas (El Nifio). Su distribucién puede llegar hasta 900 millas mar adentro,
segun la distribucién de las larvas, cubriendo una extensién de 1.7 millones de km2 (Mathisen

y Tsukayama, 1986)

8. Secuencias:

En Genbank hay 17 secuencias disponibles: Cuatro secuencias del Citocromo b (AY526539) y

trece secuencias de la region control ( AY532719). (http://www.ncbi.nlm.nih.gov). Hay 6

secuencias del CO I en el Fish Barcode.

9. Estudios filogenéticos:

Estudios de taxonomia y filogenia han reconocido a Trachurus murphyi como la especie
presente en las costas chilenas.

Poulin et al. (2004) resolvié la controversia en cuanto al estado taxondmico del jurel de
California y Chile. Sus resultados indican la ausencia de flujo génico entre poblaciones de jurel
a través del tropico Pacifico Este, y sugieren que ellos hayan sido aislados durante al menos
250.000 anos. El jurel del Océano Pacifico del Norte deberia ser reconocido como T.
symmetricus, y aquellos del Pacifico Sur como T. murphyi.

Cardenas et al. (2005) confirman las relaciones filogenéticas del género Trachurus, y realizan
calibracion del reloj molecular. Postulan que la especie contemporanea tiene un antepasado
comun que viene del Mar Mediterraneo, y la distribucion de la corriente geografica, estos son
relacionados con acontecimientos pasados. Proponen que la especie de la corriente, proviene
de linajes antiguos e independientes, caracterizados por una historia evolutiva con dos grandes

procesos de diversificacidon. Sin embargo de requieren nuevos estudios de filogeograficos
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aclaren los procesos microevolutivos que potencialmente explican el modelo macroevolutivo de
diversificacidon en el género Trachurus.

10. Investigaciones Prioritarias:

Dada la necesidad de asegurar la sobrevivencia en el tiempo y espacio de las poblaciones del
recurso jurel Trachurus murphyi, es prioritario, llevar a cabo una identificacion de él o los
stocks de esta especie presentes en las costas de Chile, y describir los parametros genéticos
basicos de sus poblaciones, utilizando técnicas de genética molecular que apuntan al estudio de

su genoma.
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1. Nombre cientifico (comun) Genypterus blacodes (Schneider, 1801). (Congrio dorado,

abadejo, pink ling, Pink cusk-eel). (www.fishbase.org)

2. Distribucion.

La especie G. blacodes se encuentra descrita sélo para el hemisferio sur, encontrandose en las
costas de Australia, Nueva Zelanda, Tasmania, Patagonia Argentina y Chilena (Cohen &
Nielsen, 1978). Su distribucion geografica en Chile va desde Arica (18° LS) hasta el extremo

sur austral (57° LS) (Ojeda et al. 2000)

3. BiologiaZ historia de vida.

Esta especie presenta un comportamiento demersal y habita sobre la plataforma continental,
en el fango, entre rocas o en los bordes de los cafiones submarinos entre los 200 y 400 m de
profundidad (Leible & Alveal, 1982). En relacién a sus aspectos bioldgicos, no se cuenta con
una descripciéon extensa, rescatandose sélo estimaciones bioldgico-pesqueros (Aguayo et al.
1985, 1986, 1987; Aguayo & Zuleta, 1988).

4. Objetivos genéticos.

Anédlisis de regiones microsatélites utilizando partidores especie-especificos aplicables a la
especie Genypterus blacodes generados para la misma especie en aguas Australianas (Ward et

al. 2001). En un intento de establecer las lineas bases para el desarrollo de un manejo
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adecuado de las poblaciones naturales, es que se llevo a cabo esta investigacién para la
determinacion de stock de este recurso y asi verificar la hipétesis de stock unitario para el
recurso Congrio Dorado en la zona pesquera demersal austral (PDA) en Chile (41° 28,6’S - 57°
00’S).

5. Marcadores genéticos.

En cuanto a la utilizaciéon de aproximaciones genéticas Smith (1979) y Smith & Francis (1982),
analizan las enzimas polimoérficas Glucosa Fosfato Isomerasa (GPI) y Fosfoglucomutasa (PGM),
en ejemplares de Genypterus blacodes colectados desde la ZEE de Nueva Zelanda, las
frecuencias de la GPI y PGM acopladas a informacién hidrogréfica, sugieren la presencia de al
menos dos subgrupos genéticos o stocks dentro de las muestras. Los stocks parecen estar
aislados por la zona de convergencia entre dos masas de aguas; aguas subtropicales en el area
norte y aguas subantarticas en el area sur, con una zona de mezcla de stocks, a lo largo del
area de Chatham Rise al este de Nueva Zelanda. En aguas australianas Daley et al. (2000),
mediante andlisis meristicos y morfométria del cuerpo y otolitos, junto a marcadores
moleculares tipo aloenzimas y microsatélites, en muestras provenientes de la pesqueria sur
este de Australia, concluyen que las diferencias en los caracteres meristicos y morfométricos no
son estadisticamente significativas entre las regiones de analisis, y que las diferencias
encontradas a nivel de otolitos se deberian mas bien a efecto de la diferencia en el tamafio de
los peces, evidencias con las cuales no se puede rechazar la hipétesis de stock Unico en el area
de estudio. El analisis genético ratifica los resultados obtenidos anteriormente, no pudiendo
refutar la hipdtesis de stock unico. Ward et al. 2001, utilizando como marcadores aloenzimas
(32 loci) y microsatélites (9 loci), analiza ejemplares provenientes de 5 areas de la pesqueria
sur este de Australia, encontrando valores de subdivisidon poblacional muy cercanos a cero (Fst
0,0052 a -0,0065, con valores P no significativos), no pudiendo rechazar la hipdtesis nula de la

existencia de un Unico stock de congrio dorado en aguas australianas.

6. Principales resultados.

Se analiz6 un total de 210 individuos, los cuales fueron obtenidos de la zona norte y zona sur

de la pesqueria demersal austral (PDA) Entre estas, 78 ejemplares correspondian a la Zona
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Norte, X regién (ZN), 65 ejemplares correspondian a la Zona Sur A de la XII regién (ZSA) y 67
correspondian a la Zona Sur B de la XII region (ZSB).

Se analizaron tres locus Gb 4.2B, Gb 5.2B, Gb411B. utilizando las parejas de partidores
descritos por Daley et al. (2000).

Los tres loci microsatélites analizados para la especie Genypterus blacodes presente en aguas
sur australes de la zona econdmica exclusiva chilena (entre los 41° 28,6’ LS y 57° LS) fueron
altamente variables (Gb4.2B=22; Gb5.2B=21; Gb4.11B=22) con un promedio de 21,6 alelos
por locus en 210 individuos. La heterocigosidad promedio encontrado para la especie
Genypterus blacodes (Gb4.2B,Gb5.2B y Gb4.11B) fue de 0,841+0,016.

Todos los loci analizados presentaron alelos nulos, Gb4.2B, Gb5.2B y Gb4.11B los porcentajes
fueron 0,15, 0,03 y 0,09 para cada uno de los loci analizados respectivamente. Los valores de
subdivisidon poblacional Fst y Rst (especifico para loci microsatélites) indican valores cercanos a
cero con valores de probabilidad >0,05. Los resultados obtenidos, indican una ausencia
diferenciacion genética poblacional de Genypterus blacodes entre las tres localidades

analizadas en aguas sur australes del litoral chileno (entre los 41° 28,6’ LS y 57° 00'LS).

7. Informacién complementaria.

En cuanto al grado de estructuracién poblacional del recurso en su area de distribucién existen
muy pocos estudios, destacandose desde un punto de vista morfoldgico, estudios en aguas de
Nueva Zelandia realizado por Horn (1993), donde a través de analisis del crecimiento
(otolitos), estructura de edad y productividad entre cuatro zonas del area de pesqueria sur,
concluye que las diferencias entre tasas de crecimiento, distribucién de frecuencias de tallas y
edades, indican un minimo flujo génico, y que la zona de estudio deberia ser tratada como
varios stocks. Posteriormente Colman (1995), en un estudio morfométrico (otolitos y
dimensiones craneales), concluye que hay al menos tres stocks de esta especie en la ZEE de
Nueva Zelanda. En Chile el Unico antecedente existente para identificar unidades de stock en
esta especie corresponde a aquella realizada por Chong (1993), basada en el analisis de los
otolitos. Las muestras analizadas corresponden a 1131 otolitos de la zona norte y 1234 de la
zona sur, las que fueron sometidas a analisis multivariado. El resultado de este anélisis
muestra que aun cuando las variables morfométricas presentan diferencias entre las unidades

de pesqueria norte y sur, es decir soporta la existencia de grupos locales, aun la capacidad
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discriminante indica una alta sobreposicion de los grupos lo que impide considerarlos como
unidades discretas. Sin embargo, este estudio no es conclusivo respecto a determinar la
existencia de una o mas unidades de stock, siendo necesario incorporar otras técnicas mas
finas de analisis.

8. Secuencias:

En Genbank existen 15 secuencias de microsatélites disponibles.

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov). Ademas, existen 5 secuencias de Citocromo Oxidasa I en el

Fish Barcode. (http://www.boldsystems.org)

9. Estudios filogenéticos:

Relaciones filogenéticas entre especies del género Genypterus presentes en chile mediante
secuenciacion del Citocromo Oxidasa I (COI) bajo el marco del proyecto Fishbarcode. (Canales-
Aguirre, 2007)

10. Investigaciones Prioritarias:

Algunos de los estudios prioritarios que potencialmente pueden ser resueltos a través de la
incorporacion de métodos genéticos son: desarrollo de marcadores moleculares para la

trazabilidad de productos derivados, marcadores moleculares ligados al sexo, etc.
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Fuente: http://pond.dnr.cornell.edu/nyfish/Salmonidae/salmonidae.html

1. Nombre cientifico Salmo salar (Linnaeus, 1758 )

2. Nombre comun Salmoén del Atlantico, Atlantic salmon, black salmon.

3. Distribucion

Historicamente el Salmén del Atlantico se distribuia el Noratlantico desde la Bahia de Ungava
hasta el lago Ontario y en la parte sur hasta Connecticut en Norteamérica, y desde el Mar
Blanco en Rusia hasta Portugal en la costa Europea. Sin embargo debido a efectos
antropogénico como la construccion de diques o embalses, deterioro de la calidad de agua
debido a la expansién de las urbes asi como los cambios en las practicas agricolas, su
distribucién natural a declinado o a comenzado extinguirse en muchos de los rios navegables o
industriales aunque aun es posible encontrarlo en rios de Espafia, Francia, Reino Unido,
Irlanda, Noruega, Suecia, Finlandia, Islandia, Groenlandia, Rusia y Argentina (Mills 1991,
Maitland & Campbell 1992). Soto y Jara (1995) han informado la presencia de salmén del
Atlantico en aguas continentales del extremo sur de Chile, producto de escapes accidentales de
centros de cultivo.

Actualmente, el 94% de salmén de Atlantico proviene de centros de cultivo, producto de
exitosas, desde el punto de vista productivo, traslocaciones a paises como Chile y Tasmania
donde esta especie naturalmente no habita. En tanto, las poblaciones naturales siguen
decayendo producto de la competencia entre las especies naturales y las escapadas de los

centros de cultivo.
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4. Biologia/ historia de vida.

El salmdn del Atlantico es una especie anadromo (comienzan su ciclo de vida en agua dulce i
luego migran a agua de mar) de distribucion bentopelagica (0-210m) que habita aguas que
fluctian entre los 2-9°C. Durante la fase de agua dulce los juveniles permanecen en este
ambiente durante 2 o 3 afios migrando al mar por uno o mas afios para finalmente volver a sus
tributarios a desovar. Una vez que desova so6lo unos pocos mueren y la mayoria vuelve
nuevamente al mar para desovar en el proximo periodo reproductivo. Los adultos son de color
plateados con visos azul-verdosos, durante el periodo de reproduccién (en agua dulce) pierden
su coloraciéon plateada torndndose verdes o marrones rojizos principalmente los machos. Los
juveniles se alimentan principalmente de insectos acuaticos, moluscos, crustaceos y pequefios
peces mientras que a dieta de adultos la conforman alevines de diferentes especies peces y
pequefos arenques, caballas y bacalaos.

El salmdn del Atlantico es distinguible del salmdn del Pacifico a que tiene 13 rayos en la aleta
anal, la mandibula es moderadamente larga. La forma y longitud de la cabeza asi como la
profundidad del cuerpo varia con cada estado de madurez sexual.

En promedio una hembra deposita 1500-1800 huevos por kilo de peso corporal. Los huevos de
color naranjo palido, grandes y esféricos son depositados a una profundidad de 12,7-25,4 cm.
Luego de la eclosién un alevin de aproximadamente 15 mm permanece enterrado en la grava

absorbiendo su saco vitelino durante cerca de 6 semanas.

4. Objetivos genéticos
Conocer las variables reproductivas de S. salar mantenidos bajo condiciones controladas en el

sur de Chile.

5. Principales resultados
El periodo reproductivo se desarrolld en otono durando 43 dias. Los pesos promedio de los

ejemplares maduros fueron de 6,4 kg en las hembras y 7,0 kg en los machos. La fecundidad
promedio de las hembras fue 5998 + 1404 huevos y 946+ 210 huevos/kg. El volumen
promedio y relativa de la eyaculacion de los machos fue de 47.7 = 32.8 cm3/kgy 7.2 6+5.44
cm3/kg, respectivamente asi como también la densidad promedio del esperma (5.83 + 3.75

espermios/cm3. Los autores dan cuenta que estos son los registros mas bajos reportados para
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esta especie en la literatura. Registraron ademas una correlacién negativa entre el peso de los
machos y las variable reproductivas, mientras que las hembras mostraron un patréon similar al

registrado en otras especias salmodnidas.

8. Secuencias

Actualmente GenBank registra 641926 secuencias que incluyen el genoma completo
mitocondrial de esta especie asi como también 3 instituciones estan llevando a cabo el
proyecto de Genoma del Salmén del Atlantico. Entre ellas estan:

1. Genomics Research on Atlantic Salmon Project (GRASP) desarrollado por la Universidad de
Victoria y Simon Fraser en el Reino Unido. Los investigadores involucrados analizaran el
genoma del salmén a fin de desarrollar su mapa asi como aprender de la tasa y modo de
evolucion, entre otros objetivos.

2. FRS Freshwater Laboratory, Faskally, Pitlochry, Perthshire, Scotland, UK/FRS Marine
Laboratory, Aberdeen, Scotland, UK, University of Aberdeen, UK han desarrollado un mapa de
ligamiento utilizando marcadores microsatélites en 15 grupos de ligamiento y adicionalmente
14 marcadores no ligados.

3. AKVAFORSK, Institute of Aquaculture Research, Aas, Norway utilizando familias de
hermanos dentro de familias de medios hermanos paternos de poblaciones Noruegas construyo
un mapa de ligamiento que incluye 54 marcadores microsatélites y 473 marcadores del tipo
AFLP. Tanto mapas de hembras como machos fueron generados con 25 grupos de ligamiento

en comun entre ambos mapas.
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1. Nombre cientifico (comun) Xiphias gladius (Linnaeus, 1758)

(Pez espada, Albacora).

2. Distribucidén.

Se distribuye en el océano Atlantico, Indico y Pacifico: aguas tropicales y templadas y a veces

frias, incluyendo Mar Mediterraneo, Mar de Marmara, Mar Negro, y el Mar de Azov.

3. Biologia/Z historia de vida.

Es un pez peladgico, de gran tamano, alcanza una talla maxima de 600 cm y un peso de hasta
500 kg. Presenta aletas espinosas, siendo la dorsal grande y carece de aletas pélvicas. Dorso
azul oscuro mas o menos intenso, flancos mas claro con reflejos bronceados y vientre plateado.
Se caracteriza por la fusion y prolongacion de los huesos de la mandibula superior que forman
un pico rigido similar a una espada que, a veces, representa hasta un tercio de la longitud total

del cuerpo. Vive en mares tropicales y subtropicales.

4. Objetivos genéticos.

La falta de conocimientos sobre la estructura del stock y el comportamiento migratorio del pez

espada constituye un freno a la implementacion de una ordenacién duradera de este recurso,
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es por esto que, la mayoria de los estudios genéticos en esta especie se han orientado al

analisis de estructuracion de stock

5._Marcadores genéticos.

Las técnicas utilizadas en el anéalisis poblacional, son diversas desde electroforesis de proteinas
(Grijalva-Chon et al. 1996), siendo la mas utilizada el DNA mitocondrial (Kotoulas, 1995; Reeb
et al. 2000), especificamente de la regidon control (Bremen, 1995; Bremen 1996; Chow et al.
1997; Grijalva-Chon et al. 1994; Rosel & Black, 1996; Jean et al. 2007), DNA nuclear

calmodulina (Chow et al. 2001), hasta estudios con microsatélites (Jean et al. 2007).

6. Principales resultados.

Chow (1994) analizdé el gen mitocondrial que codifica el Citocromo b, de 10 especies, entre
estas Xiphias gladius, procedentes del océano Atlantico, Indico y Pacifico, el fragmento
amplificado dio 360 pb. y no se observd diferencias entre las especies, se emplearon 13
enzimas de restriccién, sobre los fragmentos para ver polimorfismo, dentro de cada especie y
entre las distintas especies. El polimorfismo entre las distintas especies se observd con 9
endonucleasas. Se establecieron protocolos simples de identificacion para cada muestra
oceanica. Asi, todas las especies del Indo-Pacifico pudieron distinguirse por analisis genotipico
con tres enzimas de restriccion Alu I, Bsal I y Taq I y cinco especies procedentes del Atlantico
se identificaron por medio de dos de estas enzimas Bsal I y Taq I.

Grijalva-Chon et al. (1994) y Chow et al. (1997), encontraron homogeneidad en la frecuencia
de haplotipos entre el Océano Indico y Pacifico, pero se han detectado diferencias significativas
entre muestras del norte del Atlantico y el Sur.

Grijalva Chon 1994; Chow 1998. Usando RFLP de ADNmt en muestras del lado occidental,
central vy oriental del Pacifico norte, sugieren que existe un alto flujo que previene la
diferenciacion poblacional, por lo que las muestras del Pacifico norte representaria un stock
unico.

Rosel & Block (1996), Bremen et al. (1996), Chow et al. (1998) estudiando la frecuencia de
distribucién de haplotipos del ADN mitocondrial han mostrado diferencias significativas entre

muestras del Mediterraneo, Atlantico y Pacifico, lo que estaria indicando que las poblaciones se
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estructuran a una escala global, ya que las estimaciones de intercambio genético entre
poblaciones de una misma cuenca presentan un alto grado de panmixia.

Grijalva-Chon et al. (1996) estimaron la variabilidad aloenzimatica, comparando muestras
provenientes de baja California y de las Islas de Hawai. Utilizaron cuatro sistemas variables
Fosfoglucoisomerasa, Octanol deshidrogenasa y proteinas totales, encontrando diferencias
significativas para las frecuencias alélicas entre muestras en el locus PROT3. El pez espada del
Pacifico tienen una baja heterocigosidad (0.020) comparadas con 0.055 para el resto de peces
marinos.

Henriquez (1999) Estudiaron la variabilidad genética de Xiphias , en Valparaiso y Lebu de Chile,
con electroforesis de proteinas, en las que se visualizé los productos enzimaticos de 9 sistemas
que dan cuanta de 13 loci presuntivos. De estos 4 fueron monomorficos y 9 polimdrficos,
ademas se observd la ausencia de diferencia entre los patrones genéticos, evidenciando que
se trataria de un mismo grupo poblacional.

En Chile existen pocos andlisis genéticos en esta especie sin embargo, en marco de un
proyecto FIP (Yafiez, 2002), se desarrolld un analisis poblacional con ADNmt y electroforesis de
proteinas. El gen D-loop fue digerido con 6 enzimas de restriccién. Para la electroforesis de
proteinas, obtuvo un total de 16 sistemas proteicos con 26 presuntos loci. De estos, 21
resultaron monomorficos y 5 polimorficos; PGM-1, GLIO, AAT-2, PGI-2 e IDH-2, lo cual entrega
un porcentaje de polimorfismo de 19.2%. Este andlisis genético no mostrd desviaciones de
equilibrio de Hardy-Weinberg para ninguna de las poblaciones analizadas. El niumero promedio
de alelos por locus y por poblacién varié entre 2 y 3. Los valores de heterocigosidad por
muestra fluctuaron entre 0.082 = 0.027. La heterocigosidad promedio por locus por individuo
para esta especie fue de 0,024 = 0,033. El analisis comparativo entre muestras se obtuvo un
valor promedio de Fsr= 0.018, no significativo, lo que sugiere que no existen diferencias entre
las muestras analizadas. Los valores de identidad genética fluctuaciéon entre 0.996 y 1,
reafirmando la alta homogeneidad genética de frecuencias aloenzimaticas entre las seis
muestras analizadas.

El fragmento del ADN mitocondrial utilizado, fue D-loop. Se analizaron 5 enzimas para ver
polimorfismo: Alu I, Dde I, Nla III, Rsa I y Taqg I. Con Alu I, Hha I se detectaron 4 haplotipos
diferentes y para Rsa I se observd 7 haplotipos. El andlisis para este gen considerd, 61
ejemplares de la zona costera de Chile, 18 de Juan Fernandez, 26 de Ecuador, 24 de México,

33 de Hawai y 33 de Australia. Los patrones de bandas obtenidos, corresponden a homocigotos
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del alelo A, para todas las poblaciones analizadas, no se observaron ejemplares heterocigotos,
indicando una alta homogeneidad para el Pacifico y no permite realizar una diferenciacion.
Reeb et al. (2000) secuenciaron las bases de la regién control d-loop del ADNmt de ejemplares
provenientes del Océano Pacifico norte y Pacifico sur, las del Oeste divergen de manera
significativa, mientras que las del Pacifico Este parecen ser genéticamente continuas. En
términos de manejo pesquero, se deberia considerar al menos la existencia de dos stock uno
Sur vy otro Norte, donde migran a través de las zonas costeras de varias naciones y tienen
ademas presencia en aguas internacionales.

Chow & Takeyama (2000). Usando el gen Calmodulina y la regiéon control, se detectd
polimorfismo por RFLP y se secuenciaron nucleétidos para muestras de Mediterraneo, Atlantico
y del Indopacifico, Los autores, sefalan diferencias significativas en las frecuencias alélicas
para el gen nuclear entre el Mediterraneo y del Atlantico Noreste respecto de las del Atlantico
tropical y el Indopacifico. Un analisis combinado del gen Calmodulina y D-loop indican que
existen a lo menos 4 unidades reproductivas: Mediterrdneo, Atlantico Noreste, Atlantico Sur e
Indo Pacifico.

Chow et al. (2001) encontraron diferencias considerables en el genotipo y las frecuencias
alélicas en el locus del gen Calmodulina, entre muestras del Atlantico del norte y del Atlantico
Sur. Las frecuencias del alelo A oscilaron entre 0.464 a 0.517 en las muestras del norte,
mientras aquellos en el sur se extendieron de 0.84 a 0.917. Esta diferencia es estable durante
un periodo largo de tiempo (6 a 9 afios). La zona limite entre los stocks del Norte y el Sur
podria estar localizada entre los 10°N y los 20°N.

Chow et al. (2003) investigo la variacion genética en el locus del gen Calmodulina para un total
de 109 muestras del pez espada del Atlantico, los individuos se reunieron en el afio 2002. Los
resultados confirmaron la presencia de dos stocks de pez espada genéticamente distintos en el
Atlantico. Cuarenta y dos de 109 individuos fueron analizados entre 10N y 20N, supuestamente
una zona divisoria. La muestra occidental (48W) (n=18) mostrd un intermedio de frecuencias
alélicas entre el norte y stocks del sur, y muestras del Este (28W a 37W) (n=24) mostraron
mas afinidad con aquellos del sur.

Ching-Ping Lu et al. (2006), estudiaron la estructura demografica genética del pez espada
usando muestras del Océano Indico y Oeste del Océano Pacifico entre los afios 1999 y 2003.
Se analizd un total 175 individuos que comprenden 9 unidades muestreales (2 unidades del

Océano Pacifico y 7 del Océano Indico). El estudio se realizd, usando la secuencia completa de
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ADN mitocondrial, de la regidon de control (841 bp en la longitud), con un total de 142
haplotipos con una diversidad haplotipica (h) de 0.9967 y la diversidad de nucleotidica (n) de
0.01476 + 0.00046. Subdivisiones significativas demograficas descubiertas por el Fst y el
analisis de discrepancia molecular (AMOVA) indicaron que las muestras de las aguas de
Madagascar del norte y Golfo de Bengala eran 2 grupos distintos comparados a otras
poblaciones de Océano Indico y Océano Pacifico de Oeste, en concordancia con estudios
anteriores que indican la poblacion de pez espada mundial. Se sugiere que la estructura del
stock en la regién de Indo-Océano-Pacifico puede ser resumida en los grupos siguientes: un
drea de Madagascar del norte, Golfo de Bengala, y el resto de Océano Indico y Océano Pacifico
occidental, asi proporcionando informacion importante para las unidades de direccién del pez
espada en la regidn del Indo-Pacifico.

Jean et al. (2006) estudid la estructura del stock del pez espada de cuatro areas del Sudoeste
del Océano Indico usando PCR-RFLP sobre la region control de mtDNA y seis loci
microsatélite. No hay diferencias significativas entre las cuatro areas con ambas técnicas
moleculares, sugiriendo un stock uUnico en el Sudoeste del Océano Indico.

Jean et al. (2007) realizando el analisis de la region de control del ADN mitocondrial y de 6 loci
microsatélites permitid resaltar una fuerte heterogeneidad dentro de la poblacion, lo que
sugiere la existencia de un stock Unico en esta regién del océano indico. Sin embargo, la escala
geografica y el tamafio de la muestra son probablemente insuficientes para permitir la
observacién de diferencias significativas entre las 4 zonas estudiadas.

Kasapidis et al. (2007) analizd 4 loci microsatélites para caracterizar tres individuos marcados-
recapturados del Atlantico. El examen de datos genéticos en combinacién con informacién de
marcado-recaptura puede facilitar el estudio de aspectos relacionados el crecimiento tanto

individual como del stock.
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Resumen de los analisis genéticos en Xiphias gladius, por Ward, 2001

Table 3. Summary of past genetic work on the swordfish. Samples within parentheses
cannot be readily distinguished (Pac=Pacific Ocean. Atl=Atlantic Ocean. Ind=Indian
Ocean. Med=Mediterranean Sea. N=north. C=central. E=east).

Technique n Conclusion regarding stock structure Ref.
mtDNA-RFLP 148 (NW-Pac. NC-Pac. NE-Pac) a
mtDNA-RFLP 204  (S-Ad) (W-Med. C-Med. E-Med) b
mtDNA-d loop-seq 50 (NE-Atl. NW-Atl, S-Atl. NE-Pac) (Med) c
mtDNA-d loop-seq 159 (NE-Pac. SE-Pac, NC-Pac. NW-Pac) (NW-Atl. S-Atl) (Med) d
allozyme 94 (NC-Pac) (NE-Pac) e
mtDNA-d loop-seq 112 total N = 247 (NE-Pac) (NW-Atl. NE-Atl) (S-Atl) (Med) f

mtDNA-d loop-RFLP 135

mtDNA-d loop-RFLP 456 (NW-Pac, NC-Pac, NE-Pac. SE-Pac, SC-Pac, C-Ind, E-Ind. g
S-Atl) (NW-Atl) (Med)

mtDNA-d loop-RFILP 698 (Ind. Pac) (INW-Atl C-Atl, S-Atl) (Med) h
nDNA-CalM 567 (Ind. NW-Pac. SE-Pac) (C-Atl. S-Atl) (NW-Afl. Med)
mtDNA-d loop-seq 281 *NW-Pac—NC-Pac—NE-Pac—SE-Pac—SC-Pac—SW-Pac i

* A o shaped distribution was hypothesised. See text.

a, Grijalva-Chon et al. 1994: b. Kotoulas et al. 1995: c. Alvarado Bremer et al. 1995: d.
Rosel and Block 1996: e, Grijalva-Chon et al. 1996; f. Alvarado Bremer et al. 1996; g.
Chow et al. 1997; h. Chow and Takeyama 2000; i, Reeb et al. 2000

Estos antecedentes nos indican que existirian al menos cuatro grandes stocks genéticos en los
diferentes océanos: un grupo Mediterrdneo, otro del Atlantico Norte, otro Sur Atlantico y el

resto Indo-Pacifico.

7. Informacién complementaria.

. Ha sido dificil demostrar que esta especie se estructure poblacionalmente dentro del Pacifico
ya que el grado de diferenciacion del pez espada en esta cuenca es muy bajo (Yafiez 2002).
Sakagawa y Bell (1980) sugieren dos hipdtesis, un Unico y amplio stock en el Océano Pacifico,
y tres stock separados con un centro de concentraciéon en el Pacifico Noroeste, Sudoeste y Este,
basado en la tendencias de la CPUE de la pesqueria palangrera y en la distribucion de las
larvas. Sosa-Nishizaki & Shimizu (1991) sugiere la existencia de dos poblaciones en el Pacifico

Este, el de Baja Peninsula de California y el de Sudamérica, basado en el patrén la CPUE media
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mensual de la pesqueria palangrera japonesa. Las poblaciones parecen estar interconectadas a
través del Ecuador, lo que podria permitir, desde el punto de vista administrativo pesquero,
establecer dos unidades de explotacion en el Pacifico, un stock norte y otro sur que convergen

en el Ecuador.

8. Secuencias:

En Genbank hay 1520 secuencias disponibles de las cuales su gran mayoria son del ADN
mitocondrial para la region control con unas 1380 secuencias, ademas de secuencias del
Citocromo b, Citocromo Oxidasa I, entre otros. Existen 5 secuencias del gen Citocromo Oxidasa

I en el Fish Barcode.

9. Estudios filogenéticos. no existe informacion

10.1nvestigaciones Prioritarias:

La comprension incompleta sobre la estructura del stock de pez espada hace dificil determinar
un plan de manejo adecuado para la pesqueria. La autoridad pesquera requiere entonces de
informacidn actualizada sobre el recurso y su dindmica, para poder establecer plataformas de
manejo y administracién. En este contexto nace la necesidad de aumentar el conocimiento

sobre las caracteristicas de la fraccidon poblacional y del ecosistema existente.
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1. Nombre cientifico (comun) Merluccius australis (Hutton 1872)

(Merluza del sur, Southern hake).( www.fishbase.org)

2. Distribucién.

Se distribuye desde los 38922’ hasta los 55°S hacia el extremo sur de Chile, incluyendo tanto

aguas exteriores como interiores de la X, XI y XII Regidn

3._Biologia/ historia de vida.

Es un pez de habitos demersales del Pacifico suroriental, batimétricamente, la especie se
distribuye entre los 70-100 m de profundidad en las aguas interiores de los canales y fiordos
de la X y XI regiones, hasta profundidades entre 200 y 500 m en las aguas exteriores de la

zona austral.

4. Objetivos genéticos.

Los principales objetivos de la evaluacidon y manejo de las poblaciones de recursos naturales es
la identificacion de él o los stocks sobre los cuales se esta ejerciendo la accion pesquera o de
extraccion, ademas del nivel de migracion o flujo génico que conecta las subpoblaciones o
stocks; ya el stock es la unidad basica sobre la cual deben sostenerse las evaluaciones y las
medidas de ordenamiento (Tyler, 1988). La finalidad de identificar los stocks de un recurso en
particular es entender la dindmica de su diferenciacion espacial, temporal, y aplicar estos

conceptos en la conservacidon y manejo de las especies (Winans, 1987).
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Ademas para esta especie se han desarrollado investigaciones orientadas a la identificacion de

especies.

5._Marcadores genéticos.

Para la identificacion de stock se han utilizado electroforesis de proteinas y la técnica PCR y
RFLP para analizar la region ITS (Internal Transcribed Spacer), ademas se analizo el gen
Calmodulina del ADN nuclear, y la regidon Citocromo B, D-loop y NADH del ADN mitocondrial,

utilizando partidores universales aplicables a un gran numero de especies de peces.

6. Principales resultados.

Smith et al. (1979), mediante electroforesis de proteinas con 2 enzimas polimoérficas (PGI,
IDH) estudié poblaciones provenientes de 4 areas del sur de Nueva Zelanda, no encontrando
ninguna diferencia significativa en frecuencias alélicas entre las cuatro areas, y con la
sustentacion de evidencia de datos bioldgicos llega a la conclusién que no habria estructuracién
poblacional, evidenciando la presencia de un stock de M. australis alrededor de Nueva Zelanda.
El Instituto de Fomento Pesquero en 1994, realiz6 su estudio a través de 3 técnicas:
marcadores genéticos, analisis de la carga parasitaria y estudios morfométricos. Para el caso
de los marcadores genéticos de analizan un total 670 ejemplares, 400 correspondientes a
aguas exteriores y 270 a aguas interiores. Este analisis se realiza a través de electroforesis de
proteinas e indica que no existen diferencias significativas en las muestras que provienen de
aguas exteriores e interiores de la Pesqueria Demersal Austral (PDA) (Chong y Galleguillos,
1993).

Lillo S. et al. (2004) De acuerdo a los valores obtenidos mediante Indice de Fijacion (Fst) y
NUumero de migrantes por generacion (Nm), existe un flujo génico abierto e importante entre
las localidades en estudio, lo que sugiere la existencia de un solo grupo poblacional entre la X y
XII Regidn. En conclusién Merluccius australis, no presentd diferenciacion poblacional en la
zona sur austral de Chile presentando una sola unidad poblacional panmictica, y un flujo

genético libre en la poblacion.
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Perez et al. (2005) desarrollo de una herramienta diagndstico basada en ADNr y citocromo b
gue permiten detectar ADN de Merluccius y discriminar 12 especies de merluzas, 10 de ellas de

importancia comercial.

7. Informacion complementaria.

Los resultados genéticos son concordantes con los resultados encontrados a través de la
composicion y magnitud de la fauna parasitaria y de la morfometria de merluza del sur, que
indica una alta similitud cualitativa entre las zonas de pesca. Por otra parte, Chong vy
Galleguillos (1993) considerd el analisis de estructuras duras (otolitos sagitales), debido a que
estos analisis han entregado importante evidencia fenotipica entre individuos de diferentes
unidades poblacionales. A través de andlisis multivariado de los otolitos se concluye que las
variables morfoldgicas soportan la existencia de grupos locales, las variables discriminantes
muestran una sobreposicion significativa e indica que estos grupos presentan un alto grado de
mezcla, lo que impide considerarlos como unidades discretas, requisito basico para definir una
unidad de stock. En definitiva y en base a estos resultados podemos indicar que se trataria de

una unidad de stock de merluza del sur sobre la cual opera la PDA.

8. Secuencias:

En Genbank hay 9 secuencias disponibles: uno 16S y 12S , 3 secuencias del Citocromo b, 3 de

la regidn control, y una del ITS.). (http://www.ncbi.nlm.nih.gov). Existen 9 secuencias del gen

Citocromo Oxidasa I en el Fish Barcode. (http://www.boldsystems.org/views/login.php

9. Estudios filogenéticos no existe informacion

10. Investigaciones Prioritarias:
El desarrollo de marcadores moleculares para la trazabilidad de productos elaborados, es

fundamental para potenciar la exportacion de productos al extranjero, asegurando

genéticamente su identificacion.
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1. Nombre cientifico (comun) Merluccius gayi gayi (Guichenot, 1848). (Merluza comun,

Pescada, Merluza chilena, Maltona, chilean hake, south pacific hake). (www.fishbase.org)

2. Distribucién. La merluza comun (Merluccius gayi gayi) presenta una amplia distribucion
en la costa de Chile, que abarca desde Antofagasta (23° 38’S) hasta el canal Cheap (47° 08'S),

mientras que batimétricamente se localiza desde los 50 a 500 metros de profundidad.

3. Biologia/Z historia de vida.

La merluza comun es un pez teledsteo de cuerpo alargado, ligeramente comprimido. La cabeza
es suavemente deprimida, su boca es protractil y los ojos grandes. El color del cuerpo es
acerado, azul verdoso en el dorso y blanquecino en el vientre (Lorenzen et al. 1979).

Su alimentacién se basa en crustaceos, peces teledsteos y moluscos (Lorenzen et al. 1979),
destacdndose que esta especie presenta una alta incidencia de canibalismo (CORFO/IFOP,
1996).

4. Objetivos genéticos.

Oyarzun (1997) realizd un analisis de diferenciacidon poblacional de Merluccius gayi en la costa
de Chile.

Herndndez et al. (2000) realizd una diferenciacién génica entre Merluccius gayi gayi Yy
Merluccius gayi peruanus mediante electroforesis de proteinas. Se compararon los taxa en
cuanto a su heterocigosidad y polimorfismo, ademas, se calcularon los indices estandar de
Identidad (I) y Distancia genética (D) utilizando el programa BIOSYS 1.7.

Galleguillos et al (2000) describié la variabilidad enzimatica para la merluza chilena (Merluccius

gayi gayi), usando muestras de varias localidades de la costa Chilena.
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5._Marcadores genéticos.
Oyarzun (1997) Mediante estudio eletroforético resolvid los siguientes loci polimorficos PGI-1,

PGI-2, PGM-1, IDH-1, IDH-2 Y AAT-1 con muestras de Coquimbo (n=370), San Antonio
(n=390), Talcahuano (n=380) y Puerto Montt (n=370). Por otro lado se trabajé con ADN
mitocondrial con muestras de Coquimbo, San Antonio, Talcahuano y Valdivia, 50 individuos por
zona, se amplificd la regidén control, utilizando los partidores L -19 y 12 SAR, se probaron 9
enzimas de restriccion Alul, Avall, Bfa I, Hae III, Hinf I, Hpa II, Nci I, Rsa I, Sau 96
comparando las zonas extremas Coquimbo y Valdivia con las enzimas polimérficas: Ava I, Bfa
I, Sau 96.

Hernandez et al (2000), analiz6 25 individuos de cada especie, con 16 enzimas Alcohol
deshidrogenasa (ADH-1,ADH-2), Isocitrato deshidrogenasa(IDH-1), Glicerol 3 fosfato
deshidrogenada (G3PDH-1,G3PDH-2), sorbitol deshidrogenada (SDH-1, SDH-2), lactato
deshidrogenada (LDH-1,LDH-2), malato deshidrogenada (MDH-1, MDH-2), Enzima malica (EM-
1,EM-2), fosfo-gluconato deshidrogenada (6PGDH-1), Tetrazolio oxidasa (TO-1), Aspartato
aminotransferasa (ATT-1), Fosfoglucomutasa (PGM-1), Esterasa (EST-1, EST-2, EST-3, EST-4),
Amino peptidasa (AP-1, AP-2, AP-3), Anhidrasa carbonica (CA-1,CA-2,CA-3), Glicoxalasa
(GLIOX-1), Fosfoglucoisomerasa (GPI-1,GPI-2) y Proteinas Totales (PT-0,PT-1,PT-2,PT-3, PT-4,
PT-5).

Galleguillos et al. (2000), en este estudio utilizd las enzimas Isocitrato deshidrogenasa (Idh),
Aspartato amino transferasa (Aat), Fosfoglucomutasa (Pgm) y fosfoglucosa isomerasa (Pgi),

con muestras de Coquimbo, San Antonio, Talcahuano y Puerto Montt.

6. Principales resultados.

(Oyarzun, 1997) En cuanto a los loci polimorficos PGI-1, PGI-2, PGM-1, IDH-1, IDH-2 Y AAT-1.
Los parametros de variabilidad genética, presentan valores sin grandes diferencias por
localidad y tiempo, ademas los rangos de fluctuacién entre estos son minimos, demostrando
una alta homogeneidad.

(Hernandez et al. 2000) Procesaron 25 individuos de M. gayi gayi de la zona de Talcahuano
(Chile) y 25 individuos de M. gayi peruanus del Puerto de Paita (Peru). Se detecté el producto
génico de 33 loci homdlogos. Los taxa presentan movilidad diferencial de los alelos en los loci

monomoérficos EM-2*, AP-1* y CA-1* y en el locus polimérfico EST-3*. Merluccius gayi gayi
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resultd ser el taxdn con mayor variabilidad, con un polimorfismo de 24% y una media de
heterocigosidad esperada de 0,072. Merluccius gayi peruanus presentd un polimorfismo de
18% y una media de heterocigosidad esperada de 0,037. La identidad genética entre los taxa
fue 0,873, de donde se estima un tiempo de separacién que va entre 900.000 y 2.000.000 de
afnos (Pleistoceno).

(Galleguillos et al. 2000) Los resultados del andlisis no mostraron ninguna diferencia alélica
significativa entre las muestras, con un Fst promedio de 0.007 para todos los lugares y
muestras. Una prueba de heterogeneidad para todos los lugares y especimenes de las cuatro
localidades mostré sélo dos valores significativos. Asi, poblaciones de merluza chilenas a lo

largo de la costa de Chile aparecen ser genéticamente homogéneas.

7. Informacién complementaria.

Esta especie presenta un desove parcial, con un maximo a fines de invierno. El crecimiento
difiere entre los sexos y la talla de primera madurez en hembras es de 35 cm, aumentando
latitudinalmente de norte a sur (CORFO/IFOP, 1996). La merluza desova practicamente en toda
el area de su distribucidén, concentrandose la mayor parte de la poblacidon desovante en el norte

de Valparaiso.
8. Secuencias:
En Genbank hay 17 secuencias disponibles: 16 genes del ADN mitocondrial (16S, 12S, Cyt b,

COI, D-loop) (DQ274025) y un gen ITS. (http://www.ncbi.nlm.nih.gov). Hay 5 secuencias del

gen Citocromo Oxidasa I en el Fish Barcode. (http://www.boldsystems.org/views/login.php).

9. Estudios filogenéticos no existe informacion
10. Investigaciones Prioritarias:

Algunos de los estudios prioritarios que potencialmente pueden ser resueltos a través de la
incorporacion de métodos genéticos son: identificacion de stock en la costa chilena, desarrollo
de marcadores moleculares para la trazabilidad de productos derivados, marcadores

moleculares ligados al sexo, etc.
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1. Nombre cientifico (comun) Brama australis (Valenciennes, 1837) (Reineta, pez hacha y

palometa). www.fishbase.org

2. Distribucidén.

Tiene una amplia distribucién oceanica pelagica en el Pacifico sur, asociada a aguas
subantarticas. En Chile se distribuye de Coquimbo por el norte hasta el extremo sur austral a

profundidades de 105 m promedio (Oyarzun, 2001)

3._Biologia/ historia de vida.

La reineta es un pez teledsteo de cuerpo alto, bien comprimido. La cabeza es corta y alta y la
boca tiene una posicion terminal oblicua. Los ojos estan sobre el nivel posterior de la boca. El
color del cuerpo es plateado con el dorso gris mas oscuro y posee la aleta caudal grande y
semilunar (Lorenzen et al. 1979).

La dieta de Brama australis es muy similar a la de especies congenéricas y es posible que el
alto consumo de eufasidos por esta especie se deba a la gran abundancia de estos crustaceos
frente a la costa chilena, mas que a una seleccidon o preferencia por este item (Mufioz et al.
1995).

Esta especie posee un muy peculiar comportamiento en su aproximacion a las aguas costeras
de la zona central de Chile. Su aproximacién a la zona costera la realiza en densas capas
intermedias para posteriormente fraccionarse, al llegar a ésta. Los peces llegan en diferentes
estados de condicidn bioldgica y reproductiva, lo que dificulta en extremo generalizar un Unico
factor de aproximacion y presenta agregaciones extremadamente definidas en cuanto a sexo y
tallas (Cerda et al. 1999).
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4. Objetivos genéticos.

Determinar la variabilidad genética de Brama australis y verificar si existe una sola unidad
poblacional panmictica en la zona pesquera centro-sur de Chile. (Espinoza, 2001). Este analisis
se realizdé con muestras provenientes de Valparaiso y Lebu.

Leal et al. (2006) estandarizd6 marcadores moleculares de ADN mitocondrial y nuclear que
seran utilizados posteriormente para buscar las diferencias entre el o los stocks que habitan en

la costa Chilena.

5._Marcadores genéticos.

El estudio de Espinoza (2001) consistié en establecer los sistemas enzimaticos monomorficos y
polimdrficos determinando los marcadores aloenzimaticos en la especie. Se utilizaron sistemas
enzimaticos sin saber previamente si son variables en la poblacién, estos fueron
Fosfoglucomutasa (PGM), Fosfoglucoisomerasa (PGI), Fosfogluconato deshidrogenasa (PGD),
Esterasas (EST), Malato deshidrogenasa (MDH), Enzima Malica (ME), Glioxidasa (GLIO) vy
Lactato deshidrogenasa (LDH).

En el estudio de Leal en el 2006 utilizaron segmentos del D- loop y NADH del ADN
mitocondrial y el segmento ITS (Internal Transcriber Spacer) del ADN nuclear. Para el
segmento D-loop se utilizo las parejas de partidores 12 SAR-H/H00651 o 12 SAR-H/L19. Para
el NADH se utilizdé el partidor ND5/ND6. En el ITS se ensay6 con 18D/24U y 1FP/2RP. Ademas
se trabajo con PCR-RAPD, probando 82 partidores pertenecientes a la serie OPA. Las muestras

utilizadas provenian de la localidad de Lebu.

6. Principales resultados.
El analisis genético abarcé el estudio de ocho sistemas enzimaticos, que dieron cuenta de un

total de doce loci, de los cuales tres resultaron ser polimérficos, la (PGI), (PGM) y (PGD), todos

con un solo locus, dentro de los cuales el alelo mas frecuente presenta un valor de 0.833
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correspondiente a la PGM, cumpliéndose el criterio de 0.95 para el caso del polimorfismo que
arrojo un valor de 0.25 para ambas localidades.

El indice de fijacién Fst presentd un valor promedio de 0.005 para los tres loci analizados y un
maximo de 0.008 correspondiente a la PGD, lo que estaria indicando que existe un flujo génico
importante entre ambas localidades comparadas. De acuerdo a los analisis estadisticos, no
existirian diferencias significativas tanto para las frecuencias genotipicas como para las
frecuencias alélicas, por lo que ambas localidades se ajustan al modelo propuesto por Hardy-
Weinberg, lo que estaria sugiriendo la idea de un solo grupo poblacional entre Valparaiso y
Lebu.

Leal et al. (2006) en la amplificacién de la regidon control D-loop con el partidor 12 SAR-
H/HO00651 obtuvo dos segmentos de 1800 pb aprox. De las dos parejas de partidores
ensayadas para el gen ITS el de mejor calidad fue 1FP/2RP con un amplificado de 900 pb
aprox. Para la digestidon, se prob6é con una bateria de nueve enzimas de restriccion y solo
Avall y Hae II digirieron el amplificado, este resultado puede ser utilizado para a futuro
comparar diferente poblaciones vy buscar potenciales diferencias. El segmento NADH produjo
perfiles de baja resolucion con un tamafo de 2500 pb aprox. El desarrollo de marcadores
moleculares aplicables al recurso presenta un gran avance, en la caracterizacion genética de
este recurso.

Posterior a esta tesis se desarrollé un proyecto DIUC de la UNIVERSIDAD DE CONCEPCION, en
donde hizo un analisis poblacional del recurso Brama australis en las costas chilenas mediante
amplificacion del segmento 5S y RAPD. (Leal et al, 2005)

Se amplificd por PCR el segmento 5S del ADN nuclear ribosomal, segmento conservativo,
donde cada unidad transcripcional es separada por un espacio variable no transcrito (NTS), de
gran variabilidad (Martins et al. 2004). De 200 partidores RAPD fueron Seleccionados para los
anadlisis los partidores 620 y 623 de la serie NAPS dada la reproducibilidad obtenida e
intensidad de las bandas, lo cual puede reflejar la especificidad de la amplificacién. Muestras
provenientes de la localidad de Lebu, Duao y Coquimbo fueron ensayadas con ambas
metodologias. Los andlisis estadisticos se llevaron a cabo con los software POPGENE Y TFPGA.
Se obtuvieron finalmente 14 loci: 4 correspondientes a la amplificacion por PCR del segmento
5S; 3 correspondiente al primer 620; y 7 correspondientes al primer 623. El locus 55-2 esta
presente en todas las muestras de las localidades de Coquimbo y Duao, con baja frecuencia en

la localidad de Lebu (6%). El locus 55-3 y 5S5-4 no se presenté en Duao y Lebu, siendo
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exclusivo de la localidad de Coquimbo. Para analizar niveles de subestructuracion, se realizo la
estimacion de Gst para todas las localidades en estudio. Al realizar un test X? ninguno de los
valores de Gst permite rechazar la hipétesis nula, la cual plantea homogeneidad genética. Para
analizar la distribucién alélica entre poblaciones se aplicd un Test Exacto de Diferenciacion. Los
resultados indican la existencia de loci que son exclusivos de la localidad de Coquimbo (55-3 y
55-4) y un locus RAPD (623-6) exclusivo de Duao y Lebu, estos marcadores moleculares
finalmente estarian influenciando los calculos de identidad genética a través de los analisis de
UPGMA.

Los loci exclusivos de Coquimbo no logran generar un nivel de subestructuracion significativo y
el valor obtenido para el total de loci (Gst = 0.02) no permiten rechazar la hipdtesis nula que
plantea homogeneidad genética entre las localidades analizadas. Igualmente el indice de
fijacion Fst, arroja para todos los loci valores de 0.02 semejante al Gst promedio. Los altos
valores del nimero promedio de migrantes por generacion observados, impiden diferenciar las
localidades desde un punto de vista genético, ya que en el modelo poblacional de Isla en el
cual se basan los analisis realizados, valores de Nm > 1 evitan la diferenciacion genética al
azar por efectos de la deriva génica, e indicaria la existencia de panmixia entre las localidades.
La existencia de loci exclusivos puede deberse a problemas experimentales 6 sesgos en los
muestreos.

Finalmente los resultados genéticos estarian ratificando lo obtenido por Espinoza et al. (2002)
indicando la existencia de flujo génico abierto en las tres localidades analizadas sugiriendo la
idea de una unidad poblacional panmictica de Brama australis, entre las localidades de

Coquimbo, Duao, y Lebu.

7. Informacién complementaria.
Los antecedentes sobre los aspectos reproductivos de B. australis indican que es una especie

con desove parcial con su maximo de actividad reproductiva de abril a junio (Pavez et al.
1998). La talla media de madurez es de 35 cm de longitud de horquilla (Pavlov, 1991)
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8. Secuencias:

En Genbank no hay secuencias disponibles para esta especie. Existen 7 secuencias del gen

Citocromo Oxidasa I en el Fish Barcode.

9. Estudios filogenéticos no existe informacion

10. Investigaciones Prioritarias

Debido a la creciente importancia extractiva que adquiere esta especie en el transcurso de los
anos y a la poca informacion existente sobre ella, surge la necesidad de desarrollar estudios
genéticos y bioldgico-pesqueros fundamentales para establecer medidas regulatorias sobre la
pesca de esta especie y asi obtener un desarrollo sustentable de ésta. Un requisito primario en

el ordenamiento pesquero es la identificacién de unidades de stock.
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1. Nombre cientifico (comudn) Strangomera bentincki, (Norman, 1936) (sardina, Sardina

araucana). (www.fishbase.org)

2. Distribucion.

La sardina comun se distribuye desde el norte de Coquimbo (29°S) hasta Puerto Montt (42°S),
En la zona centro-sur, habitan zonas cercanas a la costa, donde la productividad bioldgica es
generalmente alta debido a eventos de surgencia, frecuentes entre septiembre y marzo (Arcos,
1987; Cubillos et al. 2001, 2002).

3._Biologia/ historia de vida.

La sardina comun (Strangomera bentincki), constituye una de las principales especies pelagicas
pequefias en la zona centro-sur de Chile. La captura promedio anual de estos recursos entre
1991 y 2005 fue de 342.000 ton.

4. Objetivos genéticos.

Identificacion de stock para las poblaciones del recurso presentes en aguas Chilenas.

5._Marcadores genéticos.

Mediante un proyecto (Galleguillos R. 1993), se realizaron analisis genéticos, meristicos y
morfométricos, mediante electroforesis de proteinas se estudio la variacién para las localidades

de San Antonio, Talcahuano y Calbuco.
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La sardina comun a pesar de ser una importante especie recurso de la costa chilena carece de
estudios genéticos poblacionales en base a secuencias de ADN.

6. Principales resultados.

En marco de un proyecto FIP (Galleguillos et al. 1994) Se detectaron, seis enzimas polimérficas
(PGM-1, PGI-1, AAT-1, IDH-1, IDH-2, 6PGDH), para cada uno de ellos se determinaron las
frecuencias génicas y genotipicas, donde se observa que las frecuencias génicas de los alelos
presentan rangos de variabilidad para diferentes muestras que son tipicas en el estudio de
analisis poblacional. Ademas se establecid la heterocigosidad para cada muestra que fluctud
entre 0.197 y 0.240 para Talcahuano y de 0.182 a 0.186 en San Antonio. Se aplico el test Fst
con un rango de valores entre 0.004 y 0.011, valores no significativos para diferenciar
muestras entre ambas localidades, la matriz de identidad y distancia génica todos los valores
son cercanos a 1, lo que indica una alta similitud genética al comparar todos los loci juntos.
Monsalve et al. (1994) mediante 21 caracteres morfométricos y 6 meristicos concluye que
existen diferentes grupos poblacionales a lo largo de su distribucién, presentando Puerto Montt
una marcada identidad local y siendo Talcahuano una zona de transicidén, por cuanto presenta
en general un alto grado de sobreposicion morfolédgica con San Antonio (Oyarzun et al. 1995).
Posteriormente Galleguillos et al. (1997), utilizando 5 loci polimérficos aloenzimaticos (PGM-1,
PGI-1, AAT-1, IDH-1 y 6PGDH) en tres diferentes sitios (San Antonio, Talcahuano, Puerto
Montt) no encontraron diferencias entre los datos analizados, mostraron valores Fsr de 0.029 a

0.006, indicando una alta homogeneidad genética.

7. Informacién complementaria.

Segun Galleguillos ,1994 en la comparacion de la morfometria de los otolitos sagitales
mediante la metodologia de tramado en red, presentd diferencias significativas entre
Talcahuano y San Antonio, posiblemente como una respuesta a diferentes factores ambientales
presentes en ambas localidades. En concordancia con ello las relaciones del otolito con talla de
los peces, provenientes de ambas localidades también mostré diferencias significativas. En
cuanto a la morfometria corporal, el analisis MANOVA encontré que existian diferencias
significativas entre las dos localidades en tres muestreos. La fauna parasitaria encontrada

correspondié a diez taxa, con dos de ellas, Prosorhynchus sp y Hemiuridae, presentando una
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prevalencia de infeccién sobre el 5 %. Mediante un andlisis de componentes principales se
observé que la variabilidad en San Antonio engloba la variabilidad presentada por las muestras
de Talcahuano, presentandose como un ausencia de subunidades o stock en el area de estudio.
Cortes et al. (1996) estudid la estructuracién poblacional sobre un conjunto de 21 caracteres
morfométricos y 6 meristicos, las muestras analizadas provenian de San Antonio, Talcahuano y
Puerto Montt. Se identificé los caracteres morfométricos meristicos que explican la
diferenciacion entre las localidades en estudio, analizandose su variacidén temporal y por grupos

de edad. Los resultados indican la existencia de al menos dos unidades de stock.

8. Secuencias:

La Unica secuencia disponible en GenBank para la especie corresponde a un segmento del gen
mitocondrial Citocromo b de 103 pares de bases (AY394050), obtenido por Jerome et al.
(2003) con fines de trazabilidad. No existen secuencias de Citocromo Oxidasa I en el Fish

Barcode. http://www.boldsystems.org/views/login.php

9._lnvestigaciones Prioritarias:

Es necesario comenzar a orientar las investigaciones destinadas a reconstruir y fortalecer la
estructura poblacional de la sardina comun, por la baja presencia de fraccidon adulta, mas aun
si se considera que la mayor parte de las capturas corresponde a individuos reclutas. En la
zona centro-sur las investigaciones previas se han focalizado al analisis de cambios de
abundancia y relaciones entre factores ambientales con el reclutamiento, pero no se ha
profundizado en estudios orientados a comprender la dindmica poblacional y el efecto de la
estructura poblacional en los cambios de abundancia. La reciente situacion de bajos niveles de
biomasa desovante de sardina comun, podria conducir a una fragil condicidon del stock por
sobrepesca, como sefiala Cubillos et al. (2002), determinando que la sardina comun esté en
serio riesgo de sobrepesca por las tendencias crecientes del esfuerzo que no logra ser

compensada por la productividad del stock.
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1. Nombre cientifico (comun) Beryx splendens (Lowe, 1834)

(splendid alfonsino, alfonsino, besugo americano, fula de altura). (www.fishbase.org)

2. Distribucién Esta especie se encuentra ampliamente distribuida por todos los mares
templados y tropicales del océano mundial.

En el Pacifico oriental: En las islas Hawai y en la regiéon de Valparaiso (Chile), asociada a los
montes submarinos ubicados en el Archipiélago de Juan Fernandez, en las zonas de Bajo
O "Higgins y Punta Sierra. También se encuentra, en menor densidad, en la zona continental
desde la IV a la XII Region, informandose también registros al NW de la Isla San Félix.

En el Pacifico occidental: En el mar de Japdn, islas Marianas y Carolinas, Nueva Zelanda y
Australia meridional.

En el indico: En la costa de Omén, costa suroccidental de la India y alrededor de Madagascar y
las islas Seychelles.

En el Atlantico occidental: Desde el golfo de Maine hasta el golfo de México, y entre Rio de
Janeiro (Brasil) y Montevideo (Uruguay).

En el Atlantico oriental: Desde Islandia, las Islas Britdnicas y Noruega hasta Sudafrica,
incluidas las islas Azores, Madeira, Canarias, Santa Elena y Tristan da Cunha (Nielsen, 1973;
Molloy & Minchin, 1980; Maul, 1981, 1984, 1990; Busakhin, 1982; Ivanin, 1987; Andn, 1995).

También se localiza en el Mediterraneo italiano (Orsi et al. 1995).
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3._Biologia/ historia de vida.

Peces bentopeldagicos de colores anaranjados o rojizos que habitan las plataformas
continentales, vive muy cerca del fondo, normalmente sélo hasta 20 m por encima del mismo,
sobre sustratos rocosos o rocoso-arenosos, en aguas del talud superior entre 200 y 1240 m.
Los individuos son gregarios, pudiendo formar bancos de 10-50 m de altura por encima de las
montanas submarinas (Maul, 1981; Anén, 1995).

Constituye la especie objetivo de una de las pesquerias tradicionales que inciden sobre peces
de aguas profundas, y se captura entre 500 y 800 m de profundidad con aparejos de anzuelo,
generalmente lineas de mano, carretes eléctricos y palangres verticales (Rico et al. 2001)

En Chile, el recurso alfonsino se encuentra declarado en estado y régimen de plena explotacion

desde 2004, no estando sujeto a la medida de Limite Maximo de Captura por Armador.

4. Objetivos genéticos.

Determinar la variabilidad genética mostrada por las poblaciones del alfonsino Beryx splendens

en los archipiélagos Macaronesian (Islas Canarias, Madera y Azores)
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5._Marcadores genéticos.

Se analizaron polimorfismos de tres regiones del ADN mitocondrial, Citocromo b, rRNA 16 y la
region control (Schonhuth et al. 2005) para determinar la variabilidad genética entre las
poblaciones de los archipiélagos de Macaronesian (Islas canarias, Madera y Azores).

El amplificado para el citocromo b fue de 402 pb con los primer H15149 (Kocher et al., 1989)
y L14722 (Alvarez et al. 2000). De 570 pb es el fragmento de rRNA 16S usando los primer 16
SAR y 16 sbr (Kessing BD, 1989). La region control es de aproximadamente de 400 pb con los
primer Ky E (Lee et al. 1995)

6. Principales resultados

Sélo dos substituciones nucleotidicas en la region rRNA 16S vy una en la region control, sirve
para identificar las poblaciones Azores mientras que una substitucion del citocromo b es
suficiente para distinguir a los individuos de la Costa de Madera. Los individuos de las Islas
Canarias pueden ser diferenciados con una enzima de restriccién (Sau3AI) en la region control.
Pese a que en la hipdtesis del trabajo se sugiere homogeneidad génica, fueron detectados
haplotipos discriminatorios en los tres fragmentos mitocondriales, a pesar de la cercania
geografica de los archipiélagos, estas diferencias fueron apoyadas por datos bioméristicos.

Las diferencias entre las poblaciones de los tres archipiélagos, sugiere un limite del flujo génico

entre ellos.

7. Informacién complementaria.

Existen numerosos estudios en torno a esta especie, enfocados principalmente a la
determinacidon de edad y tasas de crecimiento (Taniuchi et al. 2004; Rico, et al. 2001 Adachi
et al. 2000; Lehodey & Grandperrin, 1996; Massey & Horn, 1990; Shibata, 1983; Leon y
Malkov, 1979). Ademas existen antecedentes de contenido estomacal (Durr & Gonzalez, 2002;
Dubochkin & Kotlyar, 1989).
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8._Secuencias:
En Genbank hay 76 secuencias disponibles: Genes ribosomales; 28S, 16S y 12S del ADN
mitocondrial, Principalmente Citocromo b.(www.ncbi) No se encuentra registrado en el

Fishbarcoding. (www.boldsystems.org)

Estudios filogenéticos:

Génétique des populations de Beryx mollis et B. splendens. (Borsa P., 2005)

9. Investigaciones Prioritarias:
Algunos de los estudios prioritarios que potencialmente pueden ser resueltos a través de la
incorporacion de métodos genéticos son: identificacion de stock en la costa chilena, desarrollo

de marcadores moleculares para la trazabilidad de productos derivados, etc.
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1. Nombre cientifico (comun) Genypterus maculatus (Shneider, 1848) (Congrio negro, Black

ling, Black cusk-eel). (www.fishbase.org)

2. Distribucidén.

La especie Genypterus maculatus es un pez que habita principalmente en cuerpos de aguas
asociadas a la costa. La distribucidn geogréafica de la especie en Chile va desde Arica por el
norte (18°25'S) hasta Archipiélago de los Chonos por el Sur (47°975'S) a profundidades que
generalmente oscilan entre lo 20 y 150 metros en la zona norte y centro del pais y desde

Chiloé al sur se encuentra desde la zona intermareal a los 100 metros de profundidad.

3._Biologia/ historia de vida.

Peces de cuerpo alargado y comprimido hacia la regién posterior, donde termina en punta.
Dorso, cuerpo y cabeza negros con pintas blancas; lados del cuerpo café homogéneo con lineas
blancas irregulares zig-zageantes, como jeroglificos, que corren de anterior a posterior; vientre
rojo anaranjado con algunas estrias blancas; aleta pectoral café oscuro, con el borde superior e
inferior rojo; los labios, mandibula superior e inferior rojos. La altura del cuerpo a nivel del

inicio de la aleta anal cabe de 6.0 a 7.5 veces en la longitud total.

Tascheri et al. (2001) en el marco de un proyecto FIP determino que la longitud asintética
tomd un valor de 96,1 cm LT y 101, 2 cm LT para machos y hembras respectivamente, con

tasas de crecimiento de 0,11 afo-1 en ambos sexos.
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4. Objetivos genéticos.

Caracterizar genéticamente Genypterus maculatus que frecuenta la zona costera de la octava
region, que permita cuantificar la variacién existente y relacionarla con procesos de surgencia,
detectar stocks y deducir el estado de equilibrio genético de la poblacion en estudio (Alay et al.
1993)

5._Marcadores genéticos.

Se analizaron diez enzimas: Sorbitol deshidrogenasa (sdh-1, sdh-2), lactato deshidrogenasa
(Idh-1), malato deshidrogenasa (Mdh-1, Mdh-2), enzima malica (Me-1, Me-2), isocitrato
deshidrogenasa (Idh-1,Idh-2), fosfogluconato-6-deshidrogenasa (Pgdh-1), a-glicerol-3-fosfato
deshidrogenada (aGpdh-1), fosfogluco-mutasa (Pgm-1), esterasas (Est-1, Est-2, Est-3, Est-4)

y fosfoglucosa isomerasa (Pgi-1,Pgi-2).

6. Principales resultados.

En los diez sistemas isoenzimaticos estudiados, se postuld un total de 17 loci de los cuales son
monomoérficos Est-1,Idh-1, Idh-2, Me-2, Mdh-1, Mdh-2, Pgdh-1, Pgi-1 y Sdh-2. los loci
polimorficos son Est-3, Est-3, Pgi-2, Me-1, Pgm-1, (aGpdh-1 y Sdh-1 para el criterio de
P<0.95, es decir, la frecuencia del alelo mas comun para el locus tiene una frecuencia no
superior a 0.95 (Ayala & Coger 1984); en tanto que Ldh-1 resultd ser polimérfica para el
criterio de < 0.99 y el alelo menos frecuente para este locus, solo fue registrado en muestras
de no surgencia. Est-4 no fue considerada por su inconstante aparicion.

La heterocigosidad promedio fluctia débilmente en el afio excepto en noviembre de 1990,
donde se observa un descenso. La tendencia promedio de las frecuencias génicas, para los
cuatro loci en todo el periodo de muestreo pareciera indicar que existe una dinamica
poblacional que estd produciendo fluctuaciones de los valores de estas frecuencias, haciendo
sospechar la existencia de dos grupos dentro de la poblacién en funcidon de la surgencia y no

surgencia.
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7. Informacién complementaria.

Los uUnicos antecedentes disponibles para la especie estan basados en un estudio realizado por
Andrade & Matamala (1984) quienes sefalan que el congrio negro presenta un periodo de
maxima actividad gonadica durante los meses de diciembre-enero para luego entrar en
regresion y comenzar nuevamente con el proceso de vitelogénesis y maduracién durante los

meses de mayo y junio.

8. Secuencias:

En Genbank no hay secuencias disponibles de  Genypterus maculatus.

(http://www.ncbi.nlm.nih.gov). En el Fish Barcode hay 6 secuencias del gen Citocromo Oxidasa

I. (http://www.boldsystems.org/views/login.php)

9. Estudios filogenéticos:

Relaciones filogenéticas entre especies del género Genypterus presentes en chile mediante
secuenciacion del Citocromo Oxidasa I (COI) bajo el marco del proyecto Fishbarcode. (Canales-
Aguirre, 2007)

10. Investigaciones Prioritarias:

Antecedentes Reproductivos: Algunos de los estudios prioritarios que potencialmente pueden
ser resueltos a través de la incorporacion de métodos genéticos son: identificacion de stock en
la costa chilena, desarrollo de marcadores moleculares para la trazabilidad de productos
derivados, marcadores moleculares ligados al sexo, etc.

Alimentacién: Los estudios de los contenidos estomacales han mostrado un gran ndmero de
itemes presas que componen la dieta de esta especie. Sin embargo, pese a la gran diversidad
de presas, en términos de importancia, esta especie muestra claras preferencias alimentaria

por crustaceos de pequeno tamafio entre los cuales destacan los zapateadores (Pterygosquilla
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armata), el langostino colorado (Pleuroncodes monodon), mysidaceos y eufausidos. Entre los
peces destaca la presencia de sardinas y anchovetas asi como el mote o la cochinilla, y en

menor proporcion calamares.
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1. Nombre cientifico (comun) Micromesistius australis (Norman, 1937) (Polaca austral,

merluza de tres aletas, Southern blue whiting, Merlan bleu austral). (www.fishbase.org).

2. Distribucion.

La especie se distribuye a ambos lados del extremo austral de Sudamérica y en el Mar de
Escocia, alrededor de las islas Georgias, Shetland y Orcadas del Sur. También esta presente en
areas de plataforma al sur de Nueva Zelanda, hasta las Islas Campbell y Auckland aunque
aparentemente estos dos nucleos de distribucidn permanecerian aislados, Shpack (1978)
menciond la existencia de la especie en un area intermedia del Pacifico sur, el Mar de
Bellingshausen. En Chile Golfo de Penas (47°S) hasta los 51°S.
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3._Biologia/ historia de vida.

Distribucién batimétrica entre 100 y 300 m de profundidad, asociado al borde del talud
continental. Distancia media de la costa de 5 a 20 millas en paralelo a las lineas de base recta.
La especie presenta una marcada tendencia a permanecer agrupada en cardumenes, cuyo
tamano, densidad y posicion en la columna de agua es variable, aunque por lo general se
asocian al borde de la plataforma e inicio del talud. Su movilidad es bastante alta, tanto en
sentido horizontal como vertical, dispersandose en mayor medida durante las horas nocturnas

y concentrandose durante el dia, realizando las denominadas migraciones verticales diurnas.

4. Objetivos genéticos.

Determinar relaciones genéticas entre poblaciones de Micromesistius australis en poblaciones

del Atlantico y del Pacifico.

5. Marcadores genéticos.

Se aplicaron marcadores microsatélite, desarrollados para la M. poutassou (Moran et al. 1999)
y Merlangius merlangus (Rico et al. 1997), y un marcador minisatélite (McGregor et al. 1996)
para probar las relaciones genéticas entre las poblaciones del Atlantico y del Pacifico de M.
australis.

En cuanto a la especie M. australis estudios a nivel del ADN mitocondrial son escasos,
existiendo sélo un trabajo orientado al desarrollo de marcadores moleculares para la
trazabilidad de productos pesqueros derivados de la merluza de tres aletas, con el andlisis del
segmento Citocromo b (Akasaki et al, 2006), no existiendo estudios genéticos poblacionales de

la especie basados en ADN mitocondrial.

6. Principales resultados.

Para Micromesistitus australis, no hay marcadores moleculares tipo microsatélites especie-
especifico. Ryan et al. (2002), aplicaron en la especie 6 parejas de partidores heterdlogos para

microsatélites desarrollados para Micromesistius poutassou (McGregor et al. 1996; Moran et al.
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1999) y Merlangius merlangius (Rico et al. 1997) reportando en el andlisis de estructura
genética, que las poblaciones de M. australis de aguas de Nueva Zelanda e Islas Malvinas

muestreadas correspondian a unidades reproductivas independientes.

7. Informacion complementaria.

No existe claridad sobre la presencia de areas de reclutamiento en Chile, toda vez que la
pesqueria se concentra de manera exclusiva sobre el stock adulto en época de desove. Por
otra parte, las mayores concentraciones de juveniles se encuentran entre los 48° y 54° S, al
oeste de las Islas Malvinas, zona que se considera como el area de crianza en el Atlantico
(Perrotta, 1982).

8. Secuencias.

En Genbank hay 2 secuencias disponibles: Del gen Citocromo b (AB248666).
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov). Existen 30 secuencias del gen Citocromo Oxidasa I, en el Fish

Barcode. (http://www.boldsystems.org/views/login.php).

9. Estudios filogenéticos no existe informacién
10. Investigaciones Prioritarias:

Algunos de los estudios prioritarios que potencialmente pueden ser resueltos a través de la
incorporacion de métodos genéticos son: identificacion de stock en la costa chilena,

marcadores moleculares ligados al sexo, etc.
REFERENCIA GENETICA
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1. Nombre cientifico (comun): Sardinops sagax, (Girard, 1845) (Sardina espafiola,
Pilchard).

2. Distribucidén.

La sardina espanola, se distribuye en casi toda la costa occidental de Sudamérica: desde el
Golfo de Guayaquil, pasando por las Islas Galdpagos en Ecuador y las costas de Peru y Chile.
En el territorio nacional, se distribuye desde Arica (18°20’ LS) hasta el sur de Chiloé (44°00'
LS), longitudinalmente se extiende desde el litoral, hasta sobrepasar los 150 m.
Batimétricamente se ha encontrado hasta los 250 m, aunque, usualmente habita en la capa
superficial, siendo capturada a profundidades de aproximadamente 40 m. Realiza

desplazamientos nocturnos a la superficie, como consecuencia de una migracion nictiemeral.

3._Biologia/ historia de vida.

Es una especie de habito peldgico, forma grandes cardimenes y en ocasiones, se encuentra
asociado con los recursos caballa, jurel y bonito. A diferencia de la anchoveta, es un pez de
mayor tamafio y de vida mas larga, con una longevidad de 10 a 12 afios y una talla de primera
madurez sexual equivalente a 26 cm. Presenta una reproduccién ovipara, con fertilizacién
externa y desove secuencial. El periodo principal de actividad reproductiva ocurre entre julio y

octubre, con un pulso secundario entre enero y marzo.

4. Objetivos genéticos.

Determinar marcadores genéticos poblacionales, en la sardina espafiola, en la zona norte,

centro y sur de Chile (Galleguillos, 1984).
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5._Marcadores genéticos.

Para determinar los marcadores genéticos se utilizé técnicas de electroforesis de proteinas.

6. Principales resultados.

Por medio de los caracteres electroforéticos, se analizaron un total de veinte enzimas, donde se

obtuvieron 38 loci, seis de los cuales resultaron polimérficos.

7. Informacién complementaria.

La abundancia se estimo en 663.510 t entre Arica y Coquimbo (I a IV Regiones). De dicho
total, 629.850 t se registraron entre Arica y Caldera con una densidad promedio de 11.7 t/m2,
de los cuales 462.100 t (73%) se registraron entre Arica y Punta Amarilla. El saldo de 33.660 t,
se registraron entre Caldera y Coquimbo, con una densidad promedio de 2.3 t/m? (Tabla I). La
sardina espafola presentd una distribucidon que se caracterizd por su alto grado de agregacion,
observandose los mayores indices de densidad entre Punta Amarilla y Caldera, el cual alcanzé a
325.9 t/m2. (FIP-93-01).

8. Secuencias:

En Genbank hay 25 secuencias disponibles: Genes ribosomales, Citocromo b, regién control y

microsatélites.
Estudios filogenéticos:
Bowen BW & WS Grant (1997) Phylogeography of the sardine (Sardinops spp.): Assessing

biogeographic models and population histories in temperate upwelling zones. Evolution, 51(5):
1601-1610.
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9.lnvestigaciones Prioritarias:

Las prioridades en esta especie son la busqueda de marcadores moleculares para la
identificacion de stock orientados en la costa Chilena, ademas de marcadores para
identificacion de especies.

REFERENCIA GENETICA

Galleguillos R (1984) Determinacion de marcadores genéticos en la sardina espanola,
Sardinops sagax. FONDECYT-REGULAR - 1984 - 1841186.
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1. Nombre cientifico (comun) Dosidicus gigas (Orbigny, 1835) (Calamar

pota, Calamar gigante, Jibia, Jumbo Flying Squid)
2. Distribucidén.

Este cefalépodo es endémica del Pacifico sur-este se distribuye en el Pacifico, entre llos 37-
409N y 45-470°S llegando incluso a los 520 S y entre los 125 y 1409 W (Nesis 1970; Tafur et al.
2001) siendo el mayor invertebrado de la fauna marina peldgica de Chile. Se concentra en
zonas de alta productividad bioldgica hasta 1200 metros de profundidad (Nesis 1970, Roper et
al. 1984, Nigmatullin et al. 2001)

3. Biologia/ historia de vida.

La jibia pertenece a la familia Ommastrephidae, Género Dosidicus.

La jibia habita principalmente en el ambiente oceanico, aun cuando también habita ambientes
neriticos (Roper et al. 1984). Posee un ciclo de vida corto de maximo dos afos, altas tasas de
crecimiento, alcanzando tallas de alrededor de los 87 cm de longitud de manto (LM) y peso
maximo de 13 Kg (Hernandez-Herrera et al. 1998).

Los cefalépodos son organismos dioicos presentando algun tipo de dimorfismo sexual. La

hembra es siempre mayor que el macho, aunque el dimorfismo en la talla no es tan exagerado
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(Nesis, 1970; Nigmatullin et al. 2001). Ademas, el manto de los machos es cilindrico, mientras
en las hembras el manto se extiende ligeramente en su parte media cuando los oviductos se
encuentran llenos; el manto de los machos es mas duro y grueso respecto al de las hembras
(Nesis, 1970).

Habita zonas de alta productividad bioldgica, en donde se alimenta de esta compuesta por
copépodos, camarones y cangrejos peldgicos, calamares y varios peces e incluso practica el
canibalismo (Nigmatullin et al. 2001). Arancibia & Neira (2005) y Ehrhardt (1991) informan
sobre el efecto predador de esta especie sobre las poblaciones de merluza comin y de cola en
Chile y sobre sardina en el Golfo de California, respectivamente. Sin embargo, estudios
realizados en Chile (FIP, 2007) basados en analisis de estdbmago y simulaciones, sefalan que la
dismininucién de los stock de meluza comun en Chile se habria debido primero a la sobrepesca,
ya que la predacién por jibia habria jugado un rol secundario.

En los ultimos afios se asociado "El Nifio Oscilacidon del Sur" (ENOS) a la presencia esporadica y
de altos niveles de abundancia a través del varamiento masivo de jibias en zonas costeras y
como parte importante de la fauna acompafiante en las capturas de especies de importancia
comercial, extraidas tanto en zonas neriticas y oceanicas (Fernandez & Vasquez, 1995; Rocha
& Vega, 2003; Chong et al. 2005)

4. Objetivos genéticos.

No existen trabajos en el area realizados por investigadores nacionales. Sélo Gilly et al. (2006)
a fin de identificar esta especie respecto de otros de la misma familia Ommastrephidae utilizd
DNA mitocondrial (CO-I) para su analisis en diferentes estadios de desarrollo. Ello debido a que
sus similaridades morfoldgicas, parcial conocimiento de su historia de vida y ontogenia y la
ocurrencia de 2 o mas especies de adultos que habitan la misma zona geografica, dificultan su

tipificacion.

5. Marcadores genéticos.

Gilly et al. (2006) utilizé para su investigacion 34 adultos, 11 juveniles y 3 larvas colectados en
Santa Rosalia (California). Secuencié un fragmento de 630bp de la subunidad I de la Citocromo

oxidasa para determinar la variabilidad de los ejemplares a distintos estadios de desarrollo.
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6. Principales resultados

Del total de ejemplares, 10 presentaron idénticas secuencias para la CO-I; 2 ejemplares con
secuencias que difirieron ligeramente diferentes (1 o 2 bp) y los remanentes 14 ejemplares
presentaron diferencias de entre difiriendo entre 1 y 5 bp respecto de la control. La maxima
variabilidad genética en la secuencia CO-I fue registrada en adultos (0.79%). De los juveniles
(n=11) y larvas (n=3) analizados, sélo 4 juveniles y 1 larva presentaron la misma secuencia
que el adulto, y los restantes ejemplares difirieron en 1 o 2 bases. A través de esta
herramienta molecular se logré diferenciar exitosamente la especie respecto de otros. Del
mismo modo que a través de esta herramienta molecular comprobd la facil diferenciacién de

especies incluso en estados larvales.

7. Informacién complementaria

La Subsecretaria de Pesca (2007) confirmé que la jibia, fue detectada en grandes cantidades
en la zona austral del pais abarcando la X y XI regiones, esto es, desde Puerto Montt a la isla
Guafo. Estimaciones han calculado que su poblacién seria superior a las 330 mil toneladas de
biomasa. En promedio una jibia es capaz de remover en promedio 1,35 veces su propio peso
en el sector costero y 2,22 veces en el sector oceanico. Asumiendo biomasas de jibia de 300
mil toneladas en ambos sectores, es posible estimar un consumo anual superior al millén 600
mil toneladas de peces, moluscos y cefaldopodos en el sector costero, y sobre 2 millones 700 mil

en el oceanico.

8. Secuencias no existe informacion

9. Estudios filogenéticos no existe informacién

10. Investigaciones Prioritarias no existe informacién
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1. Nombre cientifico Loligo gahi (Orbigny, 1835) (Calamar, Calamar patagdnico, Patagonian

squid).

2. Distribucidn

Loligo gahi es un calamar que se habita aguas templadas de la plataforma y talud (hasta 350
m de profundidad) del Pacifico sureste desde el sur de Peru hasta Tierra del Fuego, y en el
Atlantico suroeste desde el golfo de San Matias hasta Tierra del Fuego (Roper et al. 1984).

Aparece regularmente como fauna acompafiante de la pesqueria demersal austral de Chile.

3. Biologia/ historia de vida.

El calamar pertenece a la familia Loliginidae, Género Loligo. Si bien existen antecedentes de su
biologia, éstos son de ejemplares provenientes de las Islas Malvinas conociéndose escasamente
su biologia en Chile. Su cuerpo alargado es de color blanco azulado y cubierto de manchas de
tono encarnado, las cuales son mas abundantes en la linea dorsal. Presenta 8 brazos sésiles
largos provistos de 2 filas de ventosas pedunculadas, y 2 brazos retractiles, también largos
aunqgue ensanchados en su extremo, con 4 filas de ventosas.

Arancibia y Robotham (1984) estimaron su ciclo de vida para ejemplares del sur de Chile entre
2 y 3 anos. Los adultos desovan y mueren en aguas someras mientras que la nueva generaciéon

migra mar adentro donde crece y madura (Hatfield et al. 1990). Las hembras alcanzan tallas
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superiores que los machos, aunque éstos ultimos alcanzan la madurez a menor edad vy talla
que las hembras (Hatfield et al. 1990).
Esta especie se alimenta de zooplancton, especialmente de eufausidos y es presa de peces

cartilaginosos, mamiferos y aves marinas (Fondo de Investigacidon Pesquera, 2004)

4. Objetivos genéticos.

Shaw and Adcock (2001) desarrollé marcadores del tipo microsatélite para estudios de genética

poblacional.

5. Marcadores genéticos.
Los autores construyeron una libreria gendmica de entre 300-800 bp y a partir de esta se

disefiaron y probaron 16 partidos en 100 ejemplares provenientes de 2 sitios aledafios a las
Islas Falkland. De los partidores disefiados sélo 5 fueron consistentes en la amplificacion.
También probaron partidores desarrollados para L. forbesi (10 set de partidores) y
L. opalescens (4 set de partidores). De los 14 set de partidores finalmente sélo dos, uno de
cada especie, fueron utilizados por sus niveles de polimorfismo. A través de los loci
microsatélites los autores encontraron altos niveles de variabilidad genética. El nimero de
alelos por locus fluctud entre 11 y 25 mientras que la heterocigosidad observada fluctud entre
50 y 89%.

6. Principales resultados no existe informacién

7. Informacién complementaria no existe informacion

8. Secuencias

En GenBank existen 34 secuencias para este calamar las que consideran el gen ribosomal 16S

rRNA y los 5 microsatélites aislados por Shaw & Adcock (2001).

9. Estudios filogenéticos no existe informacion
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10. Investigaciones Prioritarias

El Calamar patagoénico es considerado un nuevo recurso para las pesquerias chilenas
especialmente de la zona austral (Rocha y Vega, 2003). Ello a pesar de la escasa informacién
basica acerca de su biologia, distribucién, abundancia, capturas, genética entre otras. Sin duda
este escenario resulta extremadamente peligroso, requiriendo urgentes medidas de evaluacion,
manejo y monitoreo de la especie a fin de minimizar los riesgos de sobreexplotacion (Pierce &
Guerra, 1994).

REFERENCIAS GENETICA

Shaw P & G Adcock (2002) Polymorphic microsatellite DNA markers for the Patagonian squid,

Loligo gahi (Cephalopoda). Molecular Ecology Notes 2, 331-333.

OTRAS REFERENCIAS

Arancibia H y H Robotham (1984) Crecimiento y edad del calamar (Loligo gahi Orbigny) de la

region austral de Chile (Teuthoidea-Loliginidae). Investigaciones Pesqueras 31: 71-79.

Fondo de Investigacidn Pesquera (2004) Diagndstico de la operacidon de las pesquerias

artesanales de peces en las areas costeras, bahias y aguas interiores de la VIII Regidon” 250 pp.
Hatfield E, Rodhouse P & J Poreeski (1990) Demography and distribution of the Patagonian
squid (Loligo gahi D'Orbigny) during the austral winter. Journal du Conseil International pour
I'Exploration Scientifique de la Mer, 46,306-312.

Pierce G & A Guerra (1994) Stock assessment methods used for cephalopod fisheries. Fish.

Res. 21, 255-285.

194



Rocha F & M Vega (2003) Overview of cephalopod fisheries in Chilean waters Fisheries
Research 60: 151-159.

Roper C, Sweeney M & C Nauen (1984) Cephalopods of the world. FAO Fish. Syn., 3(125): 277
PP

195



Fotografia de Verdnica Ramirez J.

1. Nombre cientifico (comun) Aulacomya atra (Molina, 1782) (Cholga, cholgua).

2. Distribucién Brasil, Peru-Cabo de Hornos (Chile), Archipiélago de Juan Fernandez e Islas
Malvinas (Zagal et al. 2001).

3. Biologia/ historia de vida Molusco bivalvo, cuyo periostraco es de color negro violaceo,
azulado brillante o café oscuro. La superficie externa de sus valvas presenta estrias
concéntricas y radiales definidas. Su charnela posee un solo diente y los umbos son
puntiagudos y curvados. Longitud maxima 17 cm (Zagal et al. 2001).

Vive en aguas de poca profundidad del intermareal (hasta 4m), alcanzando profundidades de
hasta 70 m. Se adhiere a sustratos duros con su biso. Se alimenta filtrando principalmente
fitoplancton y detritos organico. Sus depredadores incluyen a jaibas, centollas, moluscos,
estrellas de mar y el hombre. Posee sexos separados, las gonadas masculinas son de color
amarillo blanquecino, mientras que las femeninas son café con manchas moradas. Presenta
fecundaciéon externa, desarrollando una larva de vida libre (Zagal et al. 2001).

Se consume fresco, en conservas, semideshidratado y ahumado. Su desembarque maximo fue
23.564 t en 1967. El promedio de extraccion entre 1998 y 2002 fue de 6.759 t (Osorio, 2002).

4. Objetivos genéticos
Toro (1998), diferencié a Aulacomya atra de otros tres mejillones presentes en Chile realizando

analisis de PCR de dos fragmentos de DNA nuclear (ITS y GLU-5). Ambos marcadores

produjeron patrones de bandas especie-especificas.
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Mena et al. (2001) realiza una caracterizacién genética poblacional de Aulacomya atra.

5. Marcadores genéticos

En el estudio realizado por Mena et al. (2001) se detectaron 6 loci alozimicos polimérficos (GPI,
ICD, MDH, ME, SOD y XDH).

6. Principales resultados

Mena et al. (2001) examind 18 poblaciones de cholga, de dos regiones del sur de Chile para
analizarlas genéticamente mediante electroforesis en gel de almidén. Diez loci alozimicos
fueron detectados en 225 especimenes adultos. Se detectd polimorfismo en seis loci (GPI, ICD,
MDH, ME, SOD y XDH), mientras que la heterocigosidad por contabilizacion directa varioé entre
3,3% vy 9,0% a lo largo de las localidades muestreadas. Deficiencia en la heterocigosidad fue
detectada en todas las localidades. El nivel de similitud genética fue aproximadamente de un
95%. Se encontraron estimaciones moderadas de estructuracion démica en el total de las
poblaciones (Fst= 0,1470). Los niveles de flujo génico encontrados (Nm = 1,45) en este
estudio, previenen el efecto de diferenciacion por deriva génica. Los resultados indican que
Aulacomya atra en la region del sur de Chile debe ser tratada como sdélo una unidad genética

en los futuros planes de manejo.

7. Informacién complementaria

8. Secuencias

En el Genbank existen 7 microsatélites para esta especie.

9. Estudios filogenéticos

10. Investigaciones Prioritarias
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Fotografia de Alejandro Riedemann H.

1. Nombre cientifico (comun) Choromytilus chorus (Molina, 1782) (Choro y choro

zapato en Chile, Cholga y choro en Peru).

2. Distribucién se distribuye desde Callao (Peru) hasta el Estrecho de Magallanes y canal
Beagle (Chile). En El Atlantico hasta el Sur de Brasil (Osorio, 2002).

3. Biologia/ historia de vida
Sus valvas presentan un periostraco de color negro o negro violaceo. La superficie externa de

las valvas posee solo estrias concéntricas de crecimiento. Se caracteriza por poseer una
charnela con solo un diente en la valva derecha y 2 en la izquierda. Su longitud maxima es
20.8 cm. (Zagal y Hermosilla, 2001).

Habita profundidades entre los 4 y 20 metros, adherido a sustratos duros y en bancos de
arena. Se alimenta principalmente filtrando detritus y fitoplancton. Es depredado por
crustaceos (la jaiba Cancer edwarsi y la jaiba reina Cancer coronatus), moluscos (el caracol
rubio Xantochorus cassidiformis y Acanthina monodon) y el hombre. Presenta sexos separados,
sin signos externos de dimorfismo sexual. EI macho presenta goénadas de color amarillo
mientras que las hembras exhiben gonadas de un tono café. Presenta fecundacién externa vy
desarrollo de una larva de vida libre (Zagal y Hermosilla, 2001).

Se consume fresco y en conservas. Después de una veda de mas de 10 afios se logra una
extraccién de 1760 t (1992). El promedio de extraccion entre 1998 y 2002 fue de 540 t anual.

Como medida de proteccién tiene una talla minima de extraccién de 105 mm (Osorio, 2002).
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4. Objetivos genéticos
Palma-Rojas et al. (1980 y 1997) realizaron estudios descriptivos del cariotipo de Choromytilus

chorus. Galleguillos y Troncoso (1990) realizaron un estudio de variacién genética poblacional y

Toro (1998) la diferencié genéticamente de otras especies de mitilidos chilenos.

5. Marcadores genéticos

6. Principales resultados
Palma-Rojas et al. (1980 y 1997) observan para esta especie un numero de cromosomas

diploides 2n= 30, con un cariotipo con cromosomas metacéntricos y submetacéntricos. Pares
heteromoéficos y una region nucleonar organizada no fueron claramente observados. El
cariotipo de C. chorus difiere de aquellos de otras especies de mitilidos, principalmente en el
numero y la morfologia de los cromosomas.

Galleguillos y Troncoso (1990) realizaron un estudio para determinar la variacién genética intra
en interpoblacional en poblaciones naturales y cultivadas de esta especie en las aguas chilenas.
Usando variacion alozimica, demostraron que esta especie presenta baja variacién genética en
comparacion con otros bivalvos.

Toro (1998) diferencid genéticamente a C. chorus de otros tres mejillones presentes en Chile
realizando analisis de PCR de dos fragmentos de DNA nuclear (ITS y GLU-5) a muestras de
tejidos del borde del manto. Ambos marcadores produjeron patrones de bandas especie-

especificas.

7. Informacién complementaria

8. Secuencias

En el Genbank existen 3 secuencias deL ADN satélite Apal para esta especie.

9. Estudios filogenéticos

10. Investigaciones Prioritarias
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Fotografia extraida de www.guiamarina.com

1. Nombre cientifico (comun) Argopecten purpuratus (Lamarck, 1819) (Ostidn y ostidn del

norte en Chile. Concha abanico en Peru).

2. Distribucion se extiende entre la costa pacifica de Panama y Valparaiso en Chile (Osorio,
2002).

3. Biologia/ historia de vida
La concha bivalva es gruesa, orbicular, con valvas levemente desiguales, la izquierda mas convexa

que la derecha. Posee costillas radiantes, uniformes, sobresalientes, en nimero variable, 23 a 26
por valva, que presentan bordes angulosos y estan revestidos por escamas finas y oblicuas.
Ademas en el borde distal tiene costillas secundarias mas pequefias entre las anteriores. Posee
orejuelas desiguales, siendo la anterior de mayor tamafio y aquella sobre la valva derecha esta
provista de un seno mas o menos profundo, en cuyo borde existe una serie de pequefios dientes. El
borde esta fuertemente denticulado. El color es variable desde el blanco al rosado y café, los que
se combinan y distribuyen en forma irregular. El interior de a concha es liso brillante, la linea paleal
es simple. La impresion del musculo aductor es notoria, grande, central. Alcanzan una talla de
hasta I 7 cm de didametro (Osorio, 2002).

Vive en el submareal a una profundidad maxima de 25 m, en fondos de arena y fango. El
ambiente apropiado es un sustrato de grano medio a grueso, corrientes débiles, aguas ricas en
oxigeno, sin contaminacion, con temperaturas entre 12° y 25°C y salinidades entre 33 y 35

%o0. Es un hermafrodita simultaneo, con fecundacidon externa. La gdonada femenina es rojiza, la
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masculina blanquecina. La reproduccién, en el norte de Chile, se efectia en primavera y otono. El
desarrollo larvario hasta e asentamiento es de 20 a 30 dias. La primera madurez sexual ocurre a
35 mm (Osorio, 2002).

Se consume fresco, refrigerado, en conservas y congelado. Su desembarque maximo de 11.486
t. (1997), disminuyd a 20 t en el afio 2000. Como medida de proteccién hay una talla minima
de extraccién de 90 mm. Su cultivo ha sido muy exitoso. En el afio 2000 se cosecharon 19.01
8 t (Osorio, 2002).

4. Objetivos genéticos
Al comienzo de los afios noventa comienzan a realizarse estudios relacionados a aspectos

genéticos de la especie Argopecten purpuratus en nuestro pais. Galleguillos y Troncoso (1990),
determinan variacién genética poblacional en A. purputatus mediante andlisis de isoenzimas.
Von Brand y Kijima (1990), realizan una comparacion de marcadores genéticos (isoenzimas)
entre A. purpuratus y el ostién japonés. Posteriormente se reportan caracteristicas del cariotipo
(Von Brand et al.1990; Gajardo et al. 2002) vy datos sobre induccion a la triploidia (Alvarez
Sarret y Lozada, 1992; Canello et al. 1992; Winkler et al. 1993; Toro et al. 1995; Von Brand et
al. 1998). Troncoso et al. (2000) investigan los efectos de un metal pesado (Cu) sobre la
variabilidad genética de A. purpuratus y Winkler et al. (2001) realizan estudios sobre la
herencia del color de la concha. El tamafio del genoma del ostion del norte es estimado
(Gallardo-Escarate et al. 2005) y se estudia el efecto genotipico de las enzimas glicoliticas
sobre los niveles de sustratos de energia en la génada y el musculo de A. purpuratus (Brokordt
y Winkler, 2006). Montoya (2005) estima el porcentaje de autofecundacién en familias de

propios hermanos de A. purpuratus, mediante uso de marcadores moleculares Rapds.

5. Marcadores genéticos
Pickerell et al. (2004) aislaron y caracterizaron 3 loci microsatélites desde A. purpuratus. Un

locus fue altamente variable y por lo tanto conveniente para ser usado en analisis filogenéticos.

6. Principales resultados
Galleguillos y Troncoso (1990), determinan variacidn genética poblacional en A. purputatus,

mediante analisis de isoenzimas. Las frecuencias alélicas y la heterocigosidad resultantes

indican una variacion genética muy baja de esta especie en comparacion con otros bivalvos.
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Von Brand y Kijima (1990), realizan una comparacion de marcadores genéticos (isoenzimas)
entre A. purpuratus y el ostion japonés Patinopecten yessoensis. Los resultados mostraron que
la heterocigosidad esperada y observada fue similar en ambas especies, mostrando ademas
una alta variabilidad genética. La distancia genética (Nei’s) entre ellas fue de 5.244, mostrando
un alto nivel de diferenciacion genética entre ambas especies.

Von Brand et al. (1990), reportan el nimero diploide de cromosomas en A. purpuratus (2n=
32), estando el cariotipo compuesto por 4M + 14M o SM + 6ST + 8T cromosomas.

Winkler et al. (1993), realizan induccidon a la triploidia en A. purpuratus usando citochalasin-B.
El tratamiento con CB produjo 17% de triploides en relacién al 6 % observado en los controles
con DMSO.

Toro et al. (1995), realizan induccidn a la triploidia en A. purpuratus mediante shock térmico. L
duracién del shock, mostré una correlacidon positiva con el porcentaje de triploides, siendo el
mas alto a los 31° C por 10 minutos, 10 minutos después de la inseminacién (66.7%), pero
con bajo porcentaje de sobrevivencia de embriones después de 3 horas (26.4%) y de 18 dias
(11.2%).

Troncoso et al. (2000), estudian el efecto del cobre sobre los requerimientos fisioldgicos de una
cohorte de A. purpuratus, analizando la variacion de su estructura genética. Individuos
sobrevivientes, muertos y controles fueron caracterizados genéticamente mediante 5 loci
polimoérficos (IDH, OCDE, PGD, LAP, PGI). Los resultados no muestran diferencias significativas
de las frecuencias alélicas y genotipicas entre individuos sobrevivientes y muertos, aln cuando
si existen diferencias significativas en la heterocigosidad media estimada.

Winkler et al. (2001), realizan estudios sobre la herencia del color de la concha en A.
purputatus. Los resultados confirman la base hereditaria para la variacién en el color de la
concha de este ostion, sugiriendo un simple modelo dominante de epistasis para explicar la
distribucion de las variantes de colores observados.

Gallardo-Escarate et al. (2005), estimaron el tamafio del genoma (C-value) en 2 poblaciones
de A. purpuratus del norte de Chile, usando andlisis de imagen de fluorescencia. El valor C en
la poblacién de Arica fue de 1.057 + 0.057 pg de ADN y de 1.139 + 0.066en la de Tongoy,
siendo esta diferencia estadisticamente significativa.

Montoya (2005) desarrolla marcadores moleculares Rapds para la identificacion de los
individuos autofecundados producidos en familias de hermanos propios. Los resultados

mostraron que la autofecundacién disminuye con la edad, por lo cual las familias generadas por
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cruzamientos que tienen porcentajes de autofecundacién variables no se ven significativamente
afectadas, ya que al momento de hacer la seleccion para el mejoramiento genético el efecto de
la autofecundacion no sera significativo.

Brokordt y Winkler (2006), estudian el efecto genotipico de las enzimas glicoliticas sobre los
niveles de sustratos de energia en la gonada y el musculo de A. purpuratus. Examinaron 5
alozimas polimérficas glycoliticas y pre-glycoliticas (ODH, APK, GPI, G3PDH y PGD) sobre la
variacion del contenido del sustrato energético en la génada y el musculo aductor de 180

adultos.

7. Informacién complementaria

8. Secuencias
En el Genbank existen 31 secuencias para esta especie: 2 secuencias del gen 12S rRNA, 2

secuencias del gen 16S rRNA, 3 microsatalites y 24 secuencias del gen COIII.

9. Estudios filogenéticos
Saavedra y Pena (2006) realizan un analisis filogenético para 10 especies americanas de

pectinidos entre ellas A. purpuratus.

10. Investigaciones Prioritarias

REFERENCIAS GENETICAS

Alvarez Sarret E & LE Lozada (1992) Spontaneous triploidy and chromosomic study in chilean
scallop Argopecten purpuratus (Lamarck, 1819) (Bivalvia, Pectinidae). Investigacién Pesquera
37: 119-126.

Brokordt K & F Winkler (2006) Genotypic effects of glycolytic enzymes on the levels of energy
substrates in gonad and muscle of Argopecten purpuratus.
Journal of Shellfish Research 25(1): 268.

205


http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=lozada+le&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=brokordt+k&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=winkler+f&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/view_record.php?id=4&recnum=0&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/view_record.php?id=4&recnum=0&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1

Canello FO, Paredes LO & JE Toro (1992) Induction of the triploidy in the scallop Argopecten

purpuratus, by heat thermal shock. Investigacion Pesquera 37: 5-11.

Gajardo G, Parraguez M & N Colihueque (2002) Karyotype analysis and chromosome banding
of the Chilean-Peruvian scallop Argopecten purpuratus (Lamarck, 1819). Journal of Shellfish
Research 21 (2): 585-590.

Gallardo-Escarate C, Alvarez-Borrego ], Von Brand-Skopnik E & MA Del Rio- Portilla (2005).
Genome size estimation in two populations of the northern Chilean scallop, Argopecten

purpuratus, using fluorescence image analysis. Journal of Shellfish Research 24 (1): 55-60.

Galleguillos R & L Troncoso (1990) Protein variation in the scallop Argopecten purpuratus and
in the mussel Choromytilus chorus. Red Reg. de Entidades y Cent. de Acuicultura de América

Latina, Bogota (Colombia). pp. 73-82.

Montoya M (2005) Estudios genéticos moleculares y cuantitativos de la autofecundacién en el
ostion del norte Argopecten purpuratus (Lamarck, 1819). Tesis de postgrado para optar al

grado de Magister en Genética. pp 69. Universidad Austral de Chile, Valdivia.

Pickerell T, McConnell SJ & DOF Skibinski (2004) Isolation and characterization of three
microsatellite loci from the Chilean scallop Argopecten purpuratus. Annales Zoologici Fennici 41
(2): 455-457.

Toro JE, Sanhueza MA, Paredes L & F Canello (1995) Induction of triploid embryos by heat-
shock in the chilean northern scallop Argopecten-purpuratus Lamarck, 1819. New Zealand

Journal of Marine and Freshwater Research 29 (1): 101-105.

Troncoso L, Galleguillos R & A Larrain (2000) Effects of copper on the fitness of the Chilean
scallop Argopecten purpuratus (Mollusca: Bivalvia). Hydrobiologia 420: 185-189.

Saavedra C & JB Pena (2006). Molecular phylogenetics of American pectinids. Journal of
Shellfish Research 25 (1): 305.

206


http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=canello+fo&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=paredes+lo&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=toro+jy&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=OneClickSearch&field=AU&val=Gallardo-Escarate+C&ut=000229059200008&auloc=1&curr_doc=9/4&Form=FullRecordPage&doc=9/4
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=OneClickSearch&field=AU&val=Alvarez-Borrego+J&ut=000229059200008&auloc=2&curr_doc=9/4&Form=FullRecordPage&doc=9/4
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=OneClickSearch&field=AU&val=Von+Brand-Skopnik+E&ut=000229059200008&auloc=3&curr_doc=9/4&Form=FullRecordPage&doc=9/4
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=OneClickSearch&field=AU&val=Del+Rio-Portilla+MA&ut=000229059200008&auloc=4&curr_doc=9/4&Form=FullRecordPage&doc=9/4
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=galleguillos+g+r&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=troncoso+g+l&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=Abstract&doc=2/1
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=Abstract&doc=2/1
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=OneClickSearch&field=AU&val=TORO+JE&ut=A1995RQ15800011&auloc=1&curr_doc=7/2&Form=FullRecordPage&doc=7/2
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=OneClickSearch&field=AU&val=SANHUEZA+MA&ut=A1995RQ15800011&auloc=2&curr_doc=7/2&Form=FullRecordPage&doc=7/2
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=OneClickSearch&field=AU&val=PAREDES+L&ut=A1995RQ15800011&auloc=3&curr_doc=7/2&Form=FullRecordPage&doc=7/2
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=OneClickSearch&field=AU&val=CANELLO+F&ut=A1995RQ15800011&auloc=4&curr_doc=7/2&Form=FullRecordPage&doc=7/2
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=OneClickSearch&field=AU&val=Troncoso+L&ut=000086541700019&auloc=1&curr_doc=34/1&Form=FullRecordPage&doc=34/1
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=OneClickSearch&field=AU&val=Galleguillos+R&ut=000086541700019&auloc=2&curr_doc=34/1&Form=FullRecordPage&doc=34/1
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=OneClickSearch&field=AU&val=Larrain+A&ut=000086541700019&auloc=3&curr_doc=34/1&Form=FullRecordPage&doc=34/1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=saavedra+c&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=pena+jb&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1

Von Brand E & A Kijima (1990) Comparison of genetic markers between the Chilean scallop
Argopecten purpuratus and the Japanese scallop Patinopecten yessoensis. Tohoku Journal of
Agricultural Research. Sendai. 41(1-2): 25-35.

Von Brand E, Bellolio G & K Lohrmann (1990) Chromosome number of the Chilean scallop

Argopecten purpuratus. Tohoku Journal of Agricultural Research. Sendai. 40 (3-4): 91-95.

Von Brand E, Bodini A, Merino GE & G Bordagaray (1998). Triploid induction in Argopecten
purpuratus using cytochalasin-B and 6-DMAP. Aquaculture '98 Book of Abstracts. p. 65.

Winkler F, Ladron de Guevara B, Esteves B & L Jollan (1993) Triploidy induction in Argopecten
purpuratus Lamarck, 1819, using citochalasin-B. Revista de Biologia Marina 28 (2): 239-246.

Winkler FM, Estévez BF, Jollan LB & JP Garrido (2001) Inheritance of the general shell color in

the scallop Argopecten purpuratus (Bivalvia: Pectinidae).

Journal of Heredity 92 (6): 521-525.

OTRAS REFERENCIAS

Osorio C (2002) Moluscos marinos en Chile, especies de importancia econdmica. Guia para su

identificacion. Facultad de Ciencias, Universidad de Chile.

207


http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=brand+evon&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=kijima+a&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=brand+evon&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=bellolio+g&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=lohrmann+k&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=von+brand+e&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=bodini+a&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=merino+ge&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=bordagaray+g&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=winkler+f&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=ladron+de+guevara+b&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=esteves+b&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://www-ca1.csa.com/ids70/p_search_form.php?field=au&query=jollan+l&log=literal&SID=48dfe619bccb72b6856966cbc39ff8f1
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=OneClickSearch&field=AU&val=Winkler+FM&ut=000175116400015&auloc=1&curr_doc=2/2&Form=FullRecordPage&doc=2/2
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=OneClickSearch&field=AU&val=Jollan+LB&ut=000175116400015&auloc=3&curr_doc=2/2&Form=FullRecordPage&doc=2/2
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=OneClickSearch&field=AU&val=Garrido+JP&ut=000175116400015&auloc=4&curr_doc=2/2&Form=FullRecordPage&doc=2/2
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=Abstract&doc=2/2
http://apps.isiknowledge.com/WoS/CIW.cgi?SID=4FomPP1GN8eJhFljnd3&Func=Abstract&doc=2/2

Fotografia de Alejandro Riedemann H.

1. Nombre cientifico (comun) Concholepas concholepas (Bruguiére, 1789) (Loco en Chile. Pata

de burro y chanque tolina en Peru).

2. Distribucién desde Callao en Peru al Estrecho de Magallanes en Chile. Una subespecie

en el Archipiélago de Juan Fernandez (Osorio, 2002).

3. Biologia/Z historia de vida la concha es muy gruesa, con la espira corta formada por dos
vueltas, la ultima comprende toda la concha. El didmetro maximo de la concha es de 15 cm. El
umbo estd inclinado hacia el lado izquierdo. La superficie externa es aspera, rugosa, marcada
por costillas muy gruesas separadas por otras mas pequefias. Son notorias las estrias de
crecimiento horizontales dispuestas irregularmente. El color varia entre el café chocolate a
grisaceo. La superficie interna es de color blanco, de aspecto suave y brillante. Su pie es grueso
con manchas de color amarillo y gris. El opérculo es cérneo, oval y de color café (Zagal y
Hermosilla, 2001; Osorio, 2002).

Vive adherido a la parte baja de las rocas, desde el intermareal bajo hasta 10 a 40 m de
profundidad. Es una especie carnivora. Es depredada por la jaiba mora, estrellas de mar,
pejesapo, aves marinas, el chungungo y el hombre. Es una especie dioica y tiene un ciclo de
vida pélago-bentdnico y fecundacion interna. La talla en que inicia su madurez sexual es entre
los 5.4 y 6.7 cm, se demora unos 4 anos en alcanzar este tamano (Zagal y Hermosilla, 2001).
Se consume fresco, congelado y en conservas. Gran parte se exporta. Hasta 1973 los
desembarques fluctuaron entre 3.600 y 6.712 t, en 1987 alcanzé a 21.236 t anuales. El

promedio de extraccion entre 1998 y 2002 fue de 2.365 t anuales. La legislacion considera
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vedas temporales y una talla minima de captura de 10 cm de didmetro (Osorio, 2002). En el
2005 se extrajeron 3.270 t (Sernapesca, 2005).

4. Objetivos genéticos
Se han realizado investigaciones basicamente enfocadas a caracterizar genéticamente a C.

conholepas a un nivel poblacional (Gallardo y Carrasco, 1996; Vergara, 2001).

5. Marcadores genéticos
Cardenas et al. (2007) investigaron las relaciones entre dispersion larval potencial y efectiva,

para ello desarrollaron 11 marcadores microsatélites e investigaron su utilidad para analizar 2
poblaciones de C. concholepas muy distante (4000 Km). Los 11 loci fueron altamente

polimdrficos en ambas poblaciones, con 12 a 51 alelos segun el locus.

6. Principales resultados
Gallardo y Carrasco (1996), realizaron un estudio de variabilidad genética en 6 poblaciones

locales de C. concholepas provenientes de 4 regiones en el sur de Chile, mediante
electroforesis de gel de almiddn. El porcentaje de loci polimérfico, nUmero de alelos por locus y
niveles promedios de heterocigosidad son bajos en relacién a otros moluscos. No existe
correlacién positiva entre distancia geografica y genética. Los resultados no reconocen
unidades genéticas diferentes en el sur de chile.

Vergara (2001) en el marco de un proyecto FIA, estudia el status genético de C. concholepas,
especie sometida a pesqueria intensiva. Se logra caracterizar a nivel genético poblacional (12
muestras de todo Chile), utilizando técnicas de electroforesis enzimatica y PCR-Rapds. Como
resultado del analisis utilizando la variacion electromoérfica de 7 sistemas enzimaticos
codificados por 7 loci genéticos supuestos y 33 loci utilizando partidores RAPDs, se concluyd
que las muestras obtenidas del recurso loco pertenecen a una sola gran unidad poblacional
panmixica. Debido a la fuerte presidn antrdpica ejercida sobre las poblaciones de loco en las
ultimas décadas, este recurso podria haber experimentado en algin momento un cuello de
botella poblacional que daria cuenta de la deficiencia de heterocigotos y la alta similitud

genética interpoblacional encontrada.
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7. Informacién complementaria

8. Secuencias
En el Genbank existen 11 microsatélites para esta especie y una secuencia para el gen 5.8S

ribosomal RNA.

9. Estudios filogenéticos
10. Investigaciones Prioritarias
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1. Nombre cientifico (comin) Haliotis rufescens (Swainson, 1822) (Abalén rojo en Chile.
Red Abalone en EEUU) (Osorio, 2002).

2. Distribucién Oregdn a Baja California en Estados Unidos. Especie introducida para cultivo
de la V y X regiones en Chile en 1992 (Osorio, 2002).

3. BiologiaZhistoria de vida La concha es gruesa, oval aplanada, unguiforme, grande. El
apice esta préximo al borde y es sobresaliente. La superficie externa es mas bien rugosa, por
las lineas de crecimiento. Tiene tres a cuatro orificios o poros respiratorios abiertos, no
sobresalientes. El color es blanquecino con franjas rojas y con un borde rojo, angosto,
alrededor de la concha. El interior es iridiscente rosado, azul a verde con una gran impresion
del musculo central. El margen de la concha es suave y ondulado por las gruesas coéstulas
presentes. En California alcanza una talla maxima de 30 cm de didmetro. En Chile la especie
manifiesta preferencia por el alga Macrocystis pyrifera y logra la talla comercial a los 4 o 5 afos
(Osorio, 2002).

Especie comun en su area distribucion natural. Vive sobre sustrato rocoso desde el intermareal
a los 46 m de profundidad, en zonas expuestas al oleaje con temperaturas entre los 7 y 16° C.
En experiencias de cultivo en Coquimbo, esta especie ha sido atacada por el pez Doydixodon

laevifrons y por el gastropodo Concholepas concholepas (Osorio, 2002).
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Se consume fresco-refrigerado y congelado. La mayor parte de la produccién se exporta.
Ocasionalmente se expende en los mercados de Santiago. Se registra la primera cosecha de 9 t
en el afio 2000 (Osorio, 2002).

4. Objetivos genéticos

Al comienzo de la década de lo 80, Leighton y Lewis (1982) realizaron experimentos de
hibridacion en 4 especies nativas de abalones de la costa de California, entre ellos H.
rufescens, con relativo éxito. Brown (1993) realizé un primer intento por establecer relaciones
genéticas entre 17 especies de abalones, utilizando electroforesis de proteinas. En los afios
noventa se realizan algunos estudios sobre expresion génica (Powers et al. 1995; Degnan vy
Morse, 1995; Degnan et al. 1997; Shen et al. 1997). Al mismo tempo se reportan evidencias
genéticas de una experiencia de repoblamiento del abaldén rojo (Gaffney et al. 1996), se
realizan estudios sobre variacidon genética para caracteres de importancia econdmica (Jonasson
et al. 1999) y se aislan marcadores microsatélites (Kirby et al. 1998, Muchmore et al. 1998,
Cruz et al. 2005). Posteriormente, se realizan intentos de induccién a la triploidia en esta
especie (Maldonado et al. 2001), se describe y analiza su cariotipo (Gallardo-Escarate et al.
2004; Hernandez-Ibarra et al. 2004) y el contenido de DNA cromosdémico (Gallardo-Escarate
et al. 2005).

5. Marcadores genéticos
Kirby et al. (1998), identifican microsatalites para H. rufescens. El primer locus microsatélite

fue obtenido mediante la creacién de bibliotecas gendmicas de tamafio seleccionado y de la
seleccidén para todas las combinaciones repetidas de dinucleotidos y trinucleétidos. Las librerias
gendmicas fueron creadas para muestras del norte de California (Punta Gorda Reserve),
California central (Morro Bay) y sur de California (Santa Barbara). La secuencia inicial de clones
positivos identifico 21 microsatélites. Las repeticiones mas comunes fueron GT/TG y AC/CA.
Los primers fueron disefados para el locus microsatélite polimérfico Hruf200, el cual posee 21
alelos, con tamafos que varian desde los 97 a 149 bp.

Muchmore et al. (1998), por secuenciacién directa del DNA gendmico caracterizaron un DNA

microsatélite en 5 especies de abalones del Pacifico, entre ellos H. rufescens. Identificaron con
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digestion Sall del DNA gendmico un satélite DNA de 290-291 bp. En al abalén rojo el satélite
290-bp Sall representa aproximadamente el 0.5% del DNA total, equivalente a 28.000 copias
para genoma haploide.

Cruz et al. (2005), aislaron microsatélites desde H. fulgens. Ocho microsatélites fueron
amplificados, de los cuales 6 fueron polimérficos, con un rango de 3 a 20 alelos. Cinco de ellos
se amplificaron cruzadamente en H. rufescens y H. corrugata. Estos loci microsatélites pueden

ser usados como marcadores genéticos en las 3 especies.

6. Principales resultados
Powers et al. (1995), realizaron la técnica de la electroporacién para introducir ADN foraneo en

huevos fertilizados de H. rufescens. Los resultados mostraron que la técnica fue bien tolerada
por los huevos de abalones, con una tasa de sobrevivencia larval del 70%. Ademas se observo
una exitosa retencion del gen insertado, con un promedio del 72%, en juveniles de 3 a 7
meses de edad.

Degnan y Morse (1995), investigaron sobre la regulacién genética del proceso de metamorfosis
desde larva plancténica a post larva bentdnica, estudiando la expresién de 2 clases de genes
asociados a dicho proceso. La expresion de ambos genes codificando una quimiotripsina larval
y una tropomiosina musculo-especifica, respectivamente, revelaron la existencia de dos vias
diferentes que gobiernan la expresion génica y la metamorfosis en H. rufescens: la via
morfogenética asociada directamente al proceso de asentamiento y metamorfosis y una via
preparatoria activada antes de la competencia larval y nuevamente en la metamorfosis.
Gaffney et al. (1996) presentan evidencia genética, sobre el éxito de una experiencia de
repoblamiento de la especie H. rufescens en el sur de California. Usando alozimas, observaron
cambios en la composicidon genética de las poblaciones de este abalén que acompafaron a la
propagacion desde el hatchery.

Degnan et al. (1997), observaron expresiéon diferenciada durante la morfogénesis vy
metamorfosis larval de un Mox homeobox gen en el molusco H. rufescens. Usando analisis de
PCR-transcripcion reversa cuantitativa de mRNA, rebeld que el gen HruMox, estd expresado en
la larva, pero no en el embrién temprano.

Shen et al. (1997), clonaron y caracterizaron el cDNA que codifica la Lustrina A, matriz protéica
presente en la concha vy el nacar de perla, producida por al abaléon H. rufescens. La longitud

completa del cDNA es de 4.439 bp y codificaria 1.428 aminoacidos. Revela una gran estructura
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modular, con una alta proporcién de Ser (16%), Pro (14%), Gly (13%), and Cys (9%). La
Lustrina A parece ser una proteina multifunctional y perteneceria a la familia de multiproteinas.
Jonasson et al. (1999), realizaron estudios sobre variacién genética para los caracteres de
sobrevivencia y longitud de la concha de abaldn rojo de cultivo en Islandia. La heredabilidad
para lo sobrevivencia a los 4 meses de edad, fue de 0.11 y para la longitud de la concha a la
edad de 8, 10, 18 y 24 meses de 0.08, 0.06, 0.27 y 0.24 respectivamente. Una baja, pero
negativa correlaciéon genética entre la tasa de sobrevivencia a los 4 meses y la longitud de
concha fue observada. La interaccion genotipo ambiente fue insignificante para individuos de
las mismas familias mantenidos en diferentes estanques a los 14 meses.

Maldonado et al. (2001) realizan induccién a la triplidia en H. rufescens, usando diferentes
concentraciones de citocalasina-B (CB). Los mayores porcentajes de triploides fueron obtenidos
en noviembre (85%, 100%, 100%, para 0.5, 0.75, 1.0 mg/L CB, respectivamente) y los mas
bajos en la inducciéon de mayo (3%, 11%, 26% para 0.3, 0.5, 0.7 mg/L CB).

Gallardo-Escarate et al. (2004), describe el cariotipo de H. rufescens usando analisis de
imagenes. Los resultados muestran que el niumero diploide de cromosomas en esta especie es
36, con 8 pares de cromosomas metacéntricos, 8 pares submetacéntricos, un par
submetacéntrico/ metacéntrico y un par subtelocéntrico.

Hernandez-Ibarra et al. (2004) comparan los cariotipos de de H. fulgens y H. rufescens, a
partir de células de larvas trocoforas, encontrando para ambas especies el niumero diploide de
36 cromosomas con diferencias en la posicidon del centrémero.

Gallardo-Escarate et al. (2005), realizan un analisis del contenido del ADN cromosémico en H.
rufescens a partir de analisis de imagenes fluorescentes. El contenido de ADN fue relacionado
con los tamafios cromosdmicos. Los valores de ADN encontrados mostraron un rango de
0.1106 £+ 0.0045 pg (cromosoma 1) a 0.0890 = 0.0060 pg (cromosoma 18). El tamafio del
genoma calculado para esta especie, por suma de todo el contenido de ADN cromosdmico fue
de 1.77 £ 0.005 pg.

Ibarra et al. (2005), certificaron genéticamente a presuntos hibridos entre H. rufescens y H.
fulgens desarrollados comercialmente usando aloenzimas y microsatélites. Cuatro loci
alozimicos fueron usados para la certificacion de los hibridos (Gpi, Mdh-1, Mdh-2 y Sod),
debido a que ellos poseian alelos exclusivos en las especies de referencia que supuestamente

produjeron los hibridos. Los microsatélites al poseer lo mismos alelos en ambas especies no
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fueron usados. Por lo tanto, se certifica la presencia de hibridos, aunque las alozimas los

clasifican como H. rufescens mas que como hibridos.

7. Informacién complementaria

8. Secuencias

En el Genbank existen innumerables secuencias para esta especie.

9. Estudios filogenéticos
Lee y Vacquier (1995) realizan un estudio filogenético del género Haliotis, comparando

secuencias de cDNA de lisina espermatica en 27 especies de California (H. rufescens), Japon,
Australia, Nueva Zelanda, Taiwan, Borneo, Madagascar, Sudafrica, Grecia, Francia, Italia y Las
Azores. Los resultaros revelaron que 22 de las 27 taxas son claramente distinguibles. La
filogenia del cDNA de la lisina sugiere la existencia de tres grupos: (1) las especies de
California y 3 especies japonesas, (2) una especie de Nueva Zelanda y (3)una especie

japonesa, las especies europeas y las del oeste de la India.

10. Investigaciones Prioritarias
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Fotografia extraida desde www.guiamarina.com

1. Nombre cientifico (comun) Venus antiqua (King & Broderip, 1831) (Almeja, taca en Chile.

Almeja reticulada en Argentina).

2. Distribucién Peru-Puerto Williams (Chile), Uruguay a Islas Malvinas (Zagal y Hermosilla,
2001).

3. BiologiaZ historia de vida molusco bivalvo, que presenta una concha gruesa, de
coloracidon blanquecina-gris, a veces con manchas café. La superficie externa presenta estrias
radiales y concéntricas definidas. Seno paleal anguloso y corto, no alcanza un tercio de la
longitud total de la concha. Longitud maxima 8.4 cm (Zagal y Hermosilla, 2001).

Vive semienterrada en fondos arenosos del intermareal y submareal alcanzando 40 m de
profundidad. Se alimenta filtrando plancton y detritus de la columna de agua. Es depredada por
moluscos gastréopodos, aves y el hombre. Presenta sexos separados. La primera madurez
sexual ocurre a 3.6-4.0 cm de longitud en ambos sexos. En Metri, el ciclo reproductivo de esta
especie presenta dos periodos de desove durante el afio (Zagal y Hermosilla, 2001).

Se consume fresco y conservas. El desembarque de "almejas" alcanzé su maximo (43.761 t)
en el afio 1988. El promedio de extraccidon entre 1998 y 2002 fue de 17.895 t. Las estadisticas

pesqueras incluyen los datos de otras especies (Osorio, 2002).
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4. Objetivos genéticos

5. Marcadores genéticos

Gallardo et al. (1998) usando electroforesis horizontal, probaron 13 loci alozimicos en 144

almejas adultas a partir de 5 muestras geograficas del sur de Chile.

6. Principales resultados

Gallardo et al. (1998) detectaron polimorfismo en 11 loci a través de las localidades
muestreadas. Las diferencias en la frecuencia génica mas que la fijacion alternativa de los
alelos caracterizaron los sitios muestreados. La heterocigosidad fluctué entre 6.8% y 10.3%,
con una deficiencia generalizada y significativa de heterocigotos detectada en cada lugar.
Niveles similares de diversidad genética fueron detectados en ambos bancos explotados.
Estimaciones substanciales de la estructuracién démica fueron encontradas en la poblacidn
total (F-ST = 0.107) y los niveles regionales (Fst = 0.143), con altas estimaciones de
endogamia que coincidian (Fis = 0.57). Aunque no se hallé evidencia estadistica significativa de
subestructuracion genética, en la comparacién dentro de la region (Fsy= 0.007), una deficiencia
generalizada de heterocigotos (Fis= 0.57) también caracterizé este nivel jerarquico.

La correlacion espacial de las frecuencias génicas indicd una distribucion casi al azar de los
genotipos a lo largo de la distribucidn latitudinal de las muestras. Las altas tasas de flujo
génico global y dentro de la region sugieren un gran intercambio larval a través de la
dispersién a grandes distancias que evita la diferenciacién debido solo a la deriva. Por
consiguiente, ninguna unidad genética discreta puede ser reconocida para la especie en
ninguna escala espacial. Aparentemente, las altas tasas de reclutamiento ayudan a llenar las
variantes genéticas perdidas por sobreexplotacidon continuo, lo que explica porqué la extraccion
humana no ha provocado pérdidas importantes de variacion genética para las poblaciones
individuales. La tasa de crecimiento lenta y la maduracion sexual retrasada de esta especie son

al parecer los factores limitantes mas fuertes para la conservacion de bancos naturales.

7. Informacién complementaria

8. Secuencias
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9. Estudios filogenéticos

6. Investigaciones Prioritarias

REFERENCIAS GENETICAS
Gallardo MH, Pefialoza L & E Clasing (1998) Gene flow and allozymic population structure in the
clam Venus antiqua (King of Broderip), (Bivalvia, Veneriidae) from Southern Chile. Journal of
Experimental Marine Biology and Ecology 230 (2): 193-205.
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Fotografia de Alejandro Riedemann H.

1. Nombre cientifico (comun) Mytilus chilensis (Hupe, 1854) (chorito, quilmahue).

2. Distribucion Arica-Cabo de Hornos (Chile), Islas Malvinas (Zagal et al. 2001).

3. Biologia/ historia de vida
Molusco bivalvo, cuyas valvas presentan un periostraco de color negruzco violaceo. La

superficie externa de las valvas exhibe solo estrias concéntricas de crecimiento. Se diferencia
del choro zapato por poseer una charnela con numerosos dientecillos. Longitud maxima 10.6
cm (Zagal et al. 2001).

Habita la zona intermareal inferior alcanzando 25 m de profundidad. Forma parte de la fauna
asociada al piure (Pyura chilensis). Se alimenta filtrando plancton y detritos organico. Es
depredado por el caracol rubio (Xanthochorus cassidiformis), estrellas de mar, jaibas, centollas,
el pato quetru no volador (Tachyeres pteneres) y el hombre. El macho presenta génadas de
color amarillento y las hembras de color crema anaranjado. Presenta fecundacion externa y
desarrollo de una larva de vida libre (Zagal et al. 2001).

Se consume fresco enfriado y en conservas. Su produccidn acuicola a aumentado desde 3.864 t
en 1993 a 41.406 t en el 2001 (Toro et al. 2006)
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4. Objetivos genéticos
El primer estudio genético en Mytilus chilensis fue realizado por Toro y Sastre (1995) y

consistié en su manipulacién genética, en donde se obtuvieron individuos triploides usando
shock térmico post inseminacién.

Estimaciones de parametros genéticos como la heredabilidad se han publicado por Toro vy
Paredes (1996), Toro et al. (2004a) y Alcapan et al. (2007).

Toro et al. (2004b) publicaron resultados sobre seleccién artificial para el crecimiento de esta
especie, considerando el caracter de la longitud de la valva y peso vivo.

Estudios sobre el estatus taxonémico de Mytilus chilensis se han realizado por Toro (1998a),
Rego et al. (2002), Toro et al. (2005) vy Carcamo et al. (2005). Con respecto a la
caracterizacion genética poblacional de esta especie dos trabajo han sido publicados (Toro et
al. 2004c y 2006).

5. Marcadores genéticos
Para analizar el status taxondmico de Mytilus chilensis se han usado marcadores de DNA

nuclear ITS, GLU-5 (Toro, 1998a) y Me (Toro et al. 2005).

Ademas de un marcador mtDNA (fragmento de 860bp del gen COIII) (Toro, 1998b).

En el estudio realizado por Toro et al. (2004c) se estandarizaron 5 primers, con un nimero de
bandas RAPDs generadas que vari6 de 8 y 14, obteniéndose un total de 54 bandas

reproducibles (loci).

6. Principales resultados
Toro & Paredes (1996) estimaron la heredabilidad de la longitud de la concha larval en M.

chilensis bajo diferentes densidades de alimento durante el crecimiento larval basados en un
disefio anidado de 24 familias de hermanos completos creciendo bajo tres concentraciones de
algas diferentes. La heredabilidad estimada fluctué entre 0.2+0.1 y 0.9+0.3 y mostré una
disminucidn con bajas concentraciones de alimento, sin embargo los valores sugirieron que la
seleccion seria efectiva. Toro et al. (2004a) realizd una nueva estimacion de la heredabilidad
asociada al tamafo larval, pero ahora considerando 95 familias de hermanos completos y 19
de medios hermanos creciendo en condiciones controladas de laboratorio. La heredabilidad
estimada en los medios hermanos a los 10, 25 y 40 dias fluctué entre 0.38+/-0.33 y 0.84+/-

0.45 sugiriendo nuevamente que la seleccion para el caracter longitud de la concha podria ser
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efectivo. La ultima estimacién publicada de la heredabilidad, la realizé Alcapan et al. (2007)
estimandola para la masa y talla de M. chilensis a diferentes edades y en tres poblaciones
diferentes. Encontraron que la heredabilidad cambia con la edad y que la varianza materna
aditiva es alta, generando relativamente bajas estimaciones de este parametro en ambos
casos. Los resultados sugirieron que la interaccién genotipo-ambiente no parece jugar un rol
significativo. Sin embargo, encontraron que la varianza ambiental no aditiva y la comun, son
importantes en determinar la variacion morfoldgica fenotipica en el tamano corporal de esta
especie.

Toro et al. (2004a) estimaron la respuesta a la seleccidon para la tasa de crecimiento (longitud
de de la concha y peso vivo) en M. chilensis. Desde los 22 meses de edad una cohorte
proveniente de Yaldad (Chiloé, X Regidon) fue monitoreada para la longitud de la concha y el
peso vivo. Los juveniles de 3 lineas seleccionadas y de 2 lineas control fueron individualmente
marcados Yy transferidos a 3 granjas de choritos geograficamente distantes en el sur de Chile.
El peso vivo y longitud de la concha fueron monitoreados después de 10, 14, 18 y 22 meses de
edad para cada individuo. Hubo una diferencia significativa entre ambos caracteres, entre los
grupos seleccionados y control a cada edad y localidad. Las heredabilidades para “peso vivo”
fluctuaron entre h’= 0.35 y h?= 0.54, mientras que aquellas para la “longitud de la concha”
fluctuaron entre h*= 0.32 y h?= 0.49. Las interacciones genotipo ambiente no fueron evidentes
para ninguno de los caracteres, lo que indica que presiones de seleccidon similares resultan en
cambios fenotipicos similares para dichos rasgos a través de los ambientes. Estos resultados
sugieren que la seleccion para el mejoramiento del peso vivo y longitud de la concha podria ser
efectiva en los reproductores de M. chilensis.

Toro (1998) diferencié genéticamente a M. chilensis de otros tres mejillones presentes en Chile
realizando analisis de PCR de dos fragmentos de DNA nuclear (ITS y GLU-5) a muestras de
tejidos del borde del manto. Ambos marcadores produjeron patrones de bandas especie-
especificas. Posteriormente en el mismo afio realizd un estudio sobre el estatus taxondmico de
esta especie considerando la morfologia de la concha y utilizando marcadores moleculares
nucleares y mitocondriales (PCR). Para ello recolecté muestras de 4 especies (Mytilus edulis, M.
trossulus, M. galloprovincialis y M. chilensis) desde la costa este de Newfounland (Canada),
Nueva Zelanda y desde el sur de Chile. Los resultados mostraron que M. edulis, M. trossulus y
M. chilensis pueden ser separados morfoldgicamente en 3 diferentes grupos. Los 2 marcadores

de DNA nuclear (ITS y GLU-5) y el marcador mtDNA estudiados indicaron que M. edulis y M.
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trossulus son genéticamente diferentes. M. edulis, M. galloprovincialis y M. chilensis fueron
iguales genéticamente con el marcador mtDNA e ITS, sin embargo con el GLU-5 los genotipos
de M. edulis y M chilensis fueron diferentes, produciéndose patrones de banda especie-
especificas que pueden ser usadas como un marcador diagndstico entre estas dos especies. En
este estudio se concluye que el chorito chileno debe ser incluido como subespecie de M. edulis.
Toro et al. (2005) nuevamente caracterizan genéticamente a M. chilensis, demostrando
evidencia de la presencia de M. galloprovincialis en el sur de Chile. Este estudio se realizd en 8
poblaciones a lo largo de la distribucion natural de M. chilensis, realizando analisis de PCR con
3 marcadores moleculares nucleares (ITS, Glu-5 y Me). El ITS mostré patrones de banda
similares a M. edulis y M. galloprovincialis. Los marcadores GLU-5 y Me mostraron un patrén de
banda especifica encontrada solamente en M. galloprovincialis, lo que sugiere que M.
galloprovincialis esta presente en la costa del sur de Chile.

Rego et al. (2002) utilizando PCR-Rapds analizé 4 especies de mejillones (Mytilus edulis,
Mytilus chilensis, Mytilus galloprovincialis, y Perna canaliculus). Los resultados permitieron
diferenciar genéticamente a M. galloprovincialis del resto de los mejillones.

Carcamo et al. (2005) identifican alozimicamente a los mejillones de la costa del Pacifico sur de
América, para clarificar su identidad taxondmica. Cuatro muestras desde el limite norte de la
distribuciéon de Mytilus fueron tomadas, asi también muestras controles desde Europa (M.
edulis y M. galloprovincialis) para comparacion. 30 loci alozimicos fueron estudiados y 9 (Aco-
1. Ap-1, Est-D, Gpi, Idh-1, Lap-1, Mpi. Me-2 y Odh) fueron parcialmente diagndsticos entre las
muestras controles europeas. Las muestras chilenas, para 4 de los loci diagndsticos mostraron
frecuencias intermedias para alelos tipicos de M. edulis y M. galloprovincialis de las muestras
control. Pero son mas parecidas a aquellos de M. edulis para AP-1 y Mpi y a los de M.
galloprovincialis para Aco-1 y Est-D. El locus Lap-1 mostrd frecuencias alélicas similares a
aquellos de M. edulis, mientras que el alelo mas frecuente de los loci Gpi, Idh-1 and Odh, fue el
tipico de M. galloprovincialis, pero en una mayor frecuencia. Mas aun, los loci parcialmente
diagndsticos Me-2 y Lap-2, Pgm-2 y Pp mostraron importantes diferencias con respecto a las
poblaciones controles. Las distancias génicas, los dendrogramas a escala multidimersinal, como
también el analisis de componentes principales sobre las frecuencias alélicas y el analisis de
correspondencia factorial sobre genotipos individuales, mostraron que las muestras del sur de
América genéticamente son mas cercanas a M. galloprovincialis europeo que a M. edulis, sin

embargo poseen frecuencias alélicas particulares y caracteristicas.
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Estudios sobre caracterizacion genética poblacional de Mytilus chilensis han sido realizados
recientemente por Toro et al (2004c) quiénes estudiaron la estructura genética de M. chilensis
a lo largo de la costa chilena utilizando Rapds. Ocho poblaciones naturales (1900 km desde
Arauco (VIII Regidn) a Punta Arenas (XII Regién) fueron analizadas. Los resultados mostraron
que los valores de distancia genética de Nei’s, D (0.030-0.107), entre poblaciones fue pequena
a pesar de la gran separacion geografica. La poblacién de Punta Arenas fue genéticamente
diferente a las otras, aunque a una escala pequefia (D=0.076-0.107). Los niveles de flujo
génico (Nm=1.55) evitan una diferenciaciéon entre poblaciones por deriva génica, lo que se
explica por el desarrollo en esta especie de larvas plantotroéficas de larga vida, lo cual le da una
habilidad de dispersidon enorme a esta especie, facilitada ademas por las corrientes ocednicas
presentes a lo largo de la costa chilena. Posteriormente se realizé un estudio similar por Toro et
al. (2006) a partir de las frecuencias alozimicas de Pgm, Gpi, Icd, Me, Gsr, Lap and Pep, con
resultados similares. A pesar de las grandes distancias geograficas, los valores de distancia
genética, D (0.004-0.048) y la variacién genética estandarizada entre poblaciones, Fst (0.011-
0.055), fueron pequefias. Los niveles de flujo génico (Nm=8) encontrados en este estudio
previenen el efecto de diferenciacién entre poblaciones por deriva génica. Esto En términos de
manejo de la pesqueria de esta especie, los resultados no dan evidencias de poblaciones

discretas, con la posible excepcion de la poblacidon de Punta Arenas.

7. Informacién complementaria

8. Secuencias

En el Genbank existen 14 secuencias para esta especie: 3 clones para el ADN satélite Apal tipo
1, 3 clones para el ADN satélite Apal tipo 2, 3 clones para el ADN satélite Apal tipo 3 y 5 genes
de histonas completos (H2A, H4, H3, H2B, H1).

9. Estudios filogenéticos

10. Investigaciones Prioritarias
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1. Nombre cientifico (comun) Ostrea chilensis (Philippi,1845) (ostra chilena).

2. Distribuciéon desde Chiloé en Chile y costas de Ecuador (Osorio, 2002).

3. Biologia/ historia de vida
La concha bivalva es oval, con valvas desiguales, la inferior o izquierda que estd adherida al

sustrato es profunda y rugosa, mientras que la superior o derecha es casi plana y mas
pequefia. Presenta color blanco parduzco en su parte externa. La longitud maxima controlada
es de 8.7 cm. Vive adherida a fondos rocosos o fangosos duros desde el intermareal hasta los 8
m, en bahias cerradas o en areas protegidas del oleaje (Osorio, 2002).

Es una especie filtradora con alternancia de sexos. Los espermios son liberados al medio,
mientras que los 6vulos son liberados a la cavidad del manto, donde se produce la fecundacion
y la incubacion (8 semanas) de los embriones hasta pedivéliger. Luego las larvas son liberadas
al medio, su vida libre dura desde unos minutos hasta 24 horas, para luego fijarse a un
sustrato (Osorio, 2002).
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Se consume solo fresco enfriado. Debido al colapso de los bancos naturales y al éxito de su
cultivo, se cosecharon 200 t en el afio 2000 y se extrajeron 9 t desde bancos naturales. Su

talla minima de extraccién es de 5 cm de didmetro (Osorio, 2002).

6. Objetivos genéticos

Los primeros trabajos en el area de genética realizados en Ostrea chilensis se llevaron a cabo
por Guifiez et al. (1982) quiénes analizaron genéticamente 4 poblaciones de esta especie y por
Ladrén de Guevara et al. (1984) quienes describieron su cariotipo.

En la primera mitad de la década de los 90, se realizan los primeros reportes sobre seleccidon
artificial y estimacion de heredabilidad para el crecimiento en ostra chilena, considerando el
caracter de la longitud de la valva y peso vivo en ostras adultas y juveniles y ademas
considerando la variacién espacial (Toro, 1991, 1995; Toro and Newkirk, 1991; Toro et al,
1992, 1994, 1995, 1996, 2004).

Estudios de variabilidad fenotipica para esta especie se realizaron por Toro y Newkirk (1990),
Toro y Aguila (1995) y Toro (1996).

La deficiencia de heterocigotos y sus posibles causas, relaciones de crecimiento vy
heterocigosidad fueron observadas por Toro et al. (1995, 1996) Toro y Vergara (1995, 1998).
Estudios sobre diferenciacion genética poblacional se han realizado por Toro y Aguila (1996) y
Gonzalez (2005).

5. Marcadores genéticos
En el estudio realizado por Gonzdlez (2005) se estandarizaron 4 primers, con un nimero de

bandas Rapd generadas que vario de 10 a 12, obteniéndose un total de 43 bandas

reproducibles (loci) los cuales presentaron un 100% de polimorfismo.

6. Principales resultados
La seleccién individual para la longitud de la concha fue aplicada a ostras de 30 meses de edad,

provenientes de la poblacién natural del estuario del Rio Quempillén (sur de Chile). Tres grupos
fueron elegidos (alto, medio y bajo) respecto a la talla de la concha. Se obtuvieron juveniles de
los grupos medio y bajo. Una diferencia estadisticamente significativa (P < 0.05) fue detectada
en la longitud de la concha luego de 30 meses entre la descendencia de ambos grupos,

sugiriendo la presencia de efectos de genes aditivos para la tasa de crecimiento. La
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heredabilidad realizada estimada (h? = 0.34 £ 0.12) para una disminucion en la altura de la
concha, indica que la seleccidon sobre este caracter pude ser efectiva en Ostrea chilensis (Toro,
1991; Toro and Newkirk, 1991). El siguiente estudio sobre seleccién (Toro, 1995; Toro et al.,
1992, 1994, 1995) es similar al anterior, pero ademas se aplica una intensidad de seleccién de
+ 1.755 SD para el caracter de peso vivo. Una correlacion altamente significativa (r = 0.94, N
= 5.030) fue encontrada entre “peso vivo” y la “longitud de la concha”. Los resultados
muestran diferencias significativas en ambos caracteres, entre grupos altos y bajos, a los 8, 14
y 27 meses de edad. La heredabilidad estimada para el aumento del caracter “peso vivo” varid
entre 0.43 £ 0.18 y 0.69 = 0.11, mientras que para la heredabilidad estimada para la
disminucién del mismo caracter varié entre 0.24 £+ 0.06 y 0.35 + 0.08. Ademas, se
monitorearon 100 juveniles de cada grupo seleccionado después de 7 y 15 semanas,
obteniéndose diferencias significativas entre ambos caracteres. Un trabajo sobre la respuesta a
la seleccion en crecimiento de juveniles de Ostrea chilensis se realizd recientemente, con
resultados similares (Toro et al., 2004). Toro et al. (1996) incluyen en los estudios de
seleccion artificial la variacién espacial. Los resultados mostraron una diferencia significativa
en ambos caracteres, entre bajo y alto a los 14 y 27 meses de edad, en los 4 sitios de
crecimiento usados. Interacciones genotipo-ambiente no son aparentes en ninguno de los
caracteres, indicando que las presiones de seleccién similar resultaron en cambios fenotipicos
similares para estos caracteres en los distintos ambientes.

En el estudio realizado por Toro y Newkirk sobre variabilidad fenotipica (1990), Ostrea chilensis
mostré una alta variabilidad en la tasa de crecimiento dentro de la poblacién. Se determiné la
correlacién entre peso vivo y longitud de la concha en diferentes etapas del ciclo de vida de
una cohorte de la especie. Las relaciones para ostras adultas vy juveniles fueron positivas a
través del periodo de estudio. Para la longitud de la concha el coeficiente de determinacion fue
mayor en ostras de 2 afios de edad (r’=0.88) mas que la de 1 afio de edad (r’=0.09). Ambos
caracteres estuvieron mejor correlacionados a etapas mas tardias del ciclo de vida. Por lo cual,
a esa edad seria apropiado seleccionar progenitores pera los programas de mejoramiento de la
tasa de crecimiento.

Posteriormente Toro (1996), probd la presencia de interaccién genotipo-ambiente para la tasa
de crecimiento y el efecto de variables ambientales sobre el crecimiento de la concha. Para ello
juveniles provenientes de una cohorte de Quempillén, fueron puestos en tres localidades, dos

profundidades y tres densidades diferentes a lo largo de la costa de Chiloé. Los efectos de las
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tres variables y sus interacciones sobre la variacion de la longitud de la concha a los 26 meses
de edad fueron estadisticamente significativos. Es decir, ostras hermanas, crecen
diferenciadamente en diferentes ambientes. La salinidad fue el factor mas limitante para el
crecimiento de la concha de O. chilensis en el estuario del rio Quempillén.

Toro et al. (1995) observaron deficiencia de heterocigotos en una cohorte asentada sobre
colectores artificiales en el estuario del rio Quempillén. Fue usada para determinar la
frecuencias genotipicas a los 6, 18 y 30 meses de edad, de las enzimas polimérficas: LAP, PGI
y AC. Se encontrd una deficiencia significativa de heterocigotos para los loci LAP (D=0.260) y
AC (D=0.153) en los individuos de 18 meses de edad. En los adultos se observd valores
negativos de D en todos los loci, siendo significativos para LAP y AC. Considerando
mortalidades entre los 6 y 18 meses y entre los 18 y 30 meses estas fueron de 25% y 17%
respectivamente, concluyéndose que en la cohorte existe un proceso de seleccién en contra de
los heterocigotos en la etapa de juveniles, lo cual concuerda con lo registrado en la literatura
para otras especies. Toro y Vergara (1995) discuten sobre el mecanismo que causa la
deficiencia de heterocigotos en los ensayos electroferéticos llevados a cabo en bivalvos
marinos, concluyendo que la mas probable causa del aumento del grado de la deficiencia de
heterocigotos con la edad es la seleccién en contra de los heterocigotos.

Toro et al. (1996) realizan un estudio sobre Heterocigosidad Multiple-locus (MLH), fisiologia y
crecimiento en dos etapas diferentes del ciclo de vida de la ostra chilena. En 150 individuos
tomados al azar desde una cohorte producida en laboratorio, se estimaron variables fisioldgicas
y heterocigosidad individual usando 4 loci (Lap, Pgi, Pgm and Ca) a los 10 y 36 meses de edad.
En juveniles de 10 meses hubo una correlacion positiva entre el tamafio de la ostra y el MLH.
También fue significativa la relacion entre tasa de ingestion, tasa de absorcién y MLH. El valor
de la eficiencia de crecimiento neta estandarizada fue positivamente correlacionada al MLH. A
los 36 meses a diferencia de los juveniles hubo una deficiencia de heterocigotos significativa.
Las Unicas relaciones significativas encontradas fueron la disminucidn de la tasa de ingestién y
absorcién con el aumento de la herocigocidad. Dentro de los individuos sexualmente inmaduros
existe una correlacién positiva entre tasa de crecimiento y MLH, sin embargo en los adultos La
mayor asignacién de energia para la reproduccion se opone a la deteccion de esta relacion.

Un analisis similar fue realizado en ostras de 12 meses por Toro y Vergara (1998). La mayoria
de las relaciones fueron positivas vy las base de las relaciones entre parametros metabdlicos y

heterocigosidad puede ser debido a una sobredominancia en las ostras de 12 meses de edad.
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Toro y Aguila (1995) realizaron cruzamientos factoriales con cinco poblaciones de ostra chilena
aisladas geograficamente con el fin de evaluar la heterosis y la interaccidon genotipo-ambiente
sobre caracteres de produccién animal importantes econémicamente. Luego de 24 meses se
observé una ganancia inicial de 41.5% en longitud de la concha y 59.7% en peso vivo fue
logrado usando la Bahia de Linao como sitio de crecimiento. Los mas altos porcentajes de
heterosis fueron encontrados entre las poblaciones de Pullinque y Rildan (44.6%). Los
resultados apuntan a la presencia de efectos de genes no-aditivos (dominancia) sobre ambos
caracteres pero no implica que los cruzamientos estén garantizados.

Toro y Aguila (1996) determinan el grado de subdivision genética en la ostra chilena mediante
el estudio de la distribucion geografica de las aloenzimas (Lap, Ca, Gpi y Pgm). Cuatro
muestras fueron tomadas dentro de la Isla de Chiloé y una de Melinka (Islas Guaitecas). Los
resultados concluyeron que existe relativamente poca variacién genética dentro de las
poblaciones y una relativamente gran cantidad de diversidad genética entre poblaciones (Fis=
0.109 y Fst= 0.138). Otro estudio mas reciente (Gonzalez, 2005) investigd la variabilidad
genética en 5 poblaciones naturales situadas en el actual rango de distribucién natural de esta
especie (X y XI? regiones). Para ello se utilizd la técnica de PCR y Rapds. Los valores de
distancia genética de Nei (1972) encontrados no fueron significativos y se presentaron en un
rango de (0.0713-0.1549). El test de Mantel evidencié una correlacion significativa (r=0.605,
p<0.05) entre la distancia geografica y la distancia genética. La poblacidon de Melinka situada a
una mayor distancia geografica mostrd ser la mas diferente genéticamente con una escala de
diferenciacion de (0.8842-0.1549). Los niveles de flujo génico registrados (Nm= 1.5877),
indican que el flujo génico estaria actuando por sobre la deriva génica para diferenciar
genéticamente las poblaciones. El flujo génico observado no permite una significativa
diferenciacion genética interpoblacional. Segun los resultados, no es posible identificar
claramente la conformacién de una sola unidad reproductiva, ya que la poblacién de Melinka

posiblemente pudiese estar formando un stock discreto.

7. Informacién complementaria

8. Secuencias
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En el Genbank existen 11 secuencias parciales para esta especie: una para el gen actl, una
para el gen act 2, 3 para el ITS, 2 para el gen 28S rRNA, 3 para el gen COI y una para el gen
16SrRNA.

9. Estudios filogenéticos

10. Investigaciones Prioritarias
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Nombre cientifico (comin) Macrocystis pyrifera Linnaeus_(HUIRO)

Descripcién

Alga parda perteneciente a la familia Lessoniaceae. Esta especie se distribuye desde la VII
regién hasta el Canal Beagle en roquerios semiexpuestos al oleaje desde el intermareal inferior

hasta el submareal, estructurando densas poblaciones (Alveal et al. 1990).

Marcadores genéticos
Existen marcadores genéticos del tipo alozimas y RFLP para esta especie en USA.

Principales resultados
Existe extremadamente bajo polimorfismo de alozimas entre y dentro de poblaciones.

Secuencias

En el gene bank existen 66 secuencias de ADN y 25 de proteinas. Entre las primeras se
encuentran principalmente secuencias del gen nuclear 18s, del gen del cloroplasto rbcL
(ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit) de clones de Chile, Nueva

Zelandia, Tasmania y Bahia Monterrey.
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1._Nombre cientifico (comun) Gracilaria chilensis (Bird, McLachlan & Oliveira 1986)
(PELILLO)

2. Descripcion

Alga roja perteneciente a la familia Gracilariaceae. Esta alga representa uno de los mayores
desembarques pesqueros y de cultivo de algas en Chile. Se utiliza principalmente para la
produccion de agar. Una de las principales caracteristicas de esta especie es la notable
variacion intra-clonal. Se distribuye desde Coquimbo hasta Aysén en sustratos blandos y duros,
su distribucidon batimétrica es desde los 0 a los 10 metros de profundidad en sectores marinos

protegidos (IV y VIII regidn) como estuarinos (X y XI regién) (Alveal et al. 1990).

3._Marcadores genéticos
Existe una amplia variedad de marcadores genéticos desarrollados para poblaciones en Chile

entre los que se encuentran alozimas, RAPD, microsatélites y RFLP.

4. Principales resultados

Estudios de diversidad genética revelan bajos niveles de heterocigosidad fluctuando entre 0.00
a 0.51.
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5. Secuencias

En el Genebank existen 48 secuencias de ADN y 77 de proteinas. Entre las primeras se
encuentran principalmente microsatélites, el gen nuclear 18s, el gen del cloroplasto rbcL
(ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit) y el gen cox2 (cytochrome
oxidase subunit 2). Ademas, se encuentran dos secuencias completas del genoma plastidial de

G. chilensis con un largo entre 3937 y 7220 nucleétidos.

6._Estudios filogenéticos
Gurgel y Fredericqg (2004) realizan un analisis filogenético con el gen rbcL codificado por el

cloroplasto en 67 especimenes de la Familia Gracilariaceae, colectadas a nivel mundial. Los
resultados confirman la monofilia de la familia e identifica tres grandes clados incluyendo a
Gracilaria, el cual contiene 9 linajes independientes. La divergencia genética de RCBL entre
géneros de la familia Gracilariaceae varian entre 8.46% y 16.41%, mostrando 2,5 veces mas

variacion que el gen nuclear 18S del ARN ribosomal.
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