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RESUMEN EJECUTIVO

Orange roughy (Hoplostethus atlanticus), presenta una distribucién cosmopolita generalmente asociada
a montes y cafiones submarinos. La experiencia recogida en otros paises sugiere que es una especie
muy vulnerable a la sobre-explotaciéon pesquera, lo que ha sido atribuido a su gran longevidad y
baja tasa de crecimiento. En Chile, tras un breve periodo de explotacion comercial entre los afios
1999 y 2005, regulado por un sistema de cuotas, el recurso se encuentra actualmente en veda
biolégica como una medida precautoria. Considerando el desconocimiento de su ciclo vital y
posibles rutas migratorias entre zonas de captura, resulta esencial estudiar la estructura poblacional
de esta especie. En este proyecto, la identificacion de unidades poblacionales de orange roughy es
abordada mediante la aplicaciéon e integracion de diversos enfoques metodoldgicos: genético,
biolégico-pesquero, morfologia de otolitos y parasitolégico.

El estudio genético se realiz6 sobre individuos recolectados en la temporada de desove 2005 en
montes submatinos aledafios al archipiélago Juan Fernandez (JF1, JF2, JF3 y JF4) y Bajo O'Higgins
(BO2), utilizando marcadores moleculares de tipo microsatélites y de ADN mitocondrial (region D-
Loop). Los resultados muestran falta de estructuraciéon poblacional, no encontrando diferencias
significativas entre las zonas muestreadas.

Mientras que el analisis de fecundidad media no arroj6 diferencias significativas entre los montes
JF2 y JF3 (4nicos con datos disponibles), existié alguna evidencia de diferencias entre zonas
respectos de otros parametros vitales y respuestas fenotipicas, tales como la talla media de madurez
sexual (monte JF3 respecto de montes JF1, JF2 y JF4) y la morfometria de otolitos. Respecto de
esta ultima técnica, se observé una muy baja capacidad de clasificacion, limitada a no mas de 7
coeficientes harmoénicos, con tasas de error por sobre el 50% para todos los casos.

El analisis comparativo de la composicion de tallas mostré diferencias significativas entre zonas, y
evidencia de efectos relevantes de la pesquerfa sobre ella. Aunque este enfoque mostré también que
estos efectos no fueron homogéneos entre zonas, se estima que la evidencia obtenida no fue
suficientemente consistente y sélida como para sustentar hipotesis alternativas de multiples
unidades poblacionales en el area de estudio.

El estudio parasitolégico, por su parte, arrojé mayor evidencia de variabilidad entre afios que entre
zonas, con una limitada capacidad para discriminar areas y evidencia mas bien débil de aislamiento
ecologico para el monte JF3. Tanto este enfoque como el analisis de fecundidad y primera madurez
sufrieron mas fuertemente las consecuencias de un nimero limitado de muestras, especialmente de
tallas pequenas. Esto dada la inexistencia de capturas comerciales o cientificas de la especie-objetivo
durante la ejecucion del estudio, obligando a recurrir a muestras colectadas anteriormente y a
combinar afios, sexos o zonas, quitando potencia estadistica a las pruebas de hipotesis efectuadas.

La modelaciéon estadistica integrada de las fuentes de informacién (ADN mitocondrial,
microsatélites, morfometrfa de otolitos, talla media de madurez sexual y parasitos), indico
homogeneidad entre zonas al incluir los estudios genéticos, con evidencia de diferencias entre
zonas al excluir la genética. Lo anterior sugiere que las poblaciones de las distintas zonas
muestreadas no son evolutivamente distintas, pero podrian difererir al considerar una escala
ecologica o pesquera. Ante la inconsistencia en los resultados del presente proyecto, se sugiere
profundizar el programa de investigaciéon sobre esta especie, incrementando la cobertura y la
calidad de los datos disponibles.
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INTRODUCCION

El desarrollo de la ciencia pesquera se basa en la vision idealizada de una “unidad de stock”, que
corresponde a una entidad poblacional autosustentable, con su propio origen, trayectoria demografica y
distribucién espacial, la cual responde de manera singular a las perturbaciones de la actividad pesquera. De
este modo, el diagnostico del estado de un recurso y el desarrollo de modelos poblacionales que permitan
analizar su trayectoria pasada y proyectar sus posibles respuestas futuras dependen, de manera
fundamental, de una identificacién coherente y adecuada de tales unidades (Waldman 2005). El concepto
de stock y/o unidad poblacional es un tema en continua revisiéon (Begg et al. 1999), cuya definicién
depende de la escala temporal considerada y de los objetivos para los cuales este analisis se lleva a cabo
(Hoarau et al. 2002). Desde el punto de vista de la biologfa de la conservacion, el énfasis esta en conocer y
proteger la riqueza genética de la especie en el largo plazo (decenios a siglos), y una menor importancia
relativa es asignada a respuestas fenotipicas o demograficas de corto plazo. El objetivo principal del manejo
pesquero, en cambio, es la sustentabilidad de las capturas. Bajo esta dltima perspectiva, las unidades
poblacionales pueden ser definidas como subconjuntos de individuos que responden mads o menos
discretamente al esfuerzo pesquero aplicado sobre una determinada area geografica y en una escala
temporal de afos a decenios, a las cuales se justifica aplicar estrategias diferenciadas de explotacion (Secor

1999).

Atendiendo a lo anterior, el concepto de stock conlleva dos hipdtesis nulas no excluyentes: a)
homogeneidad genotipica, asociada al intercambio genético aleatorio entre sus miembros; b)
homogeneidad fenotipica, vinculada a la distribucién aleatoria de los individuos dentro de un hébitat
compartido. Una hipdtesis de trabajo, vinculada a ambas hipotesis nulas es la de aislamiento geografico o
temporal entre las zonas de reproducciéon de distintas unidades. El rechazo a la hipétesis nula de
homogeneidad genética, requiere de niveles elevados o absolutos de aislamiento reproductivo, mantenidos
por muy largos periodos de tiempo (escala evolutiva). Estos requerimentos pueden transformar a la
genética en una aproximacion insuficientemente sensible como para detectar unidades poblacionales
relevantes para efectos del manejo pesquero o de la proteccion de habitat sensibles. En contraste, una
aproximacion fenotipica, puede ser el simple reflejo de la discontinuidad ambiental entre grupos de
individuos pertenecientes a una misma unidad reproductiva (Winans 1987), la que, a pesar de sus aparentes
diferencias, responderfa como un todo a los factores pesqueros y naturales de mortalidad. De las
limitaciones de cada enfoque antes presentado, se hace evidente la conveniencia de enfrentar la
identificacion de unidades de stock combinando enfoques genotipicos y fenotipicos en una visiéon holistica
de aspectos bioldgicos, ambientales y genéticos (Begg & Waldman 1999, Cadrin et al. 2005, Waldman
2005).

Ajustandose al marco conceptual descrito, el presente proyecto utilizé un conjunto de técnicas y
aproximaciones genéticas y fenotipicas para someter a prueba la hipdtesis de stock unico actualmente
asumida implicitamente en el manejo de orange roughy (Hoplostethus atlanticus) en Chile. En particular, nos
concentramos en comparar las tres principales zonas de extraccién de orange roughy en Chile: Juan
Fernandez, Bajo O’Higgins y Punta Sierra (Figura 1), donde se ha encontrado diferencias en algunos
parametros biolégicos, como talla media, periodos de desove y fecundidad, que han sugerido la posibilidad
de que existieran al menos dos unidades poblacionales (Young et al. 2004).

La experiencia internacional en la identificacién de unidades poblacionales de orange roughy ha mostrado
resultados satisfactorios mediante la aplicacion de marcadores moleculares y técnicas basadas en
microsatélites (Smith ez a/, 2002); analisis morfométrico de otolitos (Gauldie & Jones 2000, Smith et al.
2002), estructura/promedio de tallas (Smith et al. 2002) y tasa de crecimiento individual (Gauldie & Jones

14



2000). Una capacidad discriminante mas bien inconsistente entre estudios ha sido lograda utilizando
aloenzimas y otras técnicas moleculares en ADN mitocondrial (Elliot et al. 1994, Baker et al. 1995, Smith
& Benson 1997, Branch 2001, Smith et al. 2002) y parasitofauna (Lester et al. 1988, Gauldie & Jones
2000). En el presente proyecto, aplicamos un enfoque genotipico y fenotipico, que incorporé el analisis de
su estructura genética, morfometria de otolitos, estructura de tallas, parametros de la historia de vida y
analisis de parasitofauna. Se realiz6 un importante esfuerzo en la integracion de las fuentes parciales de
evidencia en una relacién matematica que consideré la informacién aportada por cada una de ellas.
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Figura 1: Ubicacion general de las areas de estudio. Montes JF1, JF2, JE3 y JF4 en el Archipiélago de Juan
Fernandez, Montes Bajo O’Higgins 1 (BO1), Bajo O’Higgins 2 (BO2) y Punta Sierra (PSI).

OBJETIVO GENERAL

Evaluar la hipétesis nula de poblacién unitaria, aceptada actualmente para orange roughy
(Hoplostethus atlantiens) en Chile, entre sus tres principales zonas de captura: Juan Fernandez, Bajo
O’Higgins y Punta Sierra, asi como también dentro de la zona de Juan Fernandez.

OBJETIVOS ESPECIFICOS

OBJETIVO 1: Evaluar posibles diferencias intra-especificas de caracter genotipico entre las tres
zonas de captura y dentro de la zona de Juan Fernandez, entre al menos dos de los montes
explotados por la pesquerfa.

OBJETIVO 2: Evaluar posibles diferencias fenotipicas asociadas a la historia ambiental de las
agregaciones de orange roughy entre y dentro de las zonas de estudio.
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OBJETIVO 3: Evaluar posibles diferencias en la respuesta de la(s) poblacién(es) de orange roughy a
la actividad pesquera 1999-2004, entre y dentro de las zonas de estudio.

OBJETIVO 4: Integrar la evidencia obtenida en una nueva hipétesis de trabajo, relevante al manejo
del recurso, respecto de la estructura poblacional de orange roughy en sus principales zonas de
extraccion.

PRESENTACION DE RESULTADOS POR OBJETIVO ESPECIFICO

OBJETIVO 1: Evaluacién de posibles diferencias intra-especificas de caracter
genotipico entre las tres zonas de captura y dentro de la zona de Juan Fernandez.

Ricardo Galleguillos', Cristian Canales', Sandra Ferrada', Soffa Astete', Magaly Encina',
Alejandra Lafon®

"Universidad de Concepcién; *Universidad Austral de Chile.

INTRODUCCION

Uno de los requerimientos basicos para el adecuado manejo de poblaciones naturales de especies
explotadas, ya sea por razones comerciales o de conservacion, es el conocimiento de sus aspectos
reproductivos. Por ejemplo, el que una poblacién o un area de pesca (“fishing ground”) sea
reproductivamente autosustentable o dependa de inmigrantes para el reemplazo de sus individuos
adultos esta asociado a un nivel de intercambio genético originado por la inmigracion entre
poblaciones, que puede afectar su sustentabilidad en el largo plazo.

Desde el punto de vista genético, se define un stock puro o discreto como una poblacién que
evolucioné independientemente de otras y por lo tanto acumulé diferencias genéticas con respecto a
ellas. Este concepto se basa en la idea de poblaciones de organismos que se desarrollan
independientemente, entre las que el flujo génico es muy bajo o nulo entre ellas, lo que resulta
finalmente en que una especie este formada por numerosas poblaciones panmicticas o demos. Esta
situacién puede ocurrir tanto en organismos con amplia distribucion geografica, como ser causada
por una fuerte dependencia de factores ambientales en su historia de vida o, debido a la existencia de
barreras que restrinjan el libre movimiento de los individuos entre las poblaciones, evitando la
panmixia total entre los ejemplares (Spanakis et al. 1989).

Tomando en cuenta que el monitoreo directo del potencial de dispersiéon de un organismo es muy
dificultoso, se han desarrollado métodos indirectos para evaluar intercambio genético expresado en el
rango y numero de diferencias fenotipicas entre poblaciones. Diferencias fenotipicas sustanciales
entre poblaciones pueden ser atribuidas tanto a aislamiento reproductivo, como a la expresion de su
plasticidad en respuesta a condiciones ambientales diferentes. Desde el punto de vista genético, una
alternativa para evaluar las diferencias poblacionales es examinar la estructura genética de la
poblaciéon. El grado en el cual las diferentes poblaciones son genéticamente divergentes puede
reflejar el balance entre los procesos potencialmente diversificadores de la deriva génica y la
seleccion, versus, el efecto homogeneizador del flujo génico.

En el desarrollo de este trabajo, se considerd el concepto de stock puro o discreto. Para evaluar la

16



estructuracion de la(s) unidad(es) poblacional(es), se aplic6 marcadores moleculares (microsatélites y
DLoop), término que corresponde a cualquier fenotipo molecular producto de la expresion de un
gen o de segmentos especificos del ADN de origen nuclear (ADNn) o mitocondrial (ADNmt). Estos
fenotipos pueden ser regiones expresadas o no del genoma (Ferreira & Grattapaglia 1989, Becerra &
Paredes 1999), cuya resoluciéon temporal y potencial aplicaciéon dependera de las caracteristicas del
marcador molecular utilizado (Tabla 1).

Tabla 1: Caracteristicas de marcadores moleculares.

MARCADOR MOLECULAR

Topico Proteinas ADNmt Microsatélites RAPD
Requerimientos de tejido Alto Bajo Bajo Bajo
Sacrificio de organismos | Frecuentemente No No No
% cubierto del genoma <5 <10+ 5-20 Desconocido
Numero de loci 10%-10° 1 10%-10° Desconocido
Tasa de evolucion Moderado Réapido Rapido Rapido
Tipo de estudio Proteinas ADNmt Microsatélites RAPD
Analisis de pedigree Dudoso NA Excelente Bueno
Genética poblacional Excelente Bueno Excelente Dudoso
Z.onas hibridas Bueno Bueno/Excelente Dudoso Dudoso
Filogenética Bueno Excelente Dudoso Dudoso

Marcadores moleculares nucleares

Al clasificar el ADN nuclear podemos encontrar secuencias tanto moderadas (genes ribosomales),
como altamente repetitivas (microsatélites), siendo estas ultimas, una de las mas utilizados en la
evaluacion de unidades poblacionales y determinacion de variabilidad genética (Litt & Luty 1989).
Los marcadores moleculares tipo microsatélites (SSRs: Simple Sequence Repeats; STRs: Short
Tandem Repeats) corresponden a regiones no codificantes, de origen y funcién aun desconocida,
salvo algunas excepciones. Estas regiones estan compuestas por motivos basicos de repeticion de 1-6
nucleétidos de largo, organizados en bloques con 5-50 repeticiones en serie. Se encuentran
ampliamente distribuidas en el genoma de organismos eucariontes (Tautz 1989) y procariontes (Zane
et al. 2002), donde es posible observar una regiéon microsatélite cada 10 kilobases. Estos marcadores
moleculares responderfan a un modelo de herencia mendeliana codominante (De Woody & Avise

2000), con un elevado polimorfismo, lo que explica su frecuente utilizacién en estudios poblacionales
(Litt & Luty 1989, Park et al. 1993).
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Los microsatélites han sido tradicionalmente clasificados (Weber 1990) de acuerdo a la naturaleza de
sus unidades de repeticiones, como perfectos (sin interrupciones), imperfectos (con una o mas
interrupciones) o compuestos (unidades de repeticiones conjuntas con secuencias diferentes). Los
tipos de repeticiones mas comunes son los tetra y dinucleétidos como [CA], [GT] 'y [GATA]

(Tautz 1989). Los microsatélites trinucle6tidos han demostrado ser mas polimérficos que los
dinucleétidos y tienen la particularidad de producir menos artefactos de la amplificaciéon por PCR,
también llamados “bandas tartamudas™ (Song et al. 2002).

Aunque los microsatélites son considerados selectivamente neutros, algunos estudios han mostrado
relevancia funcional en un significativo numero de ellos. Las diferencias en la frecuencia de
microsatélites en regiones codificantes y no codificantes se relaciona con una seleccion especifica
frente a mutaciones en las secuencias flanqueantes en las regiones codificantes. En general, los
microsatélites con motivo de repeticion tri- y hexanucledtidos se encuentran en exceso en regiones
codificantes y no codificantes, mientras que los microsatélites con otros tipos de repeticiones no son
tan abundantes. La seleccion que existe contra las mutaciones en las regiones flanqueantes limita la
expansion de los microsatélites no tripletes en regiones codificantes (Metzgar et al. 2000).

El origen del polimorfismo de las secuencias microsatélites esta ain en debate, aunque
probablemente este se deba a eventos de deslizamientos de cadena o s/pagge durante la replicacion del
ADN (Tautz 1989, Zane et al. 2002), en el cual ambas cadenas pueden alinearse incorrectamente,
resultando en una expansiéon o contraccion del nimero de ellas en la nueva cadena sintetizada
(Moxon & Wills 1999). Otras posibles causas para la generacion de polimorfismos son las
mutaciones, de tipo sustractivo o aditivo, ya sean en el microsatélite o en las regiones que lo
flanquean, alterando el tamafio de la regiéon microsatélite. Este tipo de procesos y mutaciones hacen
que los microsatélites se encuentren entre las secuencias de ADN con mayor tasa de mutacion,

estimada entre 2,5x10™ y 102 mutaciones por locus y por generaciéon en poblaciones naturales. La
duplicaciéon de una secuencia microsatélite en otra region del genoma da lugar a la generacion de
marcadores microsatélites multilocus (Jarne & Lagoda. 1990).

Hasta la fecha, existen cuatro modelos teéricos para explicar la evolucién de mutaciones de tipo
microsatélites: el modelo de alelos infinitos, [JAM (Kimura & Crow 1964), el cual asume que dentro
de una poblacién o en un determinado taxa cada mutacion da origen a solamente un tnico alelo, con
lo cual alelos equivalentes son idénticos por descendencia; el modelo de alelos K (Crow 1970), que
asume infinitos K estados de alelos posibles; el modelo de mutaciones escalonadas, SMM (Kimura &
Otha. 1978), que asume que un evento de mutacion cambia un alelo por otro, infiriendo de esta
manera que alelos de igual longitud estain mas relacionadas pero no necesariamente son idénticos por
descendencia; y, finalmente, el modelo de dos fases, TPM, (Di Rienzo et al. 1994), el cual es analogo
al modelo SMM, pero con la posibilidad de permitir contracciones o expansiones de diversas
unidades de repeticion, de acuerdo a una distribucién geométrica.

En general, se acepta que el modelo de mutacion de microsatélites mas exacto y real es el SMM. Sin
embargo, los analisis de la variabilidad de alelos en un gran nimero de loci, indican un mayor grado
de conformidad con el modelo IAM y no con el SMM (O’ Connel & Wrigth 1997). Di Rienzo e al.
(1994) han sugerido que mdltiples mutaciones simples pueden dar origen a nuevos alelos, lo cual
podria explicar la aparente conformidad de la variabilidad en microsatélites con el modelo IAM.
Asimismo Goldstein & Pollock (1997) y Slatkin (1995) han sugerido que las estimaciones de
divergencias evolutivas utilizando loci neutrales y bajo el modelo IAM, no son apropiadas para
microsatélites. Esto se debe fundamentalmente a su elevada tasa de mutacién y a los procesos que
determinan dichas mutaciones, los cuales no permiten que el estado ancestral de un alelo en
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particular sea eliminado de la historia evolutiva de una taxa. De esta forma estos ultimos autores,
recomiendan aplicar los modelos SMM o TMM para estimaciones de divergencias evolutivas
especificas para microsatélites.

La divergencia genética entre poblaciones o taxa determinados puede ser estimada con microsatélites
sin la necesidad de considerar los modelos antes sefialados. De este modo, es posible utilizar analisis
basados en la estimacién de alelos compartidos (Bowcock et al. 1994, Estoup et al. 1995) o por
distancias genéticas estandares (Estoup et al. 1995, Nei & Takezaki 1996). Desde un punto de vista
practico, la forma mas sencilla de analizar la variacion de las regiones microsatélites es recurrir a la
PCR (reaccion en cadena de la polimerasa), sintetizando cebadores complementarios a las regiones
flanqueantes del microsatélite, donde las diferencias en el nimero de repeticiones del motivo basico
se amplifican y visualizan como fragmentos de ADN de diferente longitud. Cada una de las regiones
microsatélites constituyen un locus genético y los diferentes tamafios de bandas que se pueden
amplificar, los diversos alelos de ese locus.

En el campo de pesqueria y acuicultura, la utilidad de estos marcadores se ha dado en areas como la
caracterizacion genética de stocks, seleccion de reproductores y construccion de mapas genéticos,
entre otros (Chistiakov et al. 2006). Dentro de los estudios poblacionales los microsatélites se han
utilizado en estudios de variabilidad genética, estructuracion poblacional en diferentes recursos
marinos: peces (Oke et al. 1999, Ward 2000), moluscos (McGoldrick et al. 2000, Pressa et al. 2002) y
crustaceos (Cruz et al. 2002) .

Marcadores moleculares mitocondriales

El ADN mitocondrial ha sido una de las moléculas hereditarias mas estudiadas dentro del genoma
animal en los ultimos afios (Edwards & Skibinski 1987). Es una molécula de doble hebra circular, a
excepcion de organismos como los hidrozoos Hydra spp donde se observan dos moléculas lineales
de ADNmt (Hoffmann et al. 1992). Presenta decenas de copias en cada mitocondria, de 200 a 1000
copias por célula, sin proteinas asociadas como histonas y no—histonas y, en su mayor parte formado
por ADN codificante (93%), que practicamente no posee ADN repetitivo, ni intrones. Tiene
aproximadamente entre 15.000 a 18.000 pb (pares de bases), es de naturaleza haploide, y aunque
comprende menos del 1% del total del genoma en cada célula, presenta caracteristicas muy
importantes por las cuales se elige para estudios moleculares: z) su alta tasa de evolucién con mayor
deriva génica, esto debido principalmente a la exposicion del ADNmt a especies reactivas de oxigeno
resultantes del metabolismo celular, 7) se encuentra desprotegido al carecer de histonas y, 7) a la
menor eficiencia de los sistemas de reparacion de las mitocondrias.

El ADNmt aparentemente carece de recombinacién o ésta es despreciable, es de herencia
preferentemente materna, no-mendeliana, siendo los organismos generalmente homoplasmicos (con
un solo tipo de secuencia de ADNmt). Esta molécula contiene en promedio, dependiendo del taxén,
37 genes: 22 ARN de transferencia, 2 ARN ribosémicos (12s y 16r) y 13 ARN mensajeros que
codifican para proteinas de complejos enzimaticos respiratorios implicados en la producciéon de
energfa mediante la via de fosforilacion oxidativa para obtencién de ATP, como el citocromo b,
subunidades proteicas del citocromo oxidasa I, II y III (los que presentan baja tasa mutacional en
comparacion con el resto del genoma mitocondrial). También posee genes de la ATP sintetasa 6y 8,
genes del complejo NADH deshidrogenasa subunidad 1 ala 6 y 4L, que han sido objeto de variadas
investigaciones demostrando gran utilidad como marcadores genéticos en poblaciones naturales
(Cronin et al. 1993, Park et al. 1993, Bembo et al. 1995). Por ultimo, el ADN mitocondrial presenta
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también una region control no codificante llamada D-loop o Regién Mayor no codificante (Ovenden
1990, Okasaki et al. 2001, Zbawicka et al. 2003), cuyo tamafio puede variar entre 200 a 2000 pb
dependiendo de la especie (Palumbi 1996). Estudios han demostrado que la region es flanqueada por
secciones no codificantes altamente polimorficas, donde la tasa de sustitucién de estas regiones
hipervariables, denominadas dominio 5’ y dominio 3’, puede ser 40 veces mayor que en la region del
citocromo b del ADN mitocondrial. Las mutaciones en la regién no codificante, se mantendrian en
el tiempo, al no poseer efecto fenotipico, por lo cual los polimorfismos mas comunes son los que
afectan la region control del ADN mitocondrial.

Una de las caracteristicas notables del ADN mitocondrial es que evoluciona 5 a 10 veces mas rapido
que el ADN nuclear de copia unica, lo que le hace presentar alta variabilidad (Luque 2001) y le
otorga mayor sensibilidad en el analisis de procesos demograficos en poblaciones naturales.

Estudios genéticos previos en H. atlanticus.

Los estudios genéticos realizados en H. atlanticus han aplicado distintos marcadores moleculares,
desde aloenzimas a microsatélites, en poblaciones de Australia, Nueva Zelanda y Sudafrica. Adn
cuando algunos de estos resultados han sido contrapuestos, se ha evidenciado la existencia de
estructuraciéon poblacional en algunas localidades, siendo fundamental considerar en la interpretacion
de los resultados la naturaleza y sensibilidad del marcador utilizado (Tabla 2).

Entre las primeras investigaciones realizadas se encuentra un estudio de aloenzimas realizado en
Nueva Zelanda, que revel6 altos niveles de variacion genética pero con pequefas diferencias
significativas entre areas de pesca (Smith 1986). A éste se sumé un nuevo estudio de aloenzimas,
dirigido a estimar la pérdida de diversidad genética (medida como una reducciéon en la
heterocigosidad) en un lapso de 10 afios en tres areas de pesca de Nueva Zelanda (Smith et al. 1991).
Los resultados obtenidos efectivamente mostraron una disminucién significativa de la diversidad
genética en los sitios analizados entre 1982 y 1988, periodo en el cual la biomasa virginal se redujo en
aproximadamente un 70%.

Tabla 2: Naturaleza de la informacidn entre marcadores moleculares.

NATURALEZA DE LA INFORMACION COSTOS
Matcador Grado de Distribucién | Flujo génico Codificante/ Inicio Exploracién de
Molecular . .
polimorfismo H-W detectado no- codificante muestras
Aloenzimas | Bajo-moderado | S{ Si Codificante Bajo Bajo-moderado
ADN 6l Altamente codificante
mitocondrial | Bajo-moderado | No o0 (excepto region Moderado |Moderado
hembras
control)
Microsatélites Alto S S No coc_hﬁcante (con Alto Moderado-alto
excepciones)

En estudios mas recientes, Smith ¢z a/ (1996, 1997) utilizando aloenzimas, ADN mitocondrial
(DLoop) y RAPD para comparar cuatro areas de desove en la zona sureste: Ritchie Bank, Box,
Waitaki y Puysegur, evidenciaron diferencias significativas entre poblaciones, identificando tres
grupos genéticos, aislados por distancia: 1) Puysegur, 2) Waitaki, y 3) Ritchie y Box. En este estudio
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los resultados del marcador de ADN mitocondrial mostraron menor diferenciacién genética que las
aloenzimas y los marcadores RAPD, aunque los tres métodos arrojaron resultados similares. Smith &
Benson (1997) encontraron diferencias significativas entre la costa este de Nueva Zelanda y el sector
de Chatham Rise, pero sus resultados no evidenciaron diferencias entre sectores dentro de estas
zonas.

La evidencia genética de stocks discretos en el sur de Australia, obtenidas mediante analisis de
aloenzimas (Black & Dixon 1989), fue posteriormente desafiada por un estudio de mayor escala
realizado por Elliott & Ward (1992). Estos ultimos autores analizaron 11 sistemas polimorficos
enzimaticos en seis localidades alrededor de la costa sur este de Australia, sin encontrar subdivision
genética. Por otro lado, Smolenski ez @/ (1993), utilizando el método PCR-RFLP del ADN
mitocondrial total, mostraron diferencias entre aflos de muestreo en el sur de Australia y presentaron
evidencia de la existencia de diferencias significativas entre Australia, Nueva Zelanda y Africa. En
contraposicion a lo anterior, Elliot ef 2/ (1994), utilizando la misma técnica, obtuvieron bajos niveles
de diferenciacién entre poblaciones de Australia y el Atlantico, sugiriendo un patrén histérico de
flujo génico transoceanico.

Mas recientemente, Oke ez a/.(1999) desarrollaron partidores especificos para 10 loci microsatélites de
orange roughy, aplicaindolos en muestras procedentes de Australia, del Atlantico Norte y de Namibia.
Las pruebas de diferenciacion y los valores de Fst obtenidos en este estudio y otros posteriores
(Smith et al. 2002), indicaron diferenciacién poblacional entre las areas analizadas. Cinco de estos
partidores fueron utilizados en el presente estudio, lo que nos permitié tomar ventaja del trabajo ya
adelantada y hace que nuestros resultados sean comparables a otros publicados previamente.

MATERIALES Y METODOS

Se analizé muestras de tejido muscular de H. atlanticus, procedentes de 332 especimenes recolectados
en montes submarinos aledafios al Archipiélago de Juan Fernandez (JF1, JF2, JF3, JF4) y en el sector
de Bajo O'Higgins (BO2), durante la ejecucion del proyecto de evaluacion acustica de orange roughy
y alfonsino, FIP N° 2005-13 (Tablas 3 y 4). El aislamiento del ADN nuclear y mitocondrial siguié el
protocolo con detergente cationico SDS descrito para peces (Grijalva-Chon 1994), al que se realizo
algunas variantes para obtener mayor cantidad y calidad de ADN (Bembo et al. 1995).

Tabla 3: Numero de muestras procesadas por sector.

Sector Muestras analizadas
JF1 78
JF2 62
JF3 62
JF4 62
BO2 68
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Tabla 4: Posicion geografica de los montes submarinos

Caladero Limite Norte | Limite Sur | Limite Oeste | Limite Este | Area aproximada
Lat (S) Lat (S) Long (W) Long (W) (mn?)

JF1 33,49 33,69 78,45 78,24 68

JEF2 33,41 33,7 77,85 77,58 110

JF3 33,35 33,42 77,46 77,37 17

JF4 33,39 33,49 76,94 76,82 23

BO2 32,83 32,86 73,65 73,61 3

Para la extracciéon del ADN se disecté 50 a 100 mg de musculatura esquelética, que posteriormente
fue homogeneizada con 500 ml de buffer STE (10 mM Tris HCI, pH= 8,0; 10 mM NaCl y 50 mM
EDTA). Llas membranas celulares fueron lisadas con 25 ml de SDS al 20%, digiriendo las proteinas
con 50 ml de Proteinasa K (10 mg/ml). La mezcla se incub6 a 37°C por toda la noche. La extraccién
de material organico se realizé agregando 600 ul de una mezcla de fenol saturado:cloroformo:alcohol
isoamilico (25:24:1). Posteriormente se agité por un minuto y luego se centrifugd a 12.000 rpm
durante 10 minutos; luego de recuperar la fase acuosa, se realizé una segunda extracciéon afiadiendo

600 ul de solucién Sevac (CHCI®: AIA; 24:1), centrifugando las muestras por 10 minutos a 12.000
rpm. Para la precipitacion de los acidos nucleicos se agregd 2 volumenes de etanol absoluto
previamente enfriado a -20°C, luego se agité por inversion y se dejéo a -20°C por 1 hora. Se
centrifugd nuevamente a 12.000 rpm por 10 minutos, eliminando el sobrenadante y, se lavé el pellet
con 700 pl de etanol al 70% frio, centrifugando por 5 minutos a 12.000 rpm. Finalmente, se secé el
pellet al aire libre durante una hora, disolviéndolo luego con 100 pl de buffer TE (10 mM Tris. HCI
pH = 7,51 mM EDTA).

Dado que las reacciones de PCR y secuenciacion necesitan altos grados de estandarizacién, los
extractos de ADN de cada muestra fueron caracterizados segin: tamafio en geles de agarosa,
presencia de ADN de alto o bajo peso molecular y calidad, presencia de impurezas y restos de
compuestos de la extraccion por espectrofotometria (Sambrook et al. 1989).

Secuenciacion del segmento DLoop del ADN mitocondrial

La secuencia del segmento DLoop se obtuvo a partir de los siguientes pasos: estandarizacion de la
PCR para la amplificaciéon del segmento y secuenciaciéon en ambos sentidos. La estandarizacion de la
PCR del DLoop se realizé aplicando una baterfa conformada por partidores universales y partidores
utilizados previamente en orange roughy. Considerando los criterios tamafio, nitidez y
reproducibilidad, se eligi6 la pareja de partidores 12SARH/L.19 (Figuras 2 y 3; Tabla 5). Se utiliz6 un
secuenciador modelo ABI Prism 3730. Las condiciones de reacciéon de la PCR y el programa de
amplificacion del segmento DLoop se indican en las Tablas 6 y 7, respectivamente.

Posteriormente, el amplicon resultante de la PCR (de aproximadamente 1.350 pares de bases), fue
secuenciado en ambos sentidos (Forward 12SARH y Reversa 1.19), obteniendo ~800 pb para cada
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extremo. Luego, para chequear su correspondencia con otras secuencias del DLoop en el GenBank y
definir el extremo de mayor variabilidad, se realiz6 un analisis exploratorio reconstituyendo el
fragmento total de aproximadamente 1.350 pb. Para la alineacién de los fragmentos amplificados con
secuencias de ADN mitocondrial de Hoplostethus japonicns (GenBank, nimero de acceso NC003187,
AP002938), asi como para editar y corregir visualmente las bases no reconocidas por el secuenciador
(bases N), se utiliz6 los programas SEQUECHER v4 y Bioedit (Hall 1999). También se reviso la
correspondencia con otras secuencias del DLoop, utilizando el algoritmo BLAST implementado en
la pagina web del National Center for Biotechnology (NCBI; Tabla 8).

En cada localidad se estimé6 los parametros de diversidad de las secuencias analizadas utilizando el
programa DNAsp (Rozas et al. 2003): nimero de haplotipos, diversidad haplotipica (h) y diversidad
nucleotidica (). En base a estos criterios, se decidié utilizar solamente las secuencias generadas con
el partidor reversa 119, con el que se secuencié un total de 155 individuos procedentes de las
diferentes areas de pesca del recurso (JF1, JF2, JF3, JF4 y BO2).

© 12SARH & L19

12SARH & L16 : :
: 12SARH & 42RL

SReEEe wmewe
Gel de agarosa 1%.

Figura 2: Perfil electroforético de PCR para el segmento DLoop del ADN mitocondrial de orange roughy,
en gel de agarosa al 1%. Cada carril corresponde a distintos individuos. Se indican los perfiles obtenidos
con tres parejas de partidores ensayados para el segmento.
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Figura 3: Perfiles electroforéticos de la amplificacion por PCR del segmento DLoop del ADN mitocondrial
de orange roughy, en geles de agarosa al 1%, con fx como marcador de peso molecular. La PCR se llevé a
cabo con la pareja de partidores 12SARH & L19.

Tabla 5: Secuencias de los partidores positivos en la PCR y secuenciacion del DLoop en orange roughy.

Partidor Secuencia nucleotidica
12SARH 5- ATAGTGGGGTATCTAATCCCAGTT -3
1.19 5- CCACTAGCTCCCAAAGCTA-3

Tabla 6: Condiciones de reaccién de la PCR para la amplificacién del segmento DLoop.

Reactivos Concentracién Inicial Concentracion Final
Agua Gibco - -
Tampon Invitrogen 10X 1x
MgCl? 25mM 1,5 mM
dNTPs 2,5mM 0,2 mM
12SAR 10uM 0,2 uM
.19 10uM 0,2 uM
Taq Invitrogen 5U/ul 0,4 Unidades
ADN 20ng/ul 20 ng

24



Tabla 7: Condiciones del programa de amplificacién del DLoop del orange roughy en termociclador PTC-
200 de MjResearch.

94°C 5 Denaturacion Inicial
60°C 30” 1 ciclo

72°C 2

94°C 30” Denaturacion

54°C 2’ 30 ciclos Alineamiento

72°C 2 Extension

72°C 5’1 ciclo Ciclo Final

Con las secuencias alineadas se realizo un analisis filogenético tradicional bajo una aproximacion
bayesiana con cadenas de Markov y Monte Carlo (BMCMC), para estimar la probabilidad a posteriori
de los arboles filogenéticos utilizando el programa MrBayes 2.0 (Ronquist & Huelsenbeck 2003). El
procedimiento de MCMC asegura que los arboles seran muestreados en proporcion a su
probabilidad de ocurrencia bajo el modelo de evolucién de secuencias nucleotidicas seleccionado.

La programacion basica en el programa MrBayes fue: un millén de generaciones, dos inicios
completamente aleatorios de diferentes arboles, cuatro MCMC y una frecuencia de muestreo de
arboles aleatorio cada 1.000 generaciones. Luego de este analisis se eliminé el 25% inicial del total de
arboles para evitar la inclusién de aquellos muestreados antes de la convergencia en la MCMC. Para
evaluar la presencia de grupos poblacionales se generé un arbol consenso de red en el programa
Splitstree 4.0 (Hudson & Bryant 20006), con un valor de significancia del 5 %.

Para evaluar las relaciones entre haplotipos, se utilizé la aproximacién Median Joining (M]) para
identificar grupos de haplotipos cercanamente emparentados mediante el programa NETWORK
4.1.09 (Bandelt et al. 1999). También se aplicé el programa TCS v 1.21 implementado por Clement
(2000) para usar parsimonia estadistica en la determinacién de red de haplotipos (Templeton et al.
1992).

La historia demografica fue inferida utilizando la distribuciéon mismatch (i.e. distribuciéon de
frecuencia de las diferencias pareadas entre todos los haplotipos en una muestra), analizada en el
programa DNAsp (Rozas et al. 2003). En esta aproximacion, las poblaciones que han experimentado
una expansion rapida en el pasado reciente muestran una distribucion unimodal, mientras las
poblaciones en equilibrio demografico generan distribuciones multimodales (Rodgers & Harpending
1992). El analisis de la distribucién mismatch, bajo el supuesto de neutralidad selectiva, también
puede ser utilizado para evaluar los posibles acontecimientos historicos de crecimiento y descenso
demografico (Rodgers & Harpending 1992, Rodgers 1995). Las distribuciones tedricas bajo los
modelos de tamafo poblacional constante y de expansion rapida fueron comparadas con los datos
observados. Mientras que con el primer modelo se espera que la poblaciéon sea estable en el tiempo,
con el segundo modelo, la poblacién original que estuvo en equilibrio (00) t© generaciones atras,
rapidamente se expande alcanzando un nuevo tamafo (61). Los parametros demograficos t (Li 1977)
y 00 fueron estimados de los datos asumiendo 61 como infinito (Rodgers 1995). El valor de
subdivisién poblacional Fst por pares de poblaciones fue estimado utilizando el software Arlequin
2.0 (Schneider et al. 2000).
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Con la finalidad de probar las diferentes agrupaciones propuestas por Young et al. (2000, 2004), se
realiz6 un AMOVA (Analysis of molecular variance) complementario, implementado en el programa
Arlequin 2,0. Para ello se analiz6 el indice FCT, el valor de significancia fue probado con 10.000
réplicas de boostrap.

Tabla 8: Secuencias con maxima similitud al DLoop del ADN mitocondrial de orange roughy. Sélo se
muestran las maximas similitudes.

Numero de e ., Puntaje Puntaje | Cobertura|Identidad
Descripcion o o
Acceso maximo total total |Maxima

DNA mitocondrial de Hoplostethus japonicus,

AP002938.1 1029 1029 99% 88%
genoma completo.

AP004425.1 DNA mitocondrial de Angplogaster cornuta 614 614 999% 80%

—  |genoma completo.

AP004429 1 DNA mitocondrial de Monocentris japonicus, 490 490 69% 82%

— |genoma completo.

AP004430.1 DNA mitocondrial de Beryx decadactylus 326 326 54% 80%

—  |genoma completo.

AP002939 1 DNA mitocondrial de Beryx splendens, 296 296 550 78%

—  |genoma completo.

AP009171.1 DNA mitocondrial de Macrorbamphosodes 244 244 54% 779,

uradoi, genoma completo.

Haplotipo A2 de la regién control de
AF404581.1  |Etheostoma simoterum atripinne , secuencia 237 237 64% 75%
parcial; gen tRNA-Phe, secuencia completa.

Genoma mitocondrial completo de Siganus

EF025185.1 228 228 54% 76%
\fuscescens.
Haplotipo R2 de la region control de

AF404585.1  |Etheostoma rafinesquei, secuencia parcial; gen 209 209 64% 74%
tRNA-Phe.

DO536430.1 Genoma mitocondrial completo de Percina 207 207 64% 74%

macrolepida.

Se realizé ademas un Analisis Espacial de la Varianza Molecular implementado en el algoritmo
SAMOVA (Dupanloup et al. 2002). Este analisis, mediante simulaciones maximiza la proporcion de
varianza genética total debida a diferencias entre grupos de poblaciones, llegando a definir grupos e
identificando la presencia de barreras genéticas. Esta aproximacion, a diferencia de la metodologia
clasica, define poblaciones o grupos de poblaciones sin informacién a priori, sobre el nimero de
poblaciones en estudio, sélo datos genéticos, en este caso secuencias del DLoop del orange roughy y
datos de coordenadas.
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Microsatélites

Se utiliz6 cinco loci microsatélites especificos para H. atlanticus (Oke et al. 1999), estandarizados para
la PCR y la lectura en el secuenciador con partidores marcados con fluoréforos (Tablas 9 y 10).
Los fluoréforos utilizados como marcadores fueron: Hat3 (NED), Hat49 (6-FAM), Hat7 (6-
FAM), Hat9a (VIC) y Hat45 (VIC) (Tabla 11).

Para la visualizacion de los alelos correspondientes a cada individuo y microsatélite, se usé el método
de electroforesis en capilar (45 cm; polimero POP-4), en un Analizador Genético ABI PRISM 310.
Luego de confirmar la presencia de bandas, para cada microsatélite amplificado por PCR se carg6 en
el secuenciador 2ul del amplicon obtenido, utilizando buffer de carga formamida y considerando un
tiempo de corrida de 25 minutos a 60°C. Se usé un marcador de peso ROX 500 (con fragmentos de
75, 100, 139, 140, 150, 200, 245, 300, 340, 350, 400, 450, 490 y 500 pares de bases).

Tabla 9: Condiciones de amplificacién por PCR para marcadores microsatélites en orange roughy.

Reactivos Concentracion inicial Concentracién final
Agua Gibco - -

Tampoén Invitrogén 10X 1X

MgCI? 25mM 3 mM

dNTPs 2,5mM 0,4 mM

Partidor sentido (Marcado) 10uM 0,2 uM

Partidor antisentido 10uM 0,2 uM

Taq Invitrogen 5U/ul 0,4 Unidades

ADN 20ng/ul 20 ng

Tabla 10: Programa de amplificacion en termociclador PTC-200 de MjResearch para loci microsatélites del
orange roughy.

94°C 3’1 ciclo Denaturacion Inicial
94°C 30” Denaturacién

50°C 30” 35 ciclos Alineamiento

72°C 30” Extensién

72°C 5’1 ciclo Ciclo Final

La asignaciéon de los picos obtenidos para cada microsatélite se realizé utilizando el programa
Genotyper v2.5 de Applied Biosystems. Este ultimo es un programa especifico para el analisis de
fragmentos de ADN amplificados por PCR y marcados con fluoréforos.

El analisis estadistico de los genotipos de loci microsatélites se llevo a cabo utilizando los programas
CONVERT (Glaubitz 2004), Arlequin 2.0 (Schneider et al. 2000), GENEPOP v.3.1 (Raymond &
Rousset 1995), FSTAT (Goudet 2002), P.C.A-Gen (Goudet 2002), Micro-Checker v2.2.3
(Oosterhout et al. 2004), Structure (Pritchard et al. 2000), y SAMOVA (Dupanloup et al. 2002). Se
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estimé las frecuencias alélicas de los cinco loci en estudio, por conteo directo de los heterocigotos y
homocigotos. Para determinar la presencia de alelos nulos y errores en el genotipado, se utiliz6 el
algoritmo implementado en el programa Micro-Checker v2.2.3 (Oosterhout et al. 2004). Luego de la
determinacion de alelos nulos se determiné el grado de ajuste al equilibrio de Hardy-Weinberg de
cada loci y poblaciéon segun el test de cadena de Markov implementado en GENEPOP v.3.1, asi

como la heterocigosidad observada y esperada.

Tabla 11:Caracteristicas de los marcadores microsatélites aplicados en el orange roughy.

Locus Motivo de Repeticién | Secuencias de partidores (5’-3”) Tamafio (pb) y Fluoréforo
Hat 3 (GT),, F:GATCCAGAGAAACTGAAAATCTT |116-164 NED
AF146637 R:ACTACAAATACTCCATTCTGATG

Hat49 (CA),(15bp)(CA),, | F:GACTGTGAACTCCGACCTC 207-400 6-FAM
AFI146640 R: TATGACCATGATTACGCCAAG

Hat7 (CT)4(CA),, F:GTGACTTTGGGGTTGAGGG 207-267 6-FAM
AF146643 R:GCCTTGTAACTCATTCCGCT

Hat 9a (CA)¢5 F:CAAGCCTGGACAATGTATCT 126-164 VIC
AFI46639 R:AACACAAACTCTCTAATTCAC

Hat 45 (GT)y F:CTCCTTATCTGCTGCTTTATG 120-168 VIC
AFI146644 R:CACTACCACTCAACCTCAAC

Como una medida de diferenciaciéon poblacional se calculé el indice de fijacién de Wright (1978 )
Fst (Hartl 1980, Hartl & Clark 2007), basado en un modelo de alelos infinitos mediante el método de
varianza (Fsr= 0) (Weir & Cockerham 1984). Los niveles de significancia fueron probadas de acuerdo
a Workman(1970 ) utilizando el programa FSTAT y GENEPOP v.3.1.

También se estim6 el estadistico Rst (Slatkin 1995), similar al indice Fst de Wright, pero que
considera la tasa de mutacién de loci microsatélites asumiendo un modelo step-wise (Kimura &
Otha. 1978) y, la varianza del tamafo de los alelos (en pares de bases). Para ello se utiliz6 el programa
Atlequin 2.0.

La distribucién de las frecuencias genotipicas en las cinco localidades muestreadas fue analizada
mediante un Test Exacto de Diferenciacién Poblacional, bajo la hipétesis nula que plantea “la
distribucion alélica es idéntica a través de las poblaciones”. Este test se realiz6 a partir de una tabla de
contingencia con una aproximaciéon de cadena de Markov Monte Carlo, estimando un valor de P
para determinar la significancia de cada una de las comparaciones sobre todos los loci, a través de un
test exacto de Fisher (Raymond & Rousset 1995).

Las agrupaciones sugeridas por Young et al. (2000, 2004) fueron evaluadas mediante un analisis de la
varianza de frecuencias alélicas (AMOVA: Analysis of molecular variance) y un Analisis Espacial de
la Varianza Molecular , descritos en la metodologia de analisis estadistico de ADN mitocondrial.

Finalmente, se realiz6 un analisis de cluster mediante una aproximacion bayesiana implementado en
el programa Structure (Pritchard et al. 2000, Falush et al. 2003), utilizado para inferir estructura
poblacional utilizando datos genotipicos sin informacion a priori de las agrupaciones. El algoritmo
identifica grupos diferentes, desde un punto de vista genético, asignando individuos a las poblaciones
en estudio. Para ello asume un modelo en el cual hay K poblaciones (K es desconocido),
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caracterizados por un conjunto de datos de frecuencias alélicas en cada locus. Los individuos son
asignados probabilisticamente a poblaciones o, conjuntamente a dos o mas poblaciones si sus
genotipos indican que estan mezclados. Para este analisis se utiliz6 un modelo de mezcla con
frecuencias alélicas correlacionadas y un modelo de mezcla con frecuencias alélicas no
correlacionadas. Se probé de 1 a 5 cluster con tres réplicas cada uno. Se determiné el nimero de
cluster presentes en las muestras en estudio mediante un valor de maxima verosimilitud, LaP(D),
donde el cluster que tiene menor verosimilitud corresponde al nimero de poblaciones presentes.

RESULTADOS

Secuenciacion del segmento DLoop del ADN mitocondrial

El proceso de estandarizacion de la amplificacion y secuenciacion del DLoop fue exitoso, analizando
un total de 205 secuencias correspondientes al segmento DLoop, de las cuales 155 fueron adecuadas
para el analisis: 31 individuos de JF1, 30 de JF2, 32 de JF3, 34 de JF4 y 28 de BO2.

Los wvalores de diversidad haplotipica poblacional (Hd; probabilidad de que dos haplotipos
muestreados al azar de dos poblaciones sean diferentes) fueron altos en todas las areas analizadas con
un promedio global de 0,97 (Tabla 12). La diversidad nucleotidica promedio, como parametro de la
divergencia nucleotidica entre individuos presentes en una poblacién generé un promedio de 0,01
entre los distintos sectores (Tabla 12). Estos resultados fueron superiores a los valores de h = 0,78 y
7 = 0,59, reportados para el citocromo b de orange roughy por Baker e a/. (1995).

El modelo de evolucién de la secuencia DLoop del orange roughy que mejor explicé los datos fue un
modelo de 3GTR+G. El arbol de consenso (majority-rule) del analisis bayesiano mostré una mezcla
de haplotipos entre los individuos secuenciados para DLoop en las diferentes localidades (Figura 4).
Esta mezcla estarfa constituida por un grupo comun bien sustentado (70% de las muestras), con un
valor de probabilidad @ posteriori alto (1,0). Este resultado se confirmé al realizar la red de consenso
de los arboles finales a un umbral de P = 0,05 (Figura 5).

En el analisis genealégico y de haplotipos, del total de 155 individuos secuenciados para el DLoop se
obtuvo 51 haplotipos. Todas las localidades presentaron haplotipos caracteristicos, con un aparente
patrén latitudinal en el nimero de haplotipos (Figura 6), siendo JF1 y JF3 las localidades mas
diversas con 21 haplotipos (7 y 6 haplotipos propios para cada localidad, respectivamente) y BO2 la
localidad menos diversa, con sélo 16 haplotipos (Figura 7).

En el analisis basado en construccién de red de haplotipos usando la aproximaciéon Median Joining
(Figura 8), no se observé haplotipos dominantes DILoop. Este patrén es consistente con una
expansion poblacional geografica reciente (Avise 2000). Esto es consistente con los resultados del
analisis de la distribucién mismatch (Figura 9), en que se observé una distribuciéon unimodal, lo que
sugiere que la poblacién ha experimentado una expansion geografica rapida en el pasado reciente.

El monte JF1 present6 el mayor indice de diferenciaciéon (Fst) respecto de las demas localidades
consideradas en el estudio (Tabla 13). Los resultados del AMOVA para haplotipos del DLoop
(Tablal4), no encontraron evidencia de heterogeneidad entre las diferentes agrupaciones probadas,
con valores FCT entre -0,012 y 0,055 (p>0,05). El analisis SAMOVA (Tabla 15), tampoco identificé
diferencias significativas entre grupos, con valores de FCT que variaron entre 0,038 y 0,054 (p>0,
05).
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Figura 4: Arbol de consenso (majority-rule) de las muestras analizadas de orange roughy para DLoop. Los
valores sobre las ramas indican la consistencia de los nodos a partir de la probabilidad a priori de
ocurrencia de los arboles en la zona de convergencia de la cadena de Markov usando un modelo de
3GTR+G.
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Tabla 12: Indice de Diversidad Haplotipica (Hd) y Nucleotidica () para el segmento DLoop de orange
roughy. N: nimero de individuos.

Zona N N° Haplotipos Hd T
BO2 28 16 0,963 0,013
JF1 31 21 0,972 0,015
JE2 30 19 0,968 0,01
JF3 32 21 0,976 0,011
JF4 34 20 0,957 0,01
BO_23
BO_22
JF3_5 JF1_27
JF4_35 JF2 8
JF3_27 JF3 20
BO_BJFZ_35 BO_11
JF2_23 JF2_15
JF2_28 JF3 7 4
JF4_3 BO_12 JF2_21
JF4_5 JF3_11 JF2_ 39 JF1_ 9
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Figura 5: Red de consenso (Holland et al. 2004, Huson & Bryant 2006) construida con un umbral de
p=0,05 para el conjunto de muestras analizadas de orange roughy para DLoop.
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Figura 6: Localidades de muestreo y frecuencia de haplotipos de DLoop por localidad. Los haplotipos
indicados sobre cada figura (e.g. en BO2 H_12) son haplotipos unicos para cada localidad, los no indicados

son compartidos por dos o mas localidades.

Tabla 13: Valores de estadistico Fst (bajo la diagonal), por pares de poblaciones de H. atlanticus y valor de
probabilidad asociada (sobre la diagonal) con un bootstrap de 3024.

BO2 JF1 JF2 JF3 JF4

BO2 ok 0,002 0,158 0,140 0,169
JF1 0,075 ok 0,013 0,005 0,003
JF2 0,015 0,049 ook 0,118 0,507
JF3 0,017 0,054 0,016 ok 0,528
JF4 0,012 0,060 -0,002 -0,003 ok
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Tabla 14: Analisis AMOVA realizado para el segmento DLoop del orange roughy con la finalidad de probar hipétesis propuestas por Young et al.
(2000, 2004) y otras.

Grupos Agrupaciones Variacion (o) ®-Estadisticos ~ Valor-P
Un grupo
1 Grupo (BO2, JF1, JF2, JF3, JF4) 3,07 ®st= 0,030 0,0029
Dos Grupos
1 Grupo 1 (BO2) -0,12 Dct=-0,0012 0,1935 Hipétesis de Young 2000

Grupo 2 (JF1, JF2, JF3, JF4)
2 Grupo 1 (JF1) 5,49 ®ct=0,0549  0,1906
Grupo 2 (BO2,H2 JF2, JF3, |F4)

Tres Grupos
1 Grupo 1 (JF1) 4 Dct= 0,0400 0,0997
Grupo 2 (JF2, JF3, JF4)
Grupo 3 (BO2)
2 Grupo 1 (JF1) 3,57 ®ct= 0,0356 0,1055 Hipétesis de Young 2004
Grupo 2 (JF3)
Grupo 3 (BO2 JF2, JF4)

35



Tabla 15: Analisis AMOVA del segmento DLoop del orange roughy bajo el modelo de distancia de
(Tamura & Nei 1993).

Grupos (k)  Agrupaciénprobada Variacion (%) ®-Estadisticos Valor-P

2 Grupo 1 (JF1) 5,49 dct= 0,054 0,166
Grupo 2 (JF2, JF3, JF4, BO2)

3 Grupo 1 (JF1) 4 dct= 0,040 0,105
Grupo 2 (JF2, JF3, JF4)
Grupo 3 (BO2)

4 Grupo 1 (JF1) 3,85 ®ct= 0,038 0,099
Grupo 2 (JE3, JF4)
Grupo 3 (BO2)
Grupo 1 (JF2)

Microsatélites

La lectura de los microsatélites permitié generar una matriz de 1.575 genotipos para los cinco
microsatélites y las cinco localidades en estudio. En el caso del locus Hat3 el alelo mas
frecuente en los montes JF1 al JF4 corresponde al alelo 130, en cambio para BO2 el alelo mas
comun corresponde a 168 y en segundo lugar el alelo 130 (Figura 10). Para el microsatélite
Hat7 los alelos mas comunes en las poblaciones fueron: 234, 236 y 238 (Figura 11). En algunos
casos, las frecuencias de algunos de los alelos fueron considerablemente diferentes (e.g. alelo
234 BO2 con frecuencia 0,14 y JF1 con frecuencia 0,02), sin llegar a ser significativa en los
analisis posteriores. En el caso del locus Hat9 los alelos mas comunes fueron compartidos por
todas las poblaciones (alelos 139 y 149), mostrando BO2 una mayor presencia del alelo 139,
distinto a lo que sucede con el resto de los montes (Figura 12). El microsatélite Hat45 mostrd
un alelo con frecuencias sobre 0,39, comun para todas las poblaciones (alelo 1406), y alcanzé
una frecuencia de 0,54 en JF2 (Figura 13). Para el locus Hat49 los alelos mas comunes fueron
el alelo 218 en los montes BO2, JF1, JF3 y JF4, y el alelo 396 en JF2 (Figura 14).

Bajo un primer analisis de los cinco loci estudiados (resumen de parametros poblacionales en
Tabla 16), los loci Hat9, Hat49 y Hat7 sugieren algiin grado de diferenciaciéon genética entre los
montes analizados. El analisis de diferenciacion Fst (Tablas 17 y 18) indic6é diferencias
significativas entre BO2 y los sectores JF1 y JF2. Sin embargo, al aplicar la correccién de
Bonferroni (x<0,002), éstas diferencias no fueron significativas. El test analogo Rst indicé la
misma tendencia, aunque solo para la combinacién BO2-JF1, mientras que el test exacto de
diferenciacién poblacional, indicé valores de diferenciacion genética no significativos (p >0,05)
para todas las comparaciones excepto para las combinaciones BO2-JF2 y BO2-JF3 (Tabla 19).
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No se encontré evidencia de heterogeneidad genética entre los montes JF1, JF2, JF3 y JF4.
Finalmente, el analisis Bayesiano de los resultados (Tabla 22) indicé que la agrupacién con un
cluster presenté el mayor valor de verosimilitud, reforzando la idea de posible homogeneidad
genética entre las muestras de orange roughy obtenidas en el area de estudio.
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Figura 10:Frecuencia microsatélite Hat3 en poblaciones de orange roughy.
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Figura 11: Frecuencia microsatélite Hat7 en poblaciones de orange roughy.
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Figura 13: Frecuencia microsatélite Hat45 en poblaciones de orange roughy.
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Tabla 16: Resumen de parametros poblacionales basicos. Na: n°de alelos, He: heterocigosidad esperada,
Ho: heterocigosidad observada; H&W: valor de probabilidad del test exacto de Hardy & Weinberg.

BO2 JF1 JF2 JF3 JF4
Hat3
Na 23 21 19 22 25
Rango de tamafio 130-196 130-192 130-192 130-192 130-190
He 0,9233 0,89378 0,88324 0,9156 0,91905
Ho 0,84127 0,93548 0,89091 0,92727 0,88333
H&W 0 0,9534 0,0653 0,81301 0,1927
Hat7
Na 25 26 27 22 23
Rango de tamafio 208-312 210-276 208-304 210-266 210-260
He 0,94427 0,9427 0,94663 0,94579 0,94594
Ho 0,91935 0,93548 0,84483 0,89091 0,78689
H&W 0 0,68328 0,01222 0,01914 0,02204
Hat9
Na 16 15 16 15 14
Rango de tamafio 125-163 123-159 125-165 125-165 129-165
He 0,89663 0,89804 0,91135 0,89415 0,89134
Ho 0,93443 0,95 0,92982 0,93103 0,86885
H&W 0,06999 0,1443 0,64081 0,54894 0,66062
Hat45
Na 13 11 11 10 13
Rango de tamafio 132-158 134-154 134-158 128-154 116-158
He 0,78654 0,76532 0,6895 0,79096 0,75784
Ho 0,7619 0,79661 0,68333 0,84746 0,78333
H&W 0,0179 0,59726 0,87684 0,13282 0,55601
Hat49
Na 3 3 3 4 2
Rango de tamafio 216-396 216-396 218-396 214-396 218-369
He 0,51359 0,51495 0,51247 0,52166 0,50435
Ho 1 1 1 1 1
H&W 0 0 0 0 0
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Tabla 17: Valores de Fst entre pares de poblaciones analizadas (bajo la diagonal) y valor de probabilidad
con su respectiva desviacion estandar (sobre la diagonal). En cursiva valores significativos.

BO2

JF1 JE2 JF3 JF4
BO2 ook 0,01686+0,0023 0,0155440,0021  0,42678+0,0075 0,33851%0,0085
JF1 0,00303 ok 0,57950+0,0092  0,93785+0,0039 0,34612%0,0094
JF2 0,00343 -0,00196 ok 0,06380%0,0045 0,90248+0,0059
JF3 -0,00129 -0,00451 0,00168 ook 0,94314+0,0047
JF4 -0,0004 -0,00059 -0,00323 -0,00402 ok

Tabla 18: Valores de Rst entre pares de poblaciones analizadas (bajo la diagonal) y valor de probabilidad
con su respectiva desviacion estandar (sobre la diagonal). En cursiva valores significativos.

BO2 JF1 JF2 JF3 JF4
BO2 Hotok 0,00099+0,0006  0,99140+-0,0016  0,82942+-0,0061 0,95669+-0,0031
JF1 -0,00455 Hork 0,99868+-0,0006  0,90479+-0,0053 0,97554+-0,0028
JF2  -0,01719 -0,02521 Hohok 0,81785+-0,0063 0,10678+-0,0054
JF3  -0,01141 0,01543 -0,0093 Horok 0,69322+-0,0081
JF4  -0,01496 -0,01996 -0,00717 -0,00878 otk

Tabla 19: Test exacto de diferenciaciéon poblacional entre pares de poblaciones, utilizando 1.000 pasos
de la Cadena de Marcov, con su respectiva desviacion estandar. En cursiva valores significativos.

BO2

JF1 JF2 JF3 JF4
BO2 otk

JF1 0,06580+0,0184 otk

JF2 0,03190£0,0115  0,27785+0,0592 Hotok

JF3 0,0455540,0136  0,3167520,0363  0,63180£0,0322 Hotok

JF4 0,07560£0,0186  0,54320£0,0626  0,53480+0,0512  0,54230£0,0543 Hotok
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Tabla 20: Analisis AMOVA para los cinco loci microsatélites analizados con la finalidad de probar las
hipétesis propuestas por Young et al. (2000, 2004) y otras.

Grupos

Agrupaciones

Variaciéon (%)

®-Estadisticos

Valor-P

Hipotesis

Un grupo

Grupo (BO2, JF1, JF2, JF3, JF4)

-0,07

Pst=-0,0075

0,708

Dos Grupos

Grupo 1 (BO2)

Grupo 2 (JF1, JF2, JF3, JF4)

0,32

®ct= 0,0031

0,205

Hipétesis de Young

et al. (2000)

Grupo 1 (JF1)

Grupo 2 (BO2, JF2, JF3, JF4)

-0,02

@ct=-0,0017

0,609

Tres Grupos

Grupo 1 (JF1)

Grupo 2 (JF2, JF3, JF4)

Grupo 3 (BO2)

0,16

@ct= 0,0016

0,225

Grupo 1 (JF1)

Grupo 2 (JF3)

Grupo 3 (BO2, JF2, JF4)

-0,11

@ct=-0,0113

0,657

Hipétesis de Young

et al. (2004)
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Tabla 21: Analisis Espacial de Varianza Molecular (SAMOVA) propuesto por (Dupanloup et al. 2002)

para probar agrupaciones de las localidades en estudio.

Grupos (k)

Agrupacién probada

Variacion (%)

O-Estadisticos

Valor-P

Grupo 1 (JF1)

Grupo 2 (JF2, JF3, JF4, BO2)

5,49

Pct= 0,054

0,166

Grupo 1 (JF1)

Grupo 2 (JF2, JF3, JF4)

Grupo 3 (BO2)

@ct= 0,040

0,105

Grupo 1 (JF1)

Grupo 2 (JF3, JF4)

Grupo 3 (BO2)

Grupo 1 (JF2)

3,85

@ct= 0,038

0,099
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Tabla 22: Hipotesis de estructura genética poblacional de orange roughy (modelo poblacional con

mezcla) contrastadas con STRUCTURE (Pritchard et al. 2000).

Frecuencias alélicas no Frecuencias alélicas
correlacionadas correlacionadas
K Réplicas Ln P(D) | Var[LnP(D)| | Ln P(D) Var[LaP(D)]
1 -6528,1 45,8 -6531,9 48,8
2 -6529.4 46,4 -6529,8 45,0
l 3 -6529,0 45,8 -6531,3 47,8
Promedio -6528,8 46,0 -6531,0 47,2
1 -6685,2 481,0 -0923,7 9441
2 -6691,4 481,2 -6906,1 875,5
’ 3 -6631,8 329,7 -7132,5 13477
Promedio -6669,5 430,6 -6987,4 1055,8
1 -7293,5 1857,9 -7284,0 1705,9
2 -7711,4 26227 -7468,8 2058,2
3
3 - - -6722,8 520,1
Promedio -7502,5 2240,3 -7158,5 1428,1
1 -66606,2 425,6 -8297,9 3898,1
2 -6818,8 771,3 -7227,1 1797,2
) 3 -6764,0 635,2 -6674,3 4234
Promedio -6749,7 610,7 -7399,8 2039,6
1 -6807,7 734,5 -7625,6 2699,1
2 -7265,9 1677,2 - -
5
3 -6683,9 471,4 - -
Promedio -6919,2 961,0 -7625,6 2699,1
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DISCUSION

Cinco loci microsatélites y el segmento mitocondrial Dloop fueron probados en muestras de
orange roughy provenientes de cinco montes ubicados en la zona de pesca, entre los 32° y 33°S,
encontrandose escasa evidencia de diferencias genéticas significativas y estructuracion poblacional
dentro del area de estudio. Estos resultados son concordantes con la amplia distribucién y
longevidad reportada para la especie, caracteristicas que favorecerfan la mantencion de algin
grado de flujo génico entre las poblaciones estudiadas. En efecto, existe un importante numero de
estudios en peces marinos que muestran una diferenciacién genética muy baja producto de la
existencia de un fuerte flujo génico y areas de desove solapadas, con valores del indice Fst<0,01
(Ward et al. 1994, Hauser 1998), lo que es consistente con los resultados obtenidos en el presente
estudio, con valores de Fst entre 0,002 y 0,075.

Nuestros resultados difieren, sin embargo, de los obtenidos por estudios parasitologicos y de
microquimica de otolitos que indican que la historia de vida de la H. atlanticus se caracterizaria por
poblaciones mas bien sedentarias, con poco movimiento entre zonas (Edmonds et al. 1991,
Thresher & Proctor 2007). Estos antecedentes sumados a la evidencia que sugiere baja capacidad
de dispersion de huevos (inferior a 50 kilémetros del area de desove) y desarrollo larval
batipelagico (Jordan & Bruce 1993, Zeldis et al. 1995, Zeldis et al. 1998), hacen pensar en
poblaciones locales muy relacionadas con sus areas de desove. Aunque indicios de esta
estructuraciéon local del stock no fueron encontrados en nuestros resultados genéticos, si
estuvieron presentes en otras aproximaciones contempladas en el presente estudio, tales como el
analisis comparativo de tallas medias y del contenido parasitario entre montes submarinos .

Dados los escasos antecedentes disponibles sobre la historia de vida de H. atlanticus, resulta
evidente la necesidad de generar mayor informacién sobre sus rutas migratorias, duracién y
distribucién de sus primeros estadios de vida y capacidad de dispersion de la especie, aspectos
claves en la determinacion del grado de estructuraciéon de las poblaciones de un recurso. Se
recomienda también realizar muestreos temporales sobre las areas en estudio, pues se han
evidenciado cambios inter-anuales significativos en la composiciéon genética en poblaciones de
aguas australianas (Smolenski et al. 1993).

A partir del analisis del DLoop podemos inferir aspectos de la historia reciente de la poblacion en
estudio basados en la teoria de la coalescencia. Es asi como el analisis de la distribucién mismatch
para el DLoop genera una distribucion unimodal que sugiere que la poblacién ha experimentado
una expansion demografica en el pasado reciente (Rodgers & Harpending 1992), con altos niveles
de migraciéon entre poblaciones vecinas, indicando a la vez que no existen grupo divergentes de
haplotipos, perteneciendo las muestras analizadas a un mismo acervo génico. Los resultados de
este analisis deben ser evaluados con cautela y complementados con otro tipo de pruebas que
puedan corroboran la idea de expansién poblacional (e.g Harpening raggedness, Test Fs de Fu,
Test D de Tajima). Se debe evitar, asimismo, generalizar las conclusiones a otras areas de
distribucién del recurso en la costa chilena, incluso a la zona de Punta Sierra que no pudo ser
incluida en el presente analisis por falta de muestras.

A pesar de la variable distribucién que se observa en las frecuencias alélicas de los loci Hat3, Hat7,
Hat9 y Hat 45, se considera que esta variabilidad no debiera afectar la validez de las conclusiones
derivadas del analisis de varianza molecular (AMOVA). Esto debido a que cada marcador
molecular se trata como un vector boleano (0s y 1s), generando una matriz a partir de las
distancias eucledianas entre pares de vectores, y particionando esta matriz en tantas matrices
como grupos geograficos analizados; en el presente estudio, hasta cinco grupos. El analisis no
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asume distribucion normal, sino que, por el contratrio, establece una distribucién nula
computarizada por remuestreo de los mismos datos. De este modo, a través de un procedimiento
permutacional cada individuo es asignado aleatoriamente a una poblacién o grupo particular, en lo
que se considera un analisis robusto y poco sensible a la distribucion de los datos (Excoffier et al.
1992).

En términos del manejo pesquero de la especie, la falta de evidencia genética en contra de la
hipétesis nula de stock unico debe ser tomada con cautela, especialmente en este recurso donde
una deplecion local podria requerir de décadas o siglos para ser revertida mediante aportes desde
otros grupos cercanos. Mas aun cuando los resultados derivados del analisis de la historia de vida
en el presente proyecto reflejan diferencias significativas a escala ecolégica. Bajo el marco de esta
informacién se sugiere implementar medidas de manejo que eviten extinciones locales, lo que
ayudarfa de paso a conservar la variabilidad genética en la zona de estudio, ain cuando esta no
haya sido lo suficientemente alta como para descartar la hipotesis nula. Se debe recordar que una
reduccion de la variabilidad genética de una poblacién puede resultar en una pérdida importante
de su capacidad para responder a cambios ambientales futuros.

46



OBJETIVO 2: Diferencias fenotipicas asociadas a la historia ambiental de las
agregaciones de orange roughy en el area de estudio

Rubén Roa', Edwin Niklitschek®, Alejandra Lafon®.

'Universidad de Concepcion; *Universidad Austral de Chile.

INTRODUCCION

Hoplostethus atlanticus pertenece al Orden Beryciformes, dentro de la familia Trachichthyidae. Se
le encuentra generalmente asociado a montes y cafiones submarinos en un amplio rango
batimétrico, desde los 450 a 1800 m, en los océanos Atlantico, Pacifico e Indico (Branch 2001).
Dado su atractivo valor comercial, esta especie ha sido explotada por pesquerfas de arrastre en
distintos pafses y aguas internacionales, particularmente durante las dltimas tres décadas. Estas
pesquerias, en general, se han caracterizado por presentar una rapida expansion seguida de una
fuerte caida en los desembarques y tasas de captura (Tabla 23).

En Chile, las principales poblaciones descritas a la fecha se sitGan en torno a los montes
submarinos aledafios al Archipiélago Juan Fernandez y Bajo O'Higgins, en profundidades
superiores a los 500 m y asociadas a Aguas Intermedias Antarticas (AIA), cuya temperatura y
salinidad promedio es de 5°C y 34,3%, respectivamente (Niklitschek et al. 2007b). También
existen antecedentes de capturas comerciales en Punta Sierra, y capturas anecdéticas en el talud
continental y cercanfas de la Isla Mocha (Lafon et al. i review).

H atlanticus forma densas agregaciones reproductivas en otoflo-invierno, con un corto periodo
de desove, distribuido entre noviembre y abril en el hemisferio norte y, mayo a septiembre en el
hemisferio sur (Bell et al. 1992, Du Buit 1995, Branch 2001, Niklitschek et al. 2005, Shephard &
Rogan 2006). En Chile, se ha postulado un patrén secuencial de desove entre los distintos
montes submarinos, que comenzarfa hacia fines de mayo en JF1, fines de junio en JF2,
principios de julio en JF4 y mediados de agosto en JF3 (Niklitschek et al. 2005, Paya et al. 2000).
Esta variacion espacio-temporal en la reproduccion también ha sido descrita para poblaciones de
Nueva Zelanda y Australia (Bell et al. 1992, Smith et al. 2002).

Segun Pankhurst ef a/. (1987), la especie es un desovante sincroénico por grupo, caracterizado por
un desarrollo ovarico que presenta una tanda simple de ovocitos que maduraran dentro del ciclo
reproductivo, donde la proxima clase de mayor tamafio esta presente y presumiblemente
representa la poblacién que se desarrollara en la proxima fase de maduracion. Este patron ha
sido observado en las poblaciones chilenas por Young ef a/. (2000) y Duran (2006). Por otra
parte, también se ha sugerido que la especie pudiera presentar ciclos reproductivos irregulares.
Bell et al. (1992) evidenciaron la ocurrencia de un porcentaje de hembras adultas sexualmente
inmaduras que no desovan durante el periodo correspondiente, lo que explicaron como una
estrategia de la especie para compensar la escasez de alimento o un déficit energético.

Las fecundidades absoluta y relativa de orange roughy son bajas, aunque con un amplio rango de
variacion en los valores proporcionados por estudios realizados en ambos hemisferios. El rango
reportado de fecundidad total ha sido entre 10.422 a 380.000 ovocitos-hembra’, mientras que el
rango de la fecundidad relativa entre 10.400 a 115.944 ovocitos-kg” (Tabla 24). Se observa que, a
excepcién de los valores reportados para el NE Atlantico, la longitud estandar, fecundidad
relativa y fecundidad total son mayores en poblaciones chilenas (JF, BO, PSI) que en las
poblaciones de Nueva Zelanda y Australia (Pankhurst & Conroy 1987, Clark et al. 1994).
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Los huevos de orange roughy son de mayor tamafio que los de muchas otras especies marinas,
alcanzando 2,0 — 2,5 mm de didmetro (Pankhurst & Conroy 1987, Du Buit 1995). En Chile han
sido encontrados en areas aledafias a focos de desove en el periodo reproductivo, al igual que
algunas larvas en estadfos iniciales de desarrollo, lamentablemente sin informaciéon de
profundidad asociada (Niklitschek et al. 2007b).

Tabla 23: Estadisticas de desembarque (ton) de orange roughy. (Fuente: http://www.fao.org).

Afno | N. Zelanda | Australia| Chile | Namibia | Noruega | Faroe | Francia | Espafa | Sudafrica | Islandia
1979 5000
1980 26027
1981 24060
1982 29592
1983 41759
1984 37271
1985 39999
1986 44609 2600
1987 49014 5400
1988 55361 6900
1989 51538 15508 1153
1990 48379 39613 3450
1991 35819 34070 82 400 65
1992 36568| 18814 2 4050 382
1993 29681 12482 1602 60 2159 717
1994 31718 10645 30 665 259 1939 158
1995 33077 7297 6377 1 732 998 64
1996 28639 4883 13379 5 950 1067 22 43
1997 20545 3479 18516 34 854 1012 26 79
1998 21485 8004 10945 15 747 1110 26 28
1999 23780 7581 779 3473 0 349 1330 38 14
2000 17879 5717 1482 1542 042 155 1048 20 68
2001 14044 6086 1868 857 0 430 1254 16 18
2002 17954 4301 1514 2169 0 35 499 55 10
2003 17778 5273 1249 2109 0 1 548 12 0
2004 17829 3434 1262 1820 0 466 511 21 25 28
2005 18451 4214 783 317 0 290 285 11 65 8
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Tabla 24: Resumen de fecundidad total (ovocitos-hembra™) y fecundidad relativa (ovocitos-kg™") en H. atlanticus (Pankhurst & Conroy 1987, Clark
et al. 1994, Du Buit 1995, Young et al. 2004, Minto & Nolan 2006). n=numero de ejemplares muestreados; LS= longitud estandar.

Fecundidad Total Fecundidad Relativa
Area Afio Mes LS Minima Maxima Media Minima Maxima Media
Challenger Plateau 1987 6 39 33,2 13680 74160 39700 19600 44950 30500
Challenger Plateau 1988 7 120 33,4 10670 83820 37180 10400 53730 26870
Challenger Plateau 1989 7 65 33,9 17980 71450 36590 12050 47700 26190
Challenger Plateau 1990 7 57 33,9 15900 84290 36090 12500 80890 27000
Cook Canyon 1988 6 146 36,1 15700 103570 44290 13170 48190 27180
Chatham Rise 1990 7 54 36,2 21620 91260 53660 13430 57040 31480
Puysegur 1991 7 54 37,3 21780 184820 101440 18770 107730 49530
Ritchie Banks 1990 6 34 36,4 25550 65530 44010 12610 47180 28550
Kaikora 1986 5 70 . 26000 90000|. . 22000
Tasmania (W) 1988 4 17 37,5|. . 57123(.
Tasmania (W) 1989|. 19 37,1 26527 68192 46141 .
Tasmania (E) 1989|. 57 37,1 10422 71796 34820|.
Australia (S) 1988 5 26 38,8|. . 49845].
Australia (S) 1989|. 77 38,4 10564 93564 42531].
New South Wales 1988 5 21 31,3|. . 29998|.
New South Wales 1989|. 42 32,4 12837 59635 31056|.
NE Océano Atlantico . . 70000 380000 225000].
NE Océano Atlantico 2002|. . 36-51]. . 97368|. . 33376
JF 2001 5 30 40,2 47740 222903 110242 29444 94852 54640
JF 2001 6 74 42,3 36404 270075 140919 22063 96832 61414
JF 2001 7 67 41,1 41511 204459 118460 28323 92576 56879
JF 2001 8 43 43,4 51592 338500 150710 21510 107758 61229
BOH 2001 5 83 43,4 36893 247785 148512 25953 92606 59332
BOH 2001 6 127 43,6 33669 279521 147864 16056 106278 59229
BOH 2001 7 6 42,4 39965 192575 122336 21315 71856 52164
PSI 2001 5 104 43,3 121637 379216 221479 41030 115944 78578
PSI 2001 6 24 43 163817 304944 218637 56752 94463 77065
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Variaciones en la talla o edad media de primera madurez pueden ser atribuidas, en general, a
diferencias en la disponibilidad de alimento entre las localidades comparadas (Horn et al. 1998), o al
resultado de presiones diferenciales de pesca entre poblaciones explotadas. Smith (2002) encontré
diferencias significativas en la talla media de madurez de muestras recolectadas en distintos
periodos de tiempo en un mismo lugar, lo que coincidié con la existencia de diferencias inter-
anuales de tipo genéticas, sugiriendo la posibilidad de usar este parametro como un indicador de
estructuras poblacionales en orange roughy. En el caso de las poblaciones chilenas, (Gili et al. 2002)
realizaron una estimacion preliminar de edad de primera madurez indicando 30 afios para machos y
32 afios para hembras, equivalentes a 30 cm de longitud horquilla. Sin embargo, este analisis no
tuvo la cobertura espacial necesaria como para ser usado en un analisis de identificaciéon de stock y
cont6 con altos niveles de incertidumbre, dada la ausencia de juveniles entre las muestras
analizadas.

No existen antecedentes que permitan completar la descripcion del ciclo de vida de orange roughy.
Los juveniles rara vez aparecen en los arrastres (Lafon et al. In review), especialmente las cohortes
de 0+ y 1+ afios, que sélo han sido reportados en tres localidades: norte de Chatham Rise, Nueva
Zelanda (Branch 2001), noroeste de Islandia (Zeldis et al. 1998) y Namibia (Branch 2001). Sin
embargo, los resultados de estudios de desarrollo embrionario y del analisis de micro-constituyentes
de otolitos pueden ser utilizados para construir una hipétesis al respecto. Zeldis(1995)cultivaron
huevos de orange roughy en laboratorio para generar un modelo de historia termal empleado para
predecir la distribucion vertical de los estadios de desarrollo temprano de esta especie (Figuras 15y
16). Este estudio indicé que los huevos permanecen poco tiempo en la columna de agua (menos de
10 dias), haciéndose negativamente boyantes a medida que el desarrollo embrionario prosigue,
caracteristica que disminuye sustancialmente la dispersion larval. Mas recientemente, Shephard e# a/
(2007), en base al analisis de is6topos estables en otolitos, proporcionan antecedentes que sustentan
la hipotesis de distribucion de estadios juveniles tempranos en aguas mas bien profundas,
sugiriendo que la etapa post larval de orange roughy debiera corresponder a un habito
mesopelagico activo (700-800 m de profundidad), luego del cual los juveniles tempranos se
desplazarfan hacia una fase de baja energfa en una distribuciéon demersal profunda (1.200-1.400 m
de profundidad) y los pre-reclutas se situarfan en la profundidad y tasa metabolica tipica de los
adultos. De acuerdo a estos resultados, se esperaria que los juveniles se encuentren asociados al
fondo y no en aguas superficiales, probablemente a mayor profundidad que la operaciéon de la flota,
lo que podria explicar su ausencia en las capturas. Con respecto al comportamiento general de la
especie, estudios realizados en base al analisis de la composicion elemental del primordio y
variabilidad ontogenética de Sr en otolitos, sugieren que tanto juveniles como adultos son de habito
mas bien sedentario (Thresher & Proctor 2007).

Las determinaciones de edad en orange roughy han sido muy controvertidas, principalmente
debido a su longevidad y diversidad de técnicas aplicadas. El consenso sobre la baja precision de las
lecturas ha motivado iniciativas de colaboracion entre expertos de distintas instituciones, para aunar
experiencias, estandarizar y mejorar los protocolos, como por ejemplo el Workshop sobre
preparacion de otolitos e interpretacion de edades efectuado en Nueva Zelanda en febrero de 2007.
En nuestro pafs, sélo se ha realizado un estudio de determinacién de edades que estimé una
longevidad superior a 125 afios y de hasta 164 afios (Gili et al. 2002). De cualquier manera, es
evidente que orange roughy se caracteriza por poseer una baja tasa de crecimiento y mortalidad
natural (Tabla 25), lo que sumado a su gran longevidad hace presumir que presenta gran
vulnerabilidad a la sobrexplotacion.
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Tabla 25: Parametros de crecimiento y mortalidad natural estimados para poblaciones chilenas de
orange roughy (sexos combinados).

Parametro Paya et al., 2006 Gili et al., 2002
Linf 47,0244 4751
K 0,0320 0,030
to -0,6060 -2,0
M (Alagaraja) 0,0489 0,049
M (Alverson & Carney) 0,0853 0,086
600
L
500 Div. Cel.
Estad. 5-7
400 Morula
Estad. 9-11
-~ o ®
'ﬁ 300 Fertiliz.
:.'a D) Estad. 1 Gastrula
e 200 No fert Estad. 15-17
é Estad. O @
© 100 Embrién tardio
] Estad. 22-25
g O
8 0
3]
< -100
2]
@ 200
H Embrién eclos.
)
-400
-500
-600

Estadio de desarrollo

Figura 15: Tasas de ascenso y descenso de huevos de orange roughy, determinadas experimentalmente
por grupos de desarrollo (adaptado de Zeldis e a/, 1995).
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Figura 16: Profundidad predicha para cada estadio de desarrollo por el modelo de historia termal
(adaptado de Zeldis ez a/, 1995).

La utilizacién de aproximaciones fenotipicas a la identificaciéon de unidades de stock se basan en
la identificaciéon de “grupos de individuos pertenecientes a una especie, que mantienen
caracteres comunes, ambientalmente dependientes” (Cadrin & Friedland 1999). Entre estas
caracteristicas se encuentran parametros vitales a nivel poblacional: fecundidad, talla de primera
madurez, tasa media de crecimiento individual y tasa de mortalidad natural, asi como también
caracteristicas anatomicas morfométricas y meristicas (Begg et al. 2001). La identificaciéon de
diferencias metisticas y/o morfométricas fue por afios la base de las técnicas tradicionales de
identificaciéon de stock (Begg & Waldman 1999). Sin embargo, la excesiva variabilidad en las
respuestas fenotipicas evaluadas llevd, a menudo, a sugerir la existencia de estructuras
poblacionales que terminaron por ser consideradas artefactos de la respectiva técnica de
identificacion.

En la busqueda de indicadores fenotipicos mas estables, se ha propuesto el analisis
morfométrico de otolitos, los que corresponden a estructuras internas que se espera sean menos
sensibles a la variabilidad aleatoria propia de la expresion génica de otros caracteres y a las
presiones ambientales de corto plazo (Begg et al. 2001). En efecto, la variabilidad individual de
los otolitos durante el crecimiento del individuo parece mas limitada que la variabilidad
observada en el crecimiento somatico, lo que tiende a filtrar cambios de corto plazo en la
condicion del pez (eg. stress, reproduccion o inanicién). Sin perjuicio de la sensibilidad relativa a
la variabilidad ambiental, el patréon morfolégico basico del otolito es especie-especifico y puede
reflejar también variabilidad genética entre distintos stock (Stransky 2004, Tracey et al. 2000).
Esta combinacién de aspectos genéticos y ambientales proporciona un enfoque fenotipico de
discriminacion atil para el manejo pesquero (Begg & Waldman 1999, Begg et al. 2001). En
efecto, el andlisis de contorno de otolitos, utilizando series de Fourier ha sido aplicada
exitosamente en la identificacion de stocks en los dltimos 5 afios (Begg et al. 2001, Robertson &
Talman. 2002, Smith et al. 2002, Cardinale et al. 2004, Stransky 2004, Stransky 2005, Tracey et al.
2000).

En el desarrollo del presente proyecto, aplicamos dos tipos de herramientas fenotipicas para
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someter a prueba la hipétesis de stock unico asumida en el manejo de la pesqueria chilena de
orange roughy. En primer lugar analizamos parametros vitales, incluyendo talla media de
primera madurez (50%) y fecundidad media de hembras. A pesar de nuestro interés, fue
imposible analizar la edad de primera madurez (50%) en hembras y los parametros de la curva
de crecimiento individual. Esto debido a la falta de resolucion espacial existente en la
informacién disponible, la cual no detalla la zona o coordenadas de origen de las muestras. En
segundo lugar utilizamos el analisis de descriptores morfométricos (coeficientes de Fourier) de
otolitos sagitales en muestras procedentes de los distintos montes submarinos del area de
estudio.

MATERIALES Y METODOS

Madurez Sexual

Para este analisis se construyé una base de datos que fusioné la informacién de muestreo
biolégico generada por los proyectos FIP 98-05, 2001-04 2004-13, 2005-13, 2006-09 y del
programa de seguimiento de recursos demersales del Instituto de Fomento Pesquero.

Los peces en estados de maduracion gonadal (EMG) 1 y 2 fueron considerados inmaduros
mientras que los peces en estados 3 a 5 fueron considerados maduros. Se tomé6 conocimiento de
problemas de campo en que se tiende a confundir los estadios 5 (desovados) y 2 (inmaduros) y
se filtré la base de datos eliminando aquellos datos correspondientes a EMG=2, con indices
gonadicos >2.5%, como as{ también datos con EMG=5 e indice gonadico<2.5%.

Debido al bajo nimero de peces inmaduros, ambos sexos fueron agrupados para contar con
suficientes individuos inmaduros en las diferentes categorias de talla. Del mismo modo se
agrupo la informaciéon de todos los afios disponibles para cada zona. Sin embargo, tanto las
variables sexo como afilo de muestreo fueron incorporadas como efectos aleatorios en un
modelo lineal general de tipo mixto. Como resultado los efectos de sexo y afo ingresan al
modelo con un efecto medio igual a cero, generando estimados “medios” para todos los afios y
sexos considerados. Por similares razones, y considerando su gran cercanfa geografica, fueron
combinados los montes BO1 y BO2 en una séla gran area identificada como BO.

Puesto que la tasa de maduracion sexual con la talla se supone igual a cero cuando la proporcion
de individuos maduros es cero, y cero también cuando la proporcién es uno,

donde p es la proporcion de individuos maduros y / es la talla, entonces la proporcién de
individuos maduros progresa con la talla segun,

1
l)J=————
p(l) Ry
l+e
En este modelo la talla mediana de madurez sexual es un parametro implicito, Lo, =-Bo/B1. Es
conveniente re-parametrizar el modelo para que /gy, sea un parametro explicito:

_ 1
pll)= log(1/19)(1—15,)

1 +exp —
95 150
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donde As, es la talla de 95% de madurez. El modelo estadistico se basa en la distribucion
binomial, puesto que el estado maduro o inmaduro es una variable aleatoria binaria,

I .1 Z [k log(1-p(1))+g,log p(l)]
I=1

donde L es la verosimilitud, K es el numero de categorfas de talla, / es el nimero de individuos
inmaduros, y g es el nimero de individuos maduros. Este es un modelo lineal generalizado de la
familia binomial y con link logit.

Las diferencias entre estas tallas de madurez fueron comparadas utilizando razones de
verosimilitud al ajustar modelos logisticos con la funcién pre-escrita ghz() de R 2.6.1, con familia
binomial and /nk=/lpg, y la funcion anova.gln(). E1 modelo nulo correspondi6 a:

m
log(i) p*l
I=m,,

donde ; es la probabilidad de madurez sexual del individuo 7 en la zona j; # es una pendiente
independiente de la zona; y / es la talla del individuo -

En contraste, el modelo que predice efecto de la zona es:

1 m;
og —m

iJ

) pxl,+v(i, Zona,)

donde v es el efecto de la zona y la notacién indica que la zona es considerada un factor, y no
una covariable, en el ajuste del modelo lineal generalizado.

No fue posible incluir el area de Punta Sierra por carecer de datos de madurez en esa zona, asi
que las zonas correspondieron a los cuatro montes de Juan Fernandez y ambos montes de Bajo
O'Higgins combinados.

Fecundidad de las Hembras

Los datos fueron tomados de las bases proporcionadas por el grupo de trabajo ejecutante del
proyecto FIP 1999-05, en donde los autores concluyeron que no existfan diferencias
significativas en la curva de fecundidad a la talla entre dos montes de Juan Fernandez (JF1 y
JF3). Las metodologias biolégicas en la determinacién de la fecundidad se encuentran descritas
en el correspondiente Informe Final (Young e a/. 2000). En las bases de datos del citado
proyecto, solo se registra individuos provenientes de esos mismos montes JF1 y JF3, asi que
nuestra comparaciéon entre zonas se vio limitada a replicar la comparacion de Young y
colaboradores.

Puesto que la talla es una variable lineal y la fecundidad, representada por el nimero de ovocitos
hidratados, es una variable cubica (proporcional al volumen gonadal) entonces se supone que la
tasa de fecundidad con la talla obedece una ecuaciéon de potencia,

d

de tal manera que el modelo de fecundidad corresponde a
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_d)l ¢2_1_ fz
f(l)—qul =fi!

Siendo este un modelo de potencia, es apropiado considerar un modelo probabilistico
multiplicativo. Nosotros hemos considerado un modelo lognormal con perfil de verosimilitud,

n

L(f\ f2)==Flog| 2. (log(x,)—log(f (1,))|'/n

i=1

donde n es el nimero de pares de observaciones de longitud y fecundidad, y x; es la fecundidad
observada a una talla determinada /.

Se re-analizo la serie de datos, ajustando un modelo de potencia con funcién de verosimilitud
log-normal traduciendo cédigo basico escrito en el sistema ADMB, a cédigo R 2.6.1. En el caso
de la comparacion entre zonas mediante la prueba de la razén de verosimilitud, se utiliz6 la
funcion pre-escrita gh() con familia gaussian y /Jnk=/log, y la funcién anova.gim(). En esta
comparacion el modelo nulo es,

log(g)=A +,

donde A es la fecundidad y e es una variable aleatoria normal de media cero y varianza comuin
para todos los datos.

El modelo con efecto de zona es desctito por,

log(g,)=A(Zona)+e,

Morfometria de otolitos

Para el analisis de imagenes, los otolitos sagitales disponibles de las areas de estudio, colectados
entre 2003 y 2005, fueron previamente sonicados, de manera de eliminar cualquier adherencia
que pudiese afectar los contornos. Se les revisé cuidadosamente eliminando las muestras
quebradas o incompletas, con lo cual finalmente se conté con un total de 1388 otolitos
recolectados en las tres zonas de interés (Tabla 26). Para los fines del analisis del objetivo
especifico 4, también se realiz6 un ajuste excluyendo la zona de pesca de Punta Sierra como sera
indicado mas adelante.

Los otolitos fueron dispuestos sobre la platina de un microscopio estereoscopico trinocular, con
el sulcus hacia arriba y el extremo anterior del otolito apuntando hacia la derecha del observador,
utilizando luz transmitida (Figura 17), siguiendo el procedimiento indicado por Robertson &
Talman (2002). La figura fue capturada mediante un sistema de imagenes consistente en una
camara de alta resoluciéon montada sobre el microscopio y conectada al computador, utilizando
el software Micrometrics SE Premium Version 2.2 ©. El contorno fue digitalizado utilizando el
software SigmaScan Pro5, exportando las coordenadas a una planilla de calculo excel. Se definié
128 puntos equidistantes a los que se aplico la transformacién de Fourier y luego se normalizo
con respecto al tamafio, orientaciéon y punto de inicio.

El otolito de orange roughy tiene una forma compleja que es conveniente representar
matematicamente antes de realizar cualquier modelacién estadistica. Las funciones elipticas de
Fourier permiten capturar matematicamente la silueta de otolitos muy irregulares de manera
eficiente (Tracey et al. 2006). Utilizamos ésta tecnica para transformar cada otolito en un
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conjunto de coeficientes que representen la forma de manera multivariada. Se calculdé 126
funciones armonicas, de las cuales se utiliz6 las primeras 23 y las dltimas 23 en el analisis
estadistico, dejando fuera la primera y segunda (que corrigen por tamafo y posicioén), y las
intermedias, que capturan una fraccion despreciable de la forma, conservando un total de 44

variables descriptoras.

Anterior

Yentral

Ldbulo dorsal

Posterior

Figura 17: Silueta de otolito sagita izquierdo de orange roughy preparado para su digitalizacion.

Tabla 26: Numero de otolitos de orange roughy por zona de pesca/monte, afio y mes de recoleccion.

Zona Afo Numero de otolitos
Mayo Junio Julio Agosto | Septiembre

JF1 2003 05 24

2005 13
JE2 2003 260 133 75
JF3 2003 51 158 130
JF4 2003 18 147 30
BO2 2003 44 17

2005 41 55 13
PSI 2003 21 76 17
Total 1388




Las observaciones reunidas en los coeficientes de las funciones armonicas de Fourier forman un
conjunto multivariado que describe la forma de los otolitos de orange roughy. Nosotros
utilizamos dos técnicas de analisis multivariado para probar la hipdtesis de que los otolitos de
distintas zonas presentan diferencia morfométrica. Primero, se utilizé el Analisis de Varianza
Multivariado  (MANOVA), con la funcion manova() de R (Venables & Ripley 2002),

determinando el efecto de la zona al comparar el modelo nulo,

fii| | B
fz,j = B,

Sa;| |Bau
con el modelo con efecto de zona,

Sl | B
f2,j = BZ,(/’

f 44, 344, j
donde f;; es el valor medio del coeficiente de la funcién harmonica 7 en la zona jy 3 es el valor
esperado del coeficiente de la funcién harmonica 7 Para la comparacién del modelo nulo versus

el modelo con efecto de la zona se utilizo la prueba de la razén de verosimilitud, con funcién
anova() de R.

Usando la misma aproximacion anterior (manova) se evalu6 el efecto lineal del factor afio, asi
como también la interaccion afioXzona. Esto a fin de evaluar posibles efectos sobre la
variabilidad inter-anual. Dado que no se detectd efectos significativos del factor zona (p>0.05
para su efecto lineal e interaccion), este fue excluido en todos los analisis posteriores.

También se utiliz6 un analisis discriminante lineal, con la funciéon lda() del paquete MASS
contribuido a R (Venables & Ripley 2002). En este caso el objetivo es inverso al del MANOVA:
predecir la pertenencia de cada pez a cada zona sobre la base de los 44 coeficientes de las
funciones armonicas. En este analisis las diferencias entre las zonas se veran reflejadas en la
proporcion de otolitos que son asignados exitosamente a su zona verdadera sobre la base de los
46 coeficientes y la muestra de entrenamiento que se us6 para crear la funcién discriminante
lineal.

RESULTADOS

Talla de madurez sexual

A pesar del bajo nimero de individuos inmaduros, se obtuvo ajustes apropiados (coeficientes
significativamente distintos de cero) de las curvas de madurez para las zonas JF1, JF2, JF3, JF4 y
BO2 (Figura 18, Tabla 27), mientras que para PSI la estimacién fue imprecisa y carente de
sentido biolégico, asociado a un reducido nimero de muestras correspondientes a individuos
inmaduros y a la ausencia de muestras <35 cm. La comparacién de las tallas de maduracion
sexual a través de la prueba de razén de verosimilitud (Tabla 28) no revelé diferencias
significativas entre zonas, ni para su efecto principal, ni para su interacciéon con la variable
“talla”.
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Un analisis de comparaciones multiples indicé diferencias significativas al comparar el monte
JF3 contra los montes JF1, JF2 y JF4. La talla de madurez sexual estimada para JF3 fue de 36.3
cm, mientras que los valores correspondientes a las restantes zonas estudiadas estuvieron en el
rango de 34.3 a 35.2 cm (Tabla 27).

Fecundidad de hembras

Como es habitual en este tipo de datos, se observo alta dispersion respecto del modelo ajustado
(Figura 19). La prueba de la razén de verosimilitud no indic6 evidencia de diferencias entre las
dos zonas analizadas (JF1 y JF3), para los datos disponibles (Tabla 28 ).

Tabla 27. Talla media de madurez sexual (Isy) y talla correspondiente al percentil 95 (ls,) estimadas para
cinco zonas de extracciéon de orange roughy en Chile. EMV: estimado de maxima verosimilitud; EE:
error estandar asintético del EMV. Distintos super-indices en primera columna indican diferencias
significativas en parametro /s, (t-test, p<(0,05). Se incluye talla media estimada para cada monte (2003-
20006) a manera de referencia.

Lsov, Losy, Talla
Zona media EE
EMV EE LIC 1.SC EMV EE LIC L.SC (LH)
JE12 3439 0,057 34,28 34,50 359 0,15 35,6 36,2 42| 0,13
JF22 343 0,10 34,1 345 373 0,26 36,8 37,8 43| 0,11
JF3b 36,26 0,089 36,09 36,44 38,7 0,22 383 39,2 45| 0,11
JE42 3496 0,064 34,84 35,09 36,8 0,29 36,2 374 44| 0,10
BO®b 35,2 0,84 33,6 36,9 40,4 0,64 39.1 41,6 44| 0,31

Tabla 28: Prueba de la razén de verosimilitud entre el modelo con efecto de la longitud estandar y el
modelo con efecto de la longitud estandar y de la zona sobre la fecundidad de hembras de orange
roughy.

Talla Talla vs. Talla vs. Talla
Talla + Zona + Zona +

TallaxXZona
Numero de observaciones 6.848 6.848 6.848
Nuamero de parametros 2 3 4
2LL 676.53 674.08 673.85
Razén de verosimilitud - 2.44 2.68
Grados de Libertad - 1 2
1309, - 0.12 0.26
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Figura 18: Ajuste de modelos logisticos de madurez para cinco zonas utilizando un ajuste no lineal del

modelo de estimacion de talla de primera madurez sexual. Parametros /5 y /s reportados en Tabla 27.
Zonas 1,2, 3 4y 100 corresponden a JF1, JF2, JF3, JF4 y Bajo O'Higgins, respectivamente.
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Figura 19: Ajuste de modelos de fecundidad para dos zonas con la base de datos del proyecto FIP
1999-05 usando maxima verosimilitud de un modelo de potencia con verosimilitud lognormal.

Morfometria de otolitos

El andlisis de varianza multivariado de los coeficientes de Fourier usados para describir la
morfologia de los otolitos de orange roughy revel6 diferencias significativas entres zonas, sélo
para el caso especifico de las hembras y cuando todas las zonas fueron incluidas (Tabla 29). El
analisis de la funcién discriminante lineal Tabla 29) revelé baja capacidad para clasificar
correctamente los otolitos entre zonas, incluso en hembras (=40% tasa de error aparente y
260% tasa de error estimado por validacion cruzada), independientemente del sexo o de la
inclusién o exclusion de la zona de Punta Sierra (tarea necesaria para la modelacion estadistica
del analisis integrado del objetivo especifico 4).

Mientras que los resultados anteriores consideraron la selecciéon arbitraria de los primeros y
ultimos 23 coeficientes de Fourier, un procedimiento de seleccion “paso a paso”, basado en un
criterio de pr(F)<5%, ejecutado sobre los 128 coeficientes calculados, indic6 que sélo una
fraccion de estos 44 coeficientes (Figura 20) contribuyé a discriminar entre las zonas
analizadas. Estos coeficientes correspondieron, en orden de significancia a los coeficientes
armonicos 126, 128, 95, 94, 26, 115 y 90 en machos; y a los coeficientes 121, 123, 21, 20, 37,
126, 128 y 63 en hembras. El poder discriminante de estos coeficientes fue confirmado por un
analisis de regresion logistica multinomial donde todos los coeficientes anteriores, excepto los
armonicos 90 y 63, en machos y hembras, respectivamente, contribuyeron significativamente
como variables explicativas de la variable respuesta “zona”.
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Tabla 29: Prueba de la razén de verosimilitud entre el modelo nulo y el modelo con efecto de zona en
analisis de varianza multivariado de los datos de morfometria de otolitos de orange roughy y errores
aparentes y estimados por validacion cruzada de la funcién discriminante lineal.

Seis Zonas Sin PSI
S , Hembras Machos Hembras Machos
Analisis Parametros
Nulo vs. Nulo vs. Nulo vs. Nulo vs.
Zona Zona Zona Zona
numero de observaciones 694 484 150 126
Parametros del modelo 46 vs. 276| 46 vs. 276| 46 vs. 230 46 vs. 230
MANOVA |Razoén de verosimilitud 1,47 1,11 1,12 397,7
Grados de libertad 230 230 184 184
p(xz) 0,000009 0,131 0,132 0,652
Error aparente (%) 57 53 50 45
ADL
Error validacién cruzada (%) 64 69 60 60
N — o
g — Otolitos Hembras
z ° °
I o o o]
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Figura 20: Valores medios de 44 coeficientes (22 iniciales, 22 finales, diferenciados por colores), de
funciones armonicas de la morfometria de los otolitos de orange roughy, por zona.
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DISCUSION

En general, el area de desove y comportamiento reproductivo pueden ser utilizados como
herramientas utiles para definir distintas unidades poblacionales. Sin embargo, la recopilaciéon de
la informacioén realizada evidencia la insuficiencia de antecedentes biologicos de orange roughy en
Chile y la necesidad de realizar nuevos estudios con una orientacion especifica, enfocados en la
estimacion de parametros vitales y descripcion detallada del ciclo de vida de esta especie,
respondiendo a importantes interrogantes relacionadas con la distribuciéon de los primeros
estadios y la frecuencia de desove, entre otros. Para estos efectos, es fundamental contar con un
seguimiento temporal de la evolucién de los estadios de madurez sexual (microscépicos),
fecundidad y elaboracion de nuevas claves talla- edad por zona, para definir con precision las
ojivas de madurez y definir el tipo y duracién de la reproducciéon. Se ha descrito a la especie como
un desovante sincrénico por grupo, sin embargo la reproducciéon podria abarcar un periodo
superior a dos semanas lo que podria tener implicancias sobre la definiciéon de la ventana de
evaluacion hidroacustica para fines de manejo pesquero.

Ni el analisis comparativo de la talla media de madurez sexual ni el de la fecundidad relativa,
permitieron obtener resultados concluyentes sobre la estructura poblacional de orange roughy en
el area de estudio. Las diferencias aparentes en la talla media de madurez entre JF3 y los montes
JF1, JF2 y JF4 es coherente con las mayores tallas medias observadas consistentemente en este
monte durante los ultimos afios. Se debe reconocer que, en general, el presente estudios de talla
media de madurez sexual se vio severamente afectado por la limitada disponibilidad de datos de
individuos inmaduros, cuya presencia en la zona ha sido reconocida en diversos estudios (Lafon et
al. zn review). Producto de esta limitante, fue necesario combinar sexos y aflos dentro de zonas, lo
que adicioné incerteza y disminuy6 la potencia del analisis. Finalmente, resultaron obvios varios
problemas derivados del uso de una escala macroscopica para la identificacion de los estadios de
madurez gonadal (EMG), que de acuerdo a lo reportado por personal de campo y deducido en la
data, lleva a la confusiéon entre individuos desovados con gonadas en regresion (EMG 5) e
individuos aun inmaduros (EMG 2). Desde este punto de vista, serfa altamente recomendable
replicar el analisis efectuado a partir del seguimiento microscépico de los estadios de madurez
sexual, lo cual, lamentablemente no forma parte del monitoreo regular de la pesqueria.

Sin perjuicio de posibles errores muestreales, los reportes de adultos no-reproductivos en algunos
sectores, asumidos erréneos y descartados del presente estudio, podrian reflejar una situacion real,
descrita en poblaciones del sur-este de Australia (Bell et al. 1992). La existencia de intervalos pluri-
anuales de desove podria corresponder a una estrategia de especies longevas que les permitirfa
responder a la escasez relativa de alimento y/o al costo de migrar para conformar una agregacion
reproductiva. Esta situacion llevaria a la existencia de eventos de desove intermitentes, que
pudieran ser regulares o irregulares y en los cuales se podria involucrar un sub-conjunto estable
(contingente) o una fraccion aleatoria de la poblacién adulta.

Diferencias en la talla media de primera madurez sexual serfan esperables al conjugarse uno o mas
de los siguientes factores generales:

1. diferencias genéticas entre zonas
ii. diferencias en la presion de pesca en las distintas zonas

iii. diferencias troficas y/o ecofisioldgicas entre zonas.
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La ausencia de evidencia respecto de diferencias genéticas entre zonas, mostrada como resultado
del objetivo 2 (Galleguillos et al., presente informe), entrega poco sustento a la primera hipotesis.
De manera similar, en el desarrollo del objetivo 4, se obtuvo escasa evidencia de diferencias
espaciales en los efectos demograficos de la presiéon de pesca (Roa & Niklitschek, presente
informe). Estos ultimos resultados son esperables al considerar la breve historia de la pesqueria en
Chile (7 afios) y el desfase esperado en obtener una respuesta de la poblacion, dada su tardia edad
de madurez (superior a 20 afios).

Mientras que la disponibilidad relativa de alimento no ha sido evaluada en la zona de estudio, se
observa que las zonas donde se estimé las mayores tallas medias de madurez (JF3 y BO2)
corresponden a zonas donde orange roughy se distribuye a mayores profundidades relativas, lo
que podtia incidir tanto en la abundancia de presas como en la temperatura media del agua. En
este sentido es importante destacar que a 4-5°C un cambio de décimas de grado puede tener
grandes efectos sobre las tasas fisiologicas de poiquilotermos. Al mismo tiempo, estas zonas
corresponden a zonas donde la talla media de los peces capturados son significativamente
mayores que en el par JF1-JF2 (Tabla 27), lo que podria ser interpretado como la consecuencia de
un retraso en la madurez sexual o, alternativamente, como una mayor disponibilidad de alimento,
lo que entrarfa a contradecir lo antes planteado.

La falta de evidencia de diferencias en la fecundidad relativa de las zonas comparadas, JF1 y JF3,
podria estar dada por la gran variabilidad y reducido tamafio de los datos disponibles, lo que resté
potencia estadistica al analisis. De esta manera, es importante guardar extrema cautela antes de
aceptar la hipétesis nula de ausencia de diferencias entre ambas zonas. Aunque una mayor
potencia estadistica no garantiza, en absoluto, la utilidad de la fecundidad relativa o de algin otro
parametro vital como herramienta adecuada para la identificaciéon de grupos poblacionales, es
necesario incrementar el mayor tamafio muestreal hasta alcanzar niveles aceptables de potencia
estadistica y la cobertura de los datos, de manera de representar el conjunto de montes presentes
en el area de estudio.

El analisis de la morfometria de otolitos mostré una muy baja capacidad discriminate lo que dista
notablemente de los resultados obtenidos por otros autores usando similar metodologia en esta
misma especie (Robertson & Talman. 2002, Smith et al. 2002). Estas baja capacidad discriminante
podria ser el resultado de la ausencia efectiva de diferencias entre zonas, denotando tasas de
migracion entre zonas suficientemente altas como para cancelar diferencias genéticas o ecologicas
reflejadas en el otolito. Respecto de estas ultimas, es importante mencionar que la escala temporal
reflejada en el otolito de orange roughy asciende a varias décadas y se encuentra, por lo tanto, en
el limite superior del conjunto de técnicas fenotipicas empleadas en el presente estudio vy,
relativamente, mas cercana a la escala genotipica que no denoté diferencias entre zonas.

Nuestros resultados podrian estar, por otra parte, desfavorablemente influenciados por la
combinacién de otolitos procedentes de dos afios distintos para algunas de las zona analizadas,
combinacién necesaria para contar con un tamafilo muestreal suficiente. Hsta fuente de
variabilidad inter-anual, sugerida para orange roughy por Bell (1992), podria ser relevante si
existieran niveles importantes de estructuracion sub-poblacional (p.e. contingentes) desovando
en afios dispares. No obstante lo expuesto, nuestro analisis multivariado preliminar (MANOVA)
no mostr6 efectos significativos del factor afio, ni en su componente lineal ni en su interaccion
con el factor zona. En el presente estudio, no usamos otras variables morfométricas del otolito,
como por ejemplo area, dimensiones o peso, las que podrian ser incoporadas como covariables
en futuras aplicaciones de esta técnica.
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OBJETIVO 3: Evaluacion de posibles diferencias en la respuesta de la(s)
poblacién(es) de orange roughy a la actividad pesquera 1999-2004, entre y dentro
de las zonas de estudio.

Rubén Roa!, Edwin Niklitschek?.

'"Universidad de Concepcion; *Universidad Austral de Chile.

INTRODUCCION

Una amplia gama de métodos, aproximaciones y definiciones de trabajo han sido empleadas en la
identificacion de unidades de stock en Chile y en el mundo. Esta gama comprende desde métodos
genéticos orientados a la discriminaciéon entre stocks genéticamente puros (Galleguillos et al.,
presente informe), hasta la discriminacién mas pragmatica y simple que define un stock pesquero
como un grupo de individuos explotados en una determinada area (Swain et al. 2005). En nuestra
perspectiva, para que una definicién de esta dltima naturaleza posea valor para el manejo, el stock
pesquero debe, ademas de coexistit en una misma area, presentar respuestas demograficas
biolégicas a la pesquerfa diferenciables de otros grupos (zonas) explotados. Estas diferencias
podrian incluir tasas de crecimiento poblacional o individual, tasas de cambio en la abundancia y
mortalidad por pesca, estructura de tallas y edades, relaciones talla-peso, densidad y patrones de
distribuciéon espacial.

En esta seccion del proyecto, nuestro objetivo apunté a evaluar algunos de los descriptores o la
existencia de grupos de individuos pertenecientes a una misma area (monte submarino), cuya
respuesta a la pesquerfa resultara consistentemente distinta de la observada en otros grupos y
areas, dentro de un determinado horizonte temporal de evaluaciéon. Tales respuestas podrian
incluir tasas de cambio en la abundancia (absoluta o relativa), en la estructura de tallas y edades de
estos grupos. En el presente trabajo nos concentramos en tres aspectos el analisis comparativo de
la estructura de tallas entre montes submarinos, con espacial énfasis en la consistencia inter-anual
de tales diferencias.

MATERIALES Y METODOS

Composicion de tallas

Para este analisis, y al igual que en el caso del Objetivo 2, se construy6 una base de datos que
fusiono la informacién disponible generada por los proyectos FIP 98-05, 99-05, 2001-04 2004-
13, 2005-13, 2006-09 y del programa de seguimiento de la pesquerfa de orange roughy de la
Universidad Austral de Chile (Tabla 30). Los datos del programa de seguimiento de recursos
demersales del Instituto de Fomento Pesquero no fueron puestos a disposicioén del proyecto.

Los datos crudos de tallas en la captura constituyen un vector de observaciones continuas. Sin
embargo, la variable talla tiene una distribuciéon compleja, formada por una mezcla de
distribuciones, debido a la presencia de cohortes anuales. Por este motivo es mejor utilizar
datos agrupados en categorfas de tallas para realizar modelacién estadistica. Con esta
transformaciéon los datos de estructura de tallas en la captura forman una variable de
distribucién multinomial,
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[
donde / es el numero de peces en la muestra de la captura cuya talla hace que pertenezca a la
categoria de talla 7, y £ es el numero de categorias de talla.

La distribucién multinomial correspondiente tiene parametros,
P
P

Pir
n

donde 7 es el nimero total de peces en la muestra de la captura, p=1, y Zp~=1.

Para el proceso de los datos y considerando la carga numérica de la maximizaciéon de la
verosimilitud multinomial, se considerd seis categorias de talla: =30,0 cm (LH), 30,1-35,0 cm
LH, 35,1-40,0 cm LH, 40,1-45,0 cm LH, entre 45,1-50,0 cm LH, y =50,1 cm LH. Estas
categorfas se aplicaron en ambos sexos y el analisis fue realizado por separado para cada sexo.

Para determinar si la pesca ha afectado a la estructura de tallas, segin como se observa en la
captura, y si este efecto ha sido diferente para las distintas zonas, se realiz6 un analisis de
regresion logistica multinomial. En este caso, sin embargo, el modelo tomé en cuenta tanto el
afio, como la zona y su interaccién, ademas de la captura acumulada por zona y la zona, y su
interaccién, y el numero de lances acumulado por zona y la zona, y su interaccion. En esta
conceptualizaciéon el factor afio refleja el efecto de la pesca pues este efecto se hace mayor ha
medida que transcurren mas temporadas anuales de pesca. Por su parte, la captura acumulada
por zona y el nimero de lances acumulados por zona, reflejan de manera ain mas directa el
efecto de la pesca sobre la estructura de tallas. Los modelos lineales generalizados fueron
planteados en la siguiente secuencia:

Modelo nulo:

log L =y, te
P
donde la variable respuesta (en puntaje logit) es independiente de la zona, del ano, de la captura
acumulada y de los lances acumulados.

Modelos alternativos

log L =y +BX+e
J
donde la variable respuesta se hace dependiente del conjunto de £ variables explicativas
consideradas en la matriz de efectos fijos X. Esta dependencia es expresada a partir del vector

B de coeficientes explicativos
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Tabla 30. Datos de frecuencia de tallas (longitud de horquilla) en categorias de 5 cm (L35 a L55)

factorizadas segin afo, zona, captura acumulada y lances acumulados

Afo Zona Captura Acumulada Lances Acumulados L30 L35 L40 L45 L50 L55
2002 JF1 258.84 113 2 4 33 41 47 18
2002 JF2 28.15 107 (¢} 0 8 14 32 13
2002 JF3 143.72 104 0 (o] 3 25 49 35
2002 JF4 284.53 134 0 1 29 58 71 57
2003 JF1 265.21 171 (¢} 6 21 54 49 19
2003 JF2 331.22 294 1 4 52 304 296 122
2003 JF3 408.12 212 3 1 17 141 255 142
2003 JF4 443.22 238 (¢} 2 18 107 110 68
2003 B'O102 29.94 14 0 (] 1 13 9 5
2003 PS1001 44.95 25 0 0 1 38 64 26
2004 JF1 309.17 240 (¢} 1 33 63 33 4
Hembras 2004 JF2 633.05 414 (¢} 5 33 128 96 28
2004 JF3 903.23 360 0 8 11 83 155 152
2004 JF4 932.8 393 0 4 11 146 159 101
2004 B'O101 118.77 38 (¢} 0 0 9 42 39
2004 B'O102 53.59 29 1 0 1 15 21 10
2004 PS1001 46.5 33 0 0 0 1 2 0]
2005 JF1 739.47 334 0 6 46 168 200 85
2005 JF2 816.7 545 1 13 71 237 200 59
2005 JF3 1017.21 405 0 3 7 52 94 73
2005 JF4 1138.07 522 0 3 26 150 204 104
2005 B'O102 55.01 39 (¢} 0 3 39 35 4
2006 JF1 941.92 365 0 0 10 39 39 16
2006 JF2 823.33 556 0 0 7 26 24 7
2006 JF3 1044.02 423 (¢} 0 4 30 46 21
2006 JF4 1141.02 528 0 0 6 32 46 16
2002 JF1 258.84 113 2 11 44 38 5 0
2002 JF2 28.15 107 1 3 44 59 9 0]
2002 JF3 143.72 104 4 1 43 75 26 2
2002 JF4 284.53 134 1 25 91 108 28 3
2003 JF1 265.21 171 (¢} 14 29 52 13 0]
2003 JF2 331.22 294 0 30 245 326 41 1
2003 JF3 408.12 212 0 11 132 314 92 3
2003 JF4 443.22 238 1 6 112 186 28 0]
2003 B'O102 29.94 14 0 1 5 11 0] 0]
2003 PS1001 44.95 25 1 ] 34 59 4 0]
2004 JF1 309.17 240 2 20 60 53 12 0]
2004 JF2 633.05 414 1 19 121 184 21 0]
Machos 2004 JF3 903.23 360 1 28 53 199 71 2
2004 JF4 932.8 393 (¢} 22 147 464 137 5
2004 B'O101 118.77 38 0 1 3 49 27 0]
2004 B'O102 53.59 29 1 0 5 13 7 0]
2004 PS1001 46.5 33 (¢} 0 (] 7 0 0]
2005 JF1 739.47 334 1 85 224 214 43 1
2005 JF2 816.7 545 1 21 175 262 60 2
2005 JF3 1017.21 405 2 4 58 105 30 1
2005 JF4 1138.07 522 1 19 179 381 103 8
2005 B'O102 55.01 39 0 (] 27 71 11 0]
2006 JF1 941.92 365 (¢} 19 83 71 10 0]
2006 JF2 823.33 556 1 3 13 18 3 0]
2006 JF3 1044.02 423 0 3 41 60 18 0]
2006 JF4 1141.02 528 0 2 5 10 6 0

Las variables explicativas (discretas y continuas) consideradas en cada uno de los modelos
explicativos fueron las siguientes:
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i.  Afio

ii. Captura acumulada

iii. Nuamero acumulado de lances
iv. Zona

v. Afio + Zona

Este modelo corresponde al caso en que la estructura de tallas de la captura es diferente para
cada zona y diferente para cada afio, pero el cambio anual es independiente de la zona. En
otras palabras, este modelo describe la situacion en que la estructura de tallas, diferente entre
zonas, cambia de la misma manera a través de los afios. Por ejemplo, esta situacion se darfa si
el efecto de la pesca fuera el mismo para cada zona, removiendo los individuos de mayor talla
primero.

vi. Captura acumulada + zona
vii. Nimero acumulado de lances + zona

Los modelos de afio y zona, captura acumulada (CA) y zona, y nimero acumulado de lances
(LA) y zona, pueden considerarse tres implementaciones con diferente unidad de presion de
pesca incremental para un modelo aditivo de presiéon de pesca y zona. Se debe reconocer, sin
embargo, que, en esta aproximacion, es imposible separar completamente los efectos del
tiempo y de la pesca.

Finalmente, implementamos tres modelos mas, cada uno con una unidad diferente de presion
de pesca incremental, pero en donde se permitié el ajuste de parametros para la interaccion
entre la zona y la unidad de presion de pesca. Esta situacion es la que se darfa si la presion de
pesca hiciera que las diferentes estructuras de talla de cada zona cambiaran de manera desigual
a través de los afios, cuyas respectivas matrices de efectos fijos incluirfan las siguientes
variables:

viii. Aflo + zona + afiloXzona
ix. CA + zona + CAXzona
x. LA + zona + LAXzona

El factor zona consider6 siete zonas de pesca: cuatro montes de Juan Fernandez (JF1 a JF4),
dos montes de Bajo O'Higgins (BO1 y BO2) y, Punta Sierra (PSI). El factor afio abarcé desde
1999 a 2006. Como en los analisis anteriores, la comparacioén de los modelos se realizé a través
de la prueba de la razén de verosimilitud, con la funcién anova.multinon() del paquete nnet,
considerando los cinco modelos en orden secuencial.

Una vez seleccionado el mejor modelo explicativo, se utilizd contrastes ortogonales pareados
para explorar que zonas especificas presentaron diferencias significativas en cuanto a su
respuesta lineal a la presion de pesca (expresada en las variables explicativas afio, CA y LA), lo
que permitié6 formular hipétesis acerca de posibles unidades de stocks en base a la evidencia
disponible. Para realizar este analisis fue necesario combinar los montes BO1 y BO2 en una
zona “Bajo O'Higgins”. Adicionalmente, y con el fin de proveer una visién sindptica de las
posibles hipotesis, se realizé un analisis conjunto para ambos sexos, incluyendo las variables
sexo y sexoXzona como parte del modelo.

67



Relacidén talla-peso

Para este analisis se integré las bases de datos de los muestreos biologicos estratificados del
Instituto de Fomento Pesquero 1999-2002 y de la Universidad Austral de Chile (UACH, 2002-
2000), que incluyeron un total de 21.435 observaciones pareadas utilizables de talla (longitud
horquilla, LH) y peso eviscerado (PE). Se ajustd, para cada sexo, un modelo log-linearizado de
la relacion talla peso, definido como,

log,,(PE)=BX+uZ+e

donde B corresponde al vector de coeficientes del modelo, X a la matriz de efectos fijos, H
al vector de efectos aleatorios ~N(0,G) y Z a la matriz de efectos aleatorios, donde se modeld
y ajusto por la correlacion existente entre observaciones procedentes de la misma “institucion”
(IFOP o UACH), “batco” y/o “lance”. Esta ultima vatiable aleatoria no pudo ser incluida en el
caso de las variables explicativas “afio” y “numero acumulado de lances” para los que no fue
posible ajustar la respectiva matriz de varianza-covarianza.

Después de un analisis preliminar y secuencial, analogo al descrito en la seccién precedente, se
seleccioné un modelo base, donde la matriz X incluyé las variables explicativas: log;o(LH),
zona, zonaxlogy, (LH). A partir de este modelo base, se evalué tres modelos alternativos donde
se busco evaluar los efectos sobre los interceptos y las pendientes de las relaciones de peso-
talla que tendrfan las variables continuas “afo”, “nimero acumulado de lances” (NAL) y
“captura acumulada” (CA). Para facilitar la interpretaciéon de los coeficientes, se escald estas
tres variables a los minimos observados de las variables (ano=1999; NAL=; CA=). Las

variables asi ajustadas fueron identificadas con la letra subscrita “R”.

De este modo, se generé6 los modelos,
1) zona, log(LH), zonaXlog;o(LH), AnoXzona, AnogrXlog;,(LH)Xzona
ii) zona, logi(LH), zonaxlogo(LH), NALgXzona, NALgXlog;o(LH)*zona
iif) zona, logyo(ILH), zonaxlog;o(LH), CArXzona, CAgXlog,(LH)Xzona

El objetivo de esta modelacion, en el contexto del esfuerzo de discriminacion de stocks
correspondiente al presente proyecto, apuntd a someter a prueba las siguientes hipétesis nulas:

1) Ausencia de diferencias significativas entre zonas (efectos zona y zonaXlog;o(LH) en el
modelo base).

ii) Ausencia de efectos temporales/de la pesqueria sobre los interceptos de la relacion
peso-talla entre zonas (efectos afiorXzona, CAgXzona, NALgXzona).

iii) Ausencia de efectos temporales/de la pesquetia sobre las pendientes de la relacion
peso-talla entre zonas (efectos afiopXzonaXlog(LH), CArXzonaXlog;,(LH),
NALg*zonaxlog;o(LH).

Ante el rechazo de alguna de estas hipotesis nulas, y de manera analoga a la seccioén precedente,
se utiliz6 contrastes ortogonales pareados para explorar que zonas especificas presentaron
diferencias significativas entre ellas, lo que permitié formular hipdtesis acerca de posibles
unidades de stocks en base a la evidencia disponible.
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Distribucién espacial

Para evaluar el posible efecto de la pesca sobre la distribuciéon espacial de orange roughy se
cont6 con una base de datos de 6.241 lances de pesca efectuados entre 1999 y 20006, de los
cuales 5.886 tuvieron a orange roughy como especie objetivo. Esta base de datos estuvo
formada por observaciones lance a lance realizadas por IFOP y por la UACH, y contuvo
registros, entre otros, del barco que efectud el lance, la fecha, la profundidad, la zona, la
localizacion inicial y final del lance, la longitud de la relinga inferior, y la captura en kg de
orange roughy.

La base de datos tenfa una importante cantidad de registros incompletos o erréneos,
especialmente en los afios iniciales de la pesqueria, 1999 a 2001. El proceso de depuracion
consistié en primer lugar en eliminar todos los registros que carecieran de la identificaciéon del
barco, la profundidad, la fecha, la latitud inicial, la latitud final, la longitud inicial, la longitud
final, o la zona. Los casos de los registros que no presentaron alguna de las carencias anteriores
pero que presentaron ausencia del registro de captura de orange roughy, fueron considerados
capturas nulas y el registro vacio fue re-llenado con un cero. Esto correspondi6 a las distintas
formas de ingresar la informacién por parte de IFOP y UACH. En segundo lugar, también
fueron eliminados todos los registros que presentaron algin valor inaceptable de profundidad
(menor que 400 m) o de latitud o longitud (fuera de las zonas de pesca en Juan Fernandez,
Bajo O'Higgins y Punta Sierra), los que fueron considerados errores sin posibilidad de adivinar

la correccién. Este proceso de dos etapas de depuracion redujo el numero de registros a 1.830,
y redujo la cobertura temporal de 2002 a 2006 (Tabla 31).

No fue posible considerar la variacion estacional o mensual en los patrones de distribucion
espacial de esta especie (migraciones, desplazamientos batimétricos, dispersién/agregacion).
Esto debido a que los tamafios de muestra por mes y zona resultaron demasiado bajos para tal
efecto (Tabla 32). Ademas, a excepcion del ano 2003 en JF1 y JF3, los lances se concentraron
casi exclusivamente en el periodo invernal. En consecuencia, optamos por combinar todos los
lances efectuados entre mayo y septiembre, ignorando factores temporales en el analisis
espacial. Por similares motivos, y a pesar de su importancia, no fue posible considerar el efecto
del barco o realizar analisis por separado para cada barco. Ante el reducido tamafio muestreal
de la informacién desagregada por barco (Tabla 32), optamos por combinar la informacion
disponible, ignorando el efecto barco.
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Tabla 31: Numero de lances por afio y zona disponibles para el estudio del efecto de la pesca sobre la

distribucion espacial de orange roughy.

2002 2003 2004 2005 2006 Total

JF1 113 136 76 96 30 451
JF2 97 66 122 128 11 424
JF3 66 86 143 41 18 354
JF4 113 46 153 127 5 444
JF5 0 14 3 0 0 17
JF6 0 0 0 0 0 0
BO101 3 0 43 4 0 50
BO102 1 10 15 5 0 31
PS1001 0 57 7 1 0 65
Total 393 415 562 402 64 1836

Tabla 32: Distribucion de los lances disponibles para el analisis espacial por mes para cada zona y afio.

Mes 2002 2003 2004 2005 2006 Mes 2002 2003 2004 2005 2006
1 0 57 0 0 0 1 0 0 0 0 0

2 0 7 0 0 0 2 0 0 0 0 0

3 0 2 0 0 0 3 0 0 0 0 0

4 0 4 5 0 0 4 0 0 1 0 0

JF1 5 3 0 25 5 0JF2 5 0 1 27 1 0
6 75 13 24 43 18 6 9 33 25 20 0

7 16 12 20 34 12 7 43 20 44 36 8

8 10 41 0 13 0 8 45 12 15 44 3

9 7 0 2 1 0 9 0 0 10 27 0

12 2 0 0 0 0 12 0 0 0 0 0
Mes 2002 2003 2004 2005 2006 Mes 2002 2003 2004 2005 2006
1 0 35 0 0 0 1 0 0 0 0 0

2 0 7 0 0 0 2 0 0 0 0 0

3 0 0 0 0 0 3 0 0 0 0 0

4 0 1 5 0 0 4 0 0 9 0 0

JF3 5 0 1 17 1 0JF4 5 0 7 17 7 0
6 4 9 11 4 0 6 24 7 19 6 0

7 37 17 19 6 0 7 73 20 32 30 2

8 20 16 67 26 18 8 12 12 66 42 3

9 3 0 24 4 0 9 4 0 10 42 0

12 2 0 0 0 0 12 0 0 0 0 0
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Tabla 33: Distribucion de los lances disponibles para el analisis espacial por barco para cada zona y afio.

Barco 2002 2003 2004 2005 2006 Barco 2002 2003 2004 2005 2006
300659 6 0 38 0 0 300659 12 0 25 0 0
301017 0 7 8 22 0 301017 0 22 25 84 3
400013 0 0 10 74 0 400013 0 0 44 44 0
400036 0 12 0 0 0 400036 0 0 0 0 0

JF1 400037 0 20 0 0 0JF2 400037 0 0 0 0 0
400040 64 66 0 0 30 400040 18 3 0 0 8
400041 0 4 0 0 0 400041 0 0 0 0 0
400043 30 21 20 0 0 400043 60 41 27 0 0
400180 13 6 0 0 0 400180 7 0 0 0 0
730066 0 0 0 0 0 730066 0 0 1 0 0

Barco 2002 2003 2004 2005 2006 Barco 2002 2003 2004 2005 2006
300659 12 0 6 0 0 300659 39 0 10 0 0
301017 0 17 17 13 18 301017 0 16 32 36 3
400013 0 0 75 28 0 400013 0 0 80 91 0
400036 0 17 0 0 0 400036 0 0 0 0 0

JF3 400037 0 24 0 0 0JF4 400037 0 0 0 0 0
400040 50 15 0 0 0 400040 30 2 0 0 2
400041 0 1 0 0 0 400041 0 0 0 0 0
400043 4 12 43 0 0 400043 36 28 31 0 0
400180 0 0 0 0 0 400180 8 0 0 0 0
730066 0 0 2 0 0 730066 0 0 0 0 0

En la Propuesta Técnica se consider6 el analisis geoestadistico de la probabilidad de captura
solamente, para determinar posibles cambios en la distribucién espacial del recurso como
respuesta a la presion de pesca. Sin embargo, en este informe hemos extendido los analisis para
considerar también la modelacion geoestadistica de las densidades positivas. Una descripcion
detallada del significado de esta distinciéon entre modelacion espacial de la probabilidad de
captura y de las densidades positivas se presenta en Roa-Ureta y Niklitschek (2007). En el
articulo citado y en sus referencias se describe en detalle la formulacién estadistica de los
modelos utilizados, por lo que no se repiten en este reporte. En los presentes analisis se utilizé
la plataforma R (version 2.7.1) y, dentro de ella, los paquetes geoR (versiéon 1.6.-22) y geoRglm
(version 0,8-24). El tamano de la celda para el modelo binomial geo-estadistico fue fijado en 2
km por lado. Esto de acuerdo a los criterios especificados en Roa-Ureta y Niklitschek (2007).
En el articulo citado los autores definen el area efectiva del stock como el producto entre el
area total cubierta por las observaciones y la probabilidad de éxito de captura dentro de esa
area. A esta ultima probabilidad también la llamamos probabilidad de observar el stock. En el
presente analisis, nos referiremos tanto a las densidades positivas como a la probabilidad de
observar el stock y el area efectiva del stock.

Para el célculo de la densidad en ton/km?, la captura fue dividida por el area barrida utilizando
la longitud de la relinga inferior como ancho de barrido. Asimismo, la distancia recorrida fue
calculada mediante el teorema de Pitagoras, utilizando la coordenadas iniciales y finales de cada
lance, previa transformacién de las coordenadas geodésicas a coordenadas métricas en UTM
con el programa GeoConv de Eino Uikkanen (www.kolumbus.fi/eino.uikkanen/geoconveb).

71



RESULTADOS

Distribucion de tallas

Se observd cambios en la estructura de tallas de las zonas analizadas, pero sin un patrén
comun ni claramente definido. En la zona JF1 la estructura de tallas varié a través de los cinco
afios de historia cubierta por la base de datos UACH, en ambos sexos (Figura 21). Una
situacién similar se observé en la zona JF2, donde la disminucién de las tallas de machos fue
evidente sélo en el dltimo afio (Figura 22). En la zona JF3, la talla de las hembras fue mayor
que en las otras zonas y se observé una disminucién de tamafio en el ultimo afno. En los
machos en cambio, ésta ocurrié en los ultimos tres anos (Figura 23). En JF4, la disminucién en
la tallas de hembras sélo fue evidente en el ultimo afio analizado (2006). Por el contrario, en los
machos ésta se registré al inicio de la pesqueria, luego de lo cual la distribucion de frecuencias
de tallas permaneci6 relativamente estable (Figura 24). En BO1 sélo se cuenta con registros en
tres aflos, en los cuales no se observé cambios evidentes en la distribucion de tallas (Figura 25).
En BO2 se observa una disminuciéon de las tallas en 2005, dltimo afio de actividad pesquera
(Figura 26). En la zona de Punta Sierra se observo estabilidad en la frecuencia de tallas durante
los tres afios en que hubo captura (Figura 27).

Esta inspeccion exploratoria sugiere que la respuesta de las poblaciones de orange roughy a la
actividad extractiva en términos de estructura de tallas ha sido diferente para las distintas
zonas. El analisis de regresiéon logistica multinomial confirma esta impresiéon (Tabla 34),
sugiriendo que:

+ la estructura de tallas acumulada a través de las zonas ha cambiado a través de los afios
(modelo Nulo vs. modelo Afio)

« la estructura de tallas es diferente entre zonas cuando se acumula a través de los afios
(modelo Nulo vs. modelo Zona)

+ la estructura de talla es diferente entre zonas y entre anos (modelo Afio vs. modelo
Ano+Zona, y modelo Zona vs. modelo Afio+Zona)

+ los cambios en la distribucién de tallas a través de los afios han sido diferentes para las
distintas zonas (modelo Afo+Zona vs. modelo Ano*Zona)

Un analisis de contrastes ortogonales destinado a clarificar estas respuestas diferenciales
permitié concluir la existencia de al menos cinco posibles stocks cuya estructura de tallas
resulté significativamente distinta, independientemente de los efectos de la pesquerfa (Tabla
35).

. JF1
i. JF2-PSI
ii. JF3
iv. JF4
v. BO
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Al incluir el efecto de la pesquetfa, a través de las variables continuas afio, captura acumulada y
numero acumulado de lances, se observé una gran incertidumbre en los coeficientes estimados
para la zona de Punta Sierra, la que no resulté significativamente distinta de alguna otra zona
evaluada. Ignorando Punta Sierra, y considerando como criterio adicional la existencia de
diferencias significativas en la respuesta a los indicadores de presion pesquera ya sefialados
(Tabla 35), fue posible identificar las siguientes zonas como posibles stocks discretos:

vi. JF1
vii. JF2-JF4
viii. JF3
ix. BO

Para ilustrar las tendencias antes indicadas entre los distintos montes, hemos graficado las tallas
medianas y los cuartiles 1 y 3 de la estructura de tallas para cada zona a través de los afos
(Figura 28). En todas los montes de Juan Fernandez se observa una leve caida pero hay una
mayor ciclicidad en JF1 y JF3, tanto en machos como en hembras. Ademas, JF1 y JF2

muestran tendencias opuestas, mientras JF4 parece ser la zona mas estable.

Tabla 34: Resultados de la prueba de razén de verosimilitud para varias hipotesis concernientes (i-iv y
viii-x en métodos) a la respuesta de los stocks de orange roughy a la pesca en términos de la estructura
de tallas. N: nimero de observaciones; LL: /g(verosimilitud); gl(x): grados de libertad test de
verosimilitud; p(y): valor de probabilidad del estadistico razén de verosimilitud; AIC: indice de
informacién de Akaike.

Nulo @) Nulo | (i) Nulo | (iii) Nulo | (iv) Nulo | (viii) Zona | (ix) Zona | (x) Zona

Vs. vs. vs. Vs. vs. vs. Vs.
Zona Afio CA NAL | ZonaXAfio | ZonaXCA | ZonaXNAL
M|n 24257 24257 24257 24257 24257 24257 24257 24257
é Parimetros 10 15 11 11 11 21 21 21
H|-2LL 71271.31] 69284.65  71263.09] 71254.43] 71259.51  69151.73] 68741.89 68711
O ol - 5 1 1 1 6 6 6
; pG) <0.0001 0.0041) <0.0001 0.0000 <0.0001]  <0.0001 <0.0001
AIC 71291.31] 69314.65 71285.09] 71276.43] 71281.51]  (69193.73] 68783.89 68753
n 21398 21398 21398 21398 21398 21398 21398 21398
I]::I Parimetros 11 16 12 12 12 22 22 22
M|-2LL 7155191 69799.96  71547.70] 71525.39] 71511.04  69660.32 69490.36 69467.08
? el - 5 1 1 1 6 6 6
Alpod <0.0001 0.0402 <0.0001]  <0.0001 <0.0001]  <0.0001 <0.0001
S |AIC 7157391 69831.96] 71571.70) 71549.39] 71535.04  69704.32 69534.30 69511.08
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Tabla 35: Resultados del analisis de contrastes ortogonales entre los coeficientes de regresion logistica
multinomial, correspondientes al efecto zona, bajo los modelos viii (zona), ix (captura acumulada) y x
(nimero acumulado de lances). Letras distintas indican diferencias significativas entre coeficientes.
Modelo base incluye las variables sexo, zona y sexoXzona.

Modelo Zona + Zona + Zona +
Zona Base Afio Captura Numero
(zona) acumulada | acumulado
de lances
JF1 a
JE2 a b b
JF3 a c c
JF4 a
Bajo O'Higgins b
Punta Sierra n.e a,b,c a,b,c
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Figura 22: Estructuras de tallas de orange roughy a través de la historia de la pesqueria. Monte JF2.
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Figura 23:Estructuras de tallas de orange roughy a través de la historia de la pesqueria. Monte JF3.
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Figura 24:Estructuras de tallas de orange roughy a través de la historia de la pesqueria. Monte JF4.
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Figura 25:Estructuras de tallas de orange roughy a través de la historia de la pesquerfa. Monte BO1.
Paneles vacios indican ausencia de datos
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Figura 26:Estructuras de tallas de orange roughy a través de la historia de la pesquerfa. Monte BO2.

Paneles vacios indican ausencia de datos.
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Relaciones peso-talla

Al comparar las relaciones talla-peso entre zonas (Figura 29 y 30), ignorando efectos
temporales y de la pesca, se observé diferencias significativas a nivel de interceptos y
pendientes entre zonas. El analisis de contrastes ortogonales pareados de estas diferencias
(Tabla 30), indic6 diferencias significativas entre los interceptos de la zona JF1 con las
restantes zonas, tanto en machos como en hembras, con la excepcion de Punta Sierra, para el
caso particular de las hembras. Respecto de los efectos de la zona sobre las pendientes, sélo se
identific6 diferencias significativas, a nivel de hembras, entre las zonas JF1, JF2 y JF3.

De los modelos donde se incorporé efectos temporales y de la pesca por zona, sélo el modelo
que incorpord la captura acumulada resulté ser mejor (menor AIC) que el modelo base que
solo incluy6 el efecto de la zona sobre la relacion peso-talla. Esto para el caso particular de las
hembras (Tablas 36, 37, 38 y 39). Paradojalmente, este ultimo modelo (Tabla 39) no indicé
efectos significativos de la interaccién zonaXcaptura acumulada, sugiriendo efectos relevantes
de la remocién pesquera sobre la relacion peso-talla, pero similares entre areas. Los efectos de
la variable temporal afio (Tabla 37) y del nimero acumulado de lances (Tabla 38) fueron
inconsistentes entre sexos y zonas, con mayor evidencia de efectos significativos en machos
que en hembras, especialmente entre las zonas JF2, JF3 y JF4, coincidiendo con un mayor
numero relativo de registros de peso y talla.

Tabla 36: Resultados del andlisis de contrastes ortogonales entre los coeficientes del modelo de
regresion lineal (variables log-transformadas) para la relacién peso eviscerado-talla, bajo el modelo:

log,o( PE)=By+B,log,)(LH)+Bl-zona+B2-log\(LH)Xzona . Donde BI y B2 corresponden a los
vectores de coeficientes de los respectivos efectos fijos, evaluados mediante contrastes ortogonales.
Letras distintas indican diferencias significativas entre coeficientes.

S
Parametros R~
Machos Hembras

Criterio de Informacién de Akaike -41588,4 -37230,5
Bo -1,043 -1,323
B, 2,614 2,807

JF1 -0,314 ¢ -0,110¢

JE2 -0,226° 0,024 *

JE3 -0,163 "~ 0,150°¢
B1

JF4 -0,096 5 0,090 &

Bajo O'Higgins -0,149 b4 0,077 b

Punta Sierra 0,000 7 0,000 “b<

JF1 0,185¢ 0,040 “

JE2 0,131 ¢ -0,039 7

JE3 0,098 “ -0,108°¢
B2

JF4 0,055 -0,078 ¢

Bajo O'Higgins 0,085 “ -0,065

Punta Sierra 0,000 “ 0,000 «
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Tabla 37: Resultados del analisis de contrastes ortogonales entre los coeficientes del modelo de
regresion lineal (variables log-transformadas) para la relacion peso eviscerado-talla, bajo el modelo:

log,,(PE)=B,+B,-log,,(LH)+B1-zona+ B2-log,,( LH )X zona+ B3-zona X afio ,+ B4 -log ,( LH )X zona X afio,

2

donde B3 y B4 corresponden a los vectores de coeficientes de los efectos fijos asociados a las
interacciones de las variables zona y afio, evaluados mediante contrastes ortogonales. Letras distintas

indican diferencias significativas entre coeficientes.

S
Parametros o
Machos Hembras
Criterio de Informacién de Akaike -38694.5 -36495.1
Bo -0.889 -1.125
B, 2.520 2.708
JF1 -0.489 -0.313
JF2 -0.519 -0.104
51 JF3 -0.225 -0.056
JF4 -0.261 -0.189
Bajo O'Higgins -0.368 -0.202
Punta Sierra 0.000 0.000
JF1 0.293 0.145
JE2 0.309 0.018
B2 JF3 0.137 0.001
JF4 0.152 0.070
Bajo O'Higgins 0.222 0.091
Punta Sierra 0.000 0.000
JF1 0.0792P 0.0502
JF2 0.1092 0.0242
P JF3 0.047° 0.0422
F4 0.0662P 0.0662
Bajo O'Higgins 0.0952P 0.0762
Punta Sierra -0.0752P -0.0492
JF1 -0.049%P -0.0242
F2 -0.0672 -0.0082
5 F3 -0.029° -0.0192
JF4 -0.0402P -0.0332
Bajo O'Higgins -0.0592P -0.0422
Punta Sierra 0.0462P 0.0222
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Tabla 38: Resultados del analisis de contrastes ortogonales entre los coeficientes del modelo de
regresion lineal (variables log-transformadas) para la relacion peso eviscerado-talla, bajo el modelo:

log,( PE)=By+B,-log,,(LH)+B1l-zona+B2-log, ( LH )X zona+ B3-zona X NAL ,+ B4-log ,(LH )X zona X NAL, ;
donde B3 y B4 corresponden a los vectores de coeficientes de los efectos fijos asociados a las
interacciones de las variables zona y numero acumulado de lances (INALg), evaluados mediante
contrastes ortogonales. Letras distintas indican diferencias significativas entre coeficientes.

Parametros Sexo
Machos Hembras
Criterio de Informacién de Akaike -38691,3 -36488.,6
B -0,910 -1,128
B 2,531 2,707
JF1 -0,463 -0,300
JE2 -0,527 -0,106
JE3 -0,202 -0,074
B1 JF4 -0,225 -0,197
Bajo O'Higgins -0,364 -0,322
Punta Sierra 0,000 0,000
JF1 0,277 0,138
JE2 0,314 0,021
JE3 0,122 0,011
Bz JF4 0,130 0,076
Bajo O'Higgins 0,221 0,172
Punta Sierra 0,000 0,000
JF1 0,0065P 0,00502
JE2 0,00762 0,00442
P JF3 0,0055° 0,00502
F4 0,0061° 0,00562
Bajo O'Higgins 0,00802P 0,01022
Punta Sierra -0,0065%P -0,00512
JF1 -0,00442 0,05522
F2 -0,00502 0,05562
B4 F3 -0,00372 0,05522
JF4 -0,00412 0,05492
Bajo O'Higgins -0,00542 0,05172
Punta Sierra 0,00432 -0,05522
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Tabla 39: Resultados del analisis de contrastes ortogonales entre los coeficientes del modelo de
regresion lineal (variables log-transformadas) para la relacién peso eviscerado-talla, bajo el modelo:
log,( PE)=By+B,-log\,(LH)+B1l-zona+B2-log,,( LH )X zona+ B3-zona X CAy+ B4 -log (( LH) X zonaxX CA,
donde B3 y B4 corresponden a los vectores de coeficientes de los efectos fijos asociados a las
interacciones de las variables zona y captura acumulada (CAg), evaluados mediante contrastes

ortogonales. Letras distintas indican diferencias significativas entre coeficientes.

Parametros Sexo
Machos Hembras
Criterio de Informacién de Akaike -39023.1 -37283.8
Bo -0.924 -1.235
B 2.540 2.772
JF1 -0.421 -0.196
JF2 -0.484 -0.001
JF3 -0.187 0.043
B1
JF4 -0.125 -0.075
Bajo O'Higgins -0.241 -0.182
Punta Sierra 0.000 0.000
JF1 0.251 0.074
JF2 0.287 -0.044
JF3 0.113 -0.061
B2
JF4 0.068 0.002
Bajo O'Higgins 0.144 0.088
Punta Sierra 0.000 0.000
F1 0.000208 2P -0.0016602
F2 0.0004132 -0.0017402
B3 JF3 0.000091 &P -0.0016302
F4 0.000134° -0.0015802
Bajo O'Higgins 0.0001392P -0.0010302
Punta Sierra -0.000220P 0.001655%
JF1 -0.0001502P -0.0000202
E2 -0.0002702 0.0000252
B4 F3 -0.000070" -0.0000402
JF4 -0.000100° -0.0000702
Bajo O'Higgins -0.0001102P -0.0004402
Punta Sierra 0.0001572P 0.0000262
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Figura 29: Relaciéon peso talla de orange roughy por sexo para montes JF1, JF2, JF3 y JF4 (2002-2000).
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Distribucién espacial

El analisis geo-estadistico de los lances de pesca indicé que el ajuste de modelos espaciales
independientes para cada zona contribuy6 escasamente a explicar la variabilidad de los datos,
con valores del indice de Akaike (AIC) de 4983,6 y 4983,3 para los modelos nulo y por zona,
respectivamente. Un modelo por zona y afio present6 un ajuste incluso inferior (AIC=5020,5)
al modelo general o por zona, indicando la ausencia de cambios significativos en los patrones
de distribucién espacial entre afios, dentro de zonas. Sin perjuicio de lo anterior, nos ajustamos
a la propuesta original y ajustamos modelos individuales para cada monte y afo.

Los parametros de los modelos espaciales ajustados para cada zona presentaron una alta
variabilidad entre y dentro de zonas (Tabla 33), lo que indicé un bajo potencial de esta
aproximacion como herramienta de identificaciéon de unidades poblacionales (al menos bajo la
presente disponibilidad temporal y espacial de datos de captura). Los valores estimados para el
rango, indicador del tamafo medio de las agregaciones de orange roughy, se encontraron entre
20 y 9.600 m, con similar variabilidad entre y dentro de zonas. Los estimados para la meseta
(sill), equivalente a la varianza estimada para observaciones independientes, correspondieron a
valores entre 0,5 y 4,5 ton® km™ (Tabla 33), sin indicacién alguna de efectos significativos de la
variable zona o de algun patrén temporal de interés.

Los rendimientos pesqueros (CPUE) y la proporcién de lances exitosos mostraron diferencias
significativas entre montes y una tendencia mas bien decreciente en la mayoria de los montes
analizados, con la excepcién notable de JF1 (Tabla 33). La proporcion de lances exitosos, por
su parte, mostr6 una tendencia ascendente en todas las zonas (Tabla 33). Un analisis detallado
de las tendencias por zona, se incluye a continuacion.

Zona JF1

En el afio 2003 so6lo se obtuvo ocho observaciones positivas por lo que en este afio no fue
posible modelar la densidad y presencia del recurso mediante el modelo geoestadistico. Las
densidades positivas y la probabilidad de observar el stock cambiaron substancialmente entre
los afios 2002, 2004 y 2005 (Figura 31), tanto en distribucién espacial como en magnitud. En el
afio 2004 las densidades positivas se presentaron casi homogéneas y fueron de baja magnitud,
mientras que en el 2005 estuvieron muy concentradas en el sector norte y alcanzaron valores
muy altos (Figura 31). Una situacién similar se observa con la probabilidad de observar el
stock. El area efectiva del stock, por otro lado, se contrajo desde 2002 a 2004 y luego se
expandi6 en 2005.

Zona JF2

También en esta zona hubo cambios interanuales substanciales en la distribucién espacial del
recurso, aunque no hubo grandes cambios en la magnitud de las densidades positivas
(Figura 32). En los afios 2002 y 2003 tanto la distribucion de las densidades positivas como de
las probabilidades de observar el stock fueron muy homogéneas, mientras que en 2004 y 2005
ambas variables se concentraron en la zona norte (Figura 32). El area efectiva del stock no
cambié de manera consistente en los cuatro aflos de observacion (Tabla 33).
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Zona JF3

En los afios 2003 y 2005 sélo se obtuvo 17 y 28 observaciones positivas, respectivamente, asi
que no fue posible aplicar el modelo geoestadistico. En los afios 2002 y 2004 las distribuciones
espaciales de las densidades positivas y de las probabilidades de observar el stock fueron
homogéneas, sin cambios importantes entre los afios (Figura 33). El area efectiva del stock de
hecho aumenté entre el 2002 y el 2004 (Tabla 33).

Zona JF4

El stock present6 una distribuciéon espacial homogénea en ambas variables, las densidades
positivas y la probabilidad de observacion, entre los anos 2002 y 2004 (Figura 34). En el 2005
las densidades positivas se concentraron en la parte norte pero las probabilidades de
observacion permanecieron homogéneas (Figura 34). Consecuentemente, el area efectiva del
stock no varié entre los afos (Tabla 33).
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Tabla 40: Parametros de los modelos espaciales por zona y afo: rango y meseta. CPUE: captura por
lance efectivo; p(C>0): probabilidad de lances efectivos; CPUE corregida: producto entre CPUE vy
p(C>0); area efectiva: producto entre el area observada y p(C>0).

Zona Rango Meseta CPUE p(C>0) CPUE Area Area
(km) (ton>km™) | (ton-lance™) corregida | Observada | efectiva
(ton-lance™) (km?) (km?)

2002 6.3 1.4 543 0,57 311 164 94
2003 414

JF1 2004 0,11 4.9 239 0,63 149 144 96
2005 7.6 1.4 1016 0,75 762 108 60
2006 3101
2002 0,02 2.01 968 0,63 613 128 81
2003 0,16 4.57 756 0,70 527 112 78

JE2 2004 2.67 1.72 625 0,74 462 172 127
2005 9.71 0,54 282 0,78 219 116 90
2006 99
2002 591 0,52 309 88 46
2003 0,11 2.14 1137

JF3 2004 931 0,67 0627 104 70
2005 1.09 0,14 374
2006 357
2002 1.19 0,61 689 0,74 511 108 80
2003 373 0,76 284 80 61

JF4 2004 0,02 2.24 952 0,71 678 132 94
2005 2.21 0,3 364 0,80 292 96 77
2006 360
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DISCUSION

Tanto las relaciones de talla-peso como la estructura de tallas mostraron diferencias significativas
entre montes, aunque los respectivos analisis de contrastes ortogonales arrojaron resultados que
no fueron plenamente coincidentes entre ambos enfoques. El andlisis de las relaciones de peso-
talla, indico diferencias entre los montes JF1, JF3, BO1-BO2 y PSI tanto para interceptos como
para pendientes. Mientras que el monte JF4 no pudo ser diferenciado del par BO1-BO2, el monte
JF2 present6 una pendiente aparentemente similar a la del monte JF3. Se debe destacar que los
pares JF2-JF3 y BO1-BO2 son los que presentan la mayor cercanfa geografica del area de estudio
(Figura 1).

En concordancia con las diferencias en talla media y estructura de tallas reportadas
consistentemente para los montes del area de estudio (Boyer et al. 2003, Niklitschek et al. 2005,
Niklitschek et al. 2007a, Niklitschek et al. 2007b), se identificé diferencias significativas en la
composicion de tallas de los montes JF1, JF2, JF3, JF4, el par BO1-BO2 (cuyos datos fueron
combinados para los efectos de este analisis) y Punta Sierra. Es interesante notar una mayor
proporcién de tallas grandes en montes mas profundos, como es el caso de JF3, Bajo O'Higgins y
Punta Sierra.

Fue también posible evidenciar efectos significativos de la pesqueria sobre la estructura de tallas
de la fraccion del(los) stock(s) presente(s) en las distintas zonas. Estas diferencias sugieren que la
mezcla (migracién) entre zonas serfa limitada, dentro del horizonte evaluado de sélo cinco afios.
Llama la atencién la insuficiente evidencia de diferencias significativas en los efectos de la
pesquerfa sobre los montes JF1 y JF4, ya que estas son las dos zonas mas distantes dentro del
grupo de montes analizados en Juan Fernandez. Por esta dltima razon, es mas probable que se
trate de problemas de tamafio muestreal que de paralelismo en sus respuestas. En efecto, la
operacion pesquera sobre JF1 fue muy baja en 2003-2004, como lo fue en JF4 durante 2005-2000.
Un caso distinto podria ser el de los efectos de la pesqueria sobre la estructura de tallas del par
JF2-JF3, donde tampoco se encontré evidencia suficiente para rechazar la hipdtesis nula de stock
unico. En este caso, la gran cercanfa geografica de las dos zonas (Figura 1) y un nimero mayor de
datos de talla y lances de pesca hace pensar en la posibilidad de un mayor nivel de intercambio de
individuos que termine cancelando eventuales efectos diferenciales de la pesca.

El analisis efectuado no mostré efectos definidos de la presion de pesca ni sobre la relacién peso
talla, ni sobre la distribucion espacial del stock, tanto en su densidad positiva media, como en su
probabilidad de presencia. El modelamiento espacial por zona y afio fallé en mostrar patrones
consistentes dentro de zonas o dentro de afos para los parametros de rango y meseta. Mas auin,
los modelos especificos para cada zona y afio contribuyeron escasamente a explicar la varianza
espacial de los datos, respecto de un modelo espacial general para todos los montes. Este
conjunto de resultados indica una limitada capacidad de la aproximaciéon empleada como
herramienta para identificaciéon de unidades poblacionales. En efecto, no tenemos conocimiento
de la aplicacién de una técnica similar para estos propositos en la literatura.

La falta de consistencia interanual de los patrones de distribuciéon espacial dentro de cada monte
podria estar relacionada con un numero limitado de datos (lances de pesca) efectuados vy,
posteriormente, validados para su analisis. Esto podria conjugarse con diferencias en el poder de
pesca de los distintos barcos y patrones de pesca y con cambios en los patrones de distribucion
de la especie dentro de la estacion seleccionada (invierno). Mientras que es muy dificil evaluar el
efecto de los distintos binomios barco-patrén, dada la limitada disponibilidad de datos, existe
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evidencia de que los patrones de distribucién cambian en torno a eventos masivos de desove,
donde se forman grandes agregaciones reproductivas cuya detectabilidad y capturabilidad aumenta
(Niklitschek et al. 2007b).

Desde el punto de vista del habitat, la especie posee un rango relativamente restringido de
distribucién batimétrica y se encontrarfa estrechamente relacionada con estructuras del fondo,
tales como rocas, corales u otros refugios. Esto lleva a pensar que los patrones de distribuciéon de
la poblacion estaran fuertemente definidos a nivel local por la topografia y conformacién del
fondo, y cambiaran rapidamente en la medida que los cardumenes se desplacen dentro o entre las
zonas de estudio. De esta manera el patron de distribucién espacial tendria un fuerte componente
exégeno que podria enmascarar completamente propiedades inherentes a las distintas unidades
poblacionales, si las hubiera.
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Composicion de la fauna parasitaria de los montes submarinos de Juan
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INTRODUCCION

El uso de parasitos en estudios poblacionales de peces marinos consiste, en forma primordial, en
la comparacion de la magnitud de la parasitosis entre hospedadores especificos provenientes de
muestras tomadas en distintas localidades geograficas, y en la interpretacion biolégica adecuada de
los hallazgos. El uso de este método ha sido revisado en varias oportunidades, y actualmente es
parte normal de cualquier protocolo de estudio de poblaciones de peces marinos (MacKenzie
1987, Lester 1990, Williams et al. 1992, Arthur 1997, Mosquera et al. 2000, MacKenzie 2002,
Mackenzie et al. 2008).

El método parasitolégico ha sido aplicado a un amplio espectro de especies de hospedadores y
localidades geograficas. En la costa del Océano Pacifico suroriental (Chile-Pert) se han publicado
estudios atingentes en Trachurus murphys, Engranlis ringens, Merluccius gayi, Merluccins anstralis
(MacKenzie 2002, Chavez et al. 2007). En el Océano Atlantico del hemisferio Sur, el uso de los
parasitos como marcadores biolégicos ha sido aplicado en Scomber japonicus, Engranlis anchoita,
Merluccius hubbsi y Cynoscion gnatncupa (Timi 2007). La dltima especie fue estudiada en un espectro
geografico mas amplio, que incluyé muestras de Uruguay y Brasil y se encontré que los patrones
de distribucién de los parasitos marinos estan determinados principalmente por los perfiles de
temperatura y salinidad y por su asociacion con masas de agua especificas. Los patrones de
distribucién de especies en gradientes latitudinales u oceanograficas resultaron evidentes para
algunas especies, lo que parece asociado a caracteristicas oceanograficas lo que a su vez determina
la distribucién y caracteristicas de composicion del zooplancton en masas de agua especificas. El
gradiente en la distribuciéon de los parasitos determina la composicion diferencial de sus
comunidades a diferentes latitudes, esto hace posible la identificacién de diferentes stocks de sus
peces hospedadores.

El método parasitolégico también considera el empleo de analisis genético de los propios
parasitos para usarlos como marcadores en la caracterizaciéon de stocks en peces pelagicos y
demersales (Mattiucci et al. 2007). Los resultados mas recientes tratan de especies de Anisakis spp.
al estado larval en peces, analizadas mediante marcadores aloenzimaticos en una especie demersal
(Merluccins merluccius), y en dos especies pelagicas, una pequefia (Trachurus trachurus) y otra de gran
tamafo corporal (Xiphias gladius). Siete especies de Anisakis fueron identificadas en las tres
especies de peces. El analisis discriminante canénico realizado en todas las muestras que cubren
su distribucion geografica de las tres especies de peces recolectados de las diferentes especies de
Abnisakis identificadas, revel6 la existencia de distintas poblaciones de estos peces en aguas de
Europa. En las tres especies de peces hospedadores, el patrén de distribucion de las larvas de
Anisakis permiti6 la discriminacion de stocks del Mediterraneo y stocks del Atlantico

El efecto del cambio ambiental en los parasitos del bacalao del Atlantico (Gadus morhua) como
bioindicadores de poblaciones en el océano Atlantico noroeste es un aporte al método
parasitolégico que destaca la naturaleza dinamica de este método (Khan 2007). Es decir, que las
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“marcas” pueden cambiar con los anos. Por ejemplo, estudios conducidos en la década de los 80
sugerfan que los parasitos eran utiles para distinguir poblaciones adyacentes del bacalao del
noroeste del Atlantico Gadus morbua. Durante la mitad de esa década, las poblaciones de bacalao
empezaron a declinar, lo que culminé en el cierre de la pesquerfa en 1992. El marcado
decrecimiento del bacalao en la costa del Labrador coincidié con cambios climaticos, incluyendo
una disminucién de la temperatura del fondo del mar, y una virtual ausencia de su principal item
presa, el capelin Mallotus villosus. Se sostiene que dichos cambios en algunos componentes del
ecosistema fueron independientes de influencias antropogénicas. Un examen inicial de los
parasitos del bacalao de la costa del Labrador en Canada en el afio 2000 mostré una dramatica
disminucién de la abundancia de parasitos metazoos y un cambio en dominancia de las especies
de Digenea, en comparacion con 1980-1981. Los resultados de dicho estudio sugieren que los
cambios ambientales en la trama tréfica afectaban la abundancia de parasitos metazoos sélo en la
costa del Labrador pero no afectaba la posibilidad de usar a los parasitos como herramientas para
distinguir entre poblaciones del bacalao que habitan en el golfo de St. Pierre Banks.

Avances metodoldgicos recientes de este tipo de estudios son el analisis de la variabilidad local de
los parasitos metazoos de la anchoveta Engranlis ringens en el norte de Chile (Chavez et al. 2007), y
la necesidad de establecer planes y disefios de muestreo que permitan discernir la escala espacial
relevante para la especie de hospedador en estudio (Ferrer-Castell6 et al. 2007). Como se expuso,
casi todos los estudios publicados acerca del uso de los parasitos como marcadores biolégicos
evalian las diferencias entre localidades geograficas. Sin embargo, la variabilidad local de las
comunidades parasitarias no habfa sido evaluada anteriormente. En dicho estudio se evalud si la
variacion local de la fauna de parasitos metazoos de la anchoveta E. ringens con muestras tomadas
de cinco lances de dos localidades cercanas en el norte de Chile, podian constituir un factor de
sesgo en la identificacion de stocks. Dicho estudio mostré que la variabilidad local, estimada por
una muestra unica, puede ser suficiente para representar la variabilidad de la comunidad
componente, sin mayor necesidad de otras réplicas de los datos.

Los estudios en parasitos como marcadores de poblaciones de peces a menudo se usan sobre una
unica ronda de muestreo para identificar posibles stocks o para predecir las localidades de captura.
Sin embargo, la falta de replicacion genera pseudo-replicacion, al asumir implicitamente que los
niveles de infeccién son mas similares entre muestras de una misma localidad que entre muestras
de localidades diferentes. Este supuesto fue evaluado usando como modelo a la especie Mullus
surmunletus en tres localidades del mar Mediterraneo espafiol separadas aproximadamente por 300
km. Se tomé muestras de 25 peces de tamafio similar en cada localidad, en el verano y en el otofio
de dos afios consecutivos. La prevalencia y abundancia de tres taxa parasitarios de larga vida eran
significativamente diferentes entre localidades, por tanto fueron considerados potenciales
indicadores de stocks. Sin embargo, un anilisis de clasificacion para la prevalencia y un
MANOVA para la abundancia indicaban una fuerte variabilidad entre muestras, incluso dentro de
una misma localidad, con una pobre segregacion espacial entre las muestras. Un analisis
discriminante lineal (LDA) basado en la abundancia de 17 taxa parasitarios asigné correctamente a
mas del 80% de los peces a su localidad de origen. Sin embargo, cuando se usé los datos del
primer afio de estudio para predecir los del segundo afio de estudio el poder predictivo decayd
drasticamente (46% de asignaciones correctas).

Finalmente, uno de los estudios mas acabados es el de variaciones espaciales y temporales en la
prevalencia y estructura de las infracomunidades de parasitos del arenque (Clupea harengus 1..)
capturados al este de las islas Britanicas, en el mar del Norte y en el mar Béltico (Campbell et al.
2007). En este estudio solo se examiné las visceras del arenque para un proyecto
multidisciplinario en el que se aplicé una diversidad de técnicas de discriminacién de stocks

99



aplicados a los mismos individuos para obtener resultados comparables para analisis
multivariados. Se muestre6 individuos adultos desovantes, no desovantes y juveniles durante tres
afios, con muestras obtenidas desde numerosas localidades por embarcaciones de la flota
comercial, al oeste de UK e Irlanda, junto con muestras “control” de peces desovantes del este del
mar Baltico, y juveniles desde sitios en el este y oeste del mar del Norte y del norte de Noruega.
Se encontré que las metacercarias de dos Digenea (Cercaria pythionike y Cercaria doricha), y del
nematodo larval (Anisakis simplex s.s.) y una larva de cestodo (Lacistorhynchus tenuis) eran especies
adecuadas para ser usadas como marcas. Los resultados fueron comparados con datos obtenidos
entre 1973 y 1982, y sugerian una destacable estabilidad de la fauna parasitaria del arenque en esa
zona de estudio. Estas especies fueron usadas para comparar las infracomunidades de parasitos de
arenques desovantes, y se encontré una variacion significativa en la estructura de las
infracomunidades en diferentes areas de desove. Dichos resultados sugieren que la fauna de
parasitos del arenque es espacialmente variable pero es temporalmente estable en el corto y en el
largo plazo. Con estos resultados se pudo separar stocks putativos al oeste de las islas Britanicas,
en el que el arenque desovarfa en aguas de tres unidades de manejo distintas del ICES, con
significativas implicancias para el manejo en esta area.

MATERIALES Y METODOS

Dado que la licitacion del proyecto fue cercana al término de la temporada de pesca 2006 y desde
el 2007 la pesqueria de orange roughy se encuentra sujeta a una medida de administracion de veda
biolégica, sélo se pudo obtener muestras de los montes JF3 y JF4, aledafios al archipiélago Juan
Fernandez (33 muestras provenientes de JF3 y 16 de JF4). Considerando esta situacién, se evalud
para cada monte la variabilidad interanual en el contenido parasitario y dieta, contrastando los
resultados del analisis de éstos con los de otros 94 muestreados en el afio 2005. Esta informacion
complementé los antecedentes obtenidos en el proyecto FIP 2005-13, que incluyé cuatro montes
submarinos cercanos al Archipiélago Juan Fernandez y uno del sector Bajo O'Higgins.

A cada ejemplar se le determiné el peso corporal total (g), longitud total y longitud estandar (cm),
cuando fue posible (habia ejemplares incompletos). Para el analisis del contenido estomacal se
emple6 las siguientes relaciones porcentuales:

«  Frecuencia numérica (N%) = numero total de individuos de cada categoria de alimento
expresado como porcentaje del total de individuos en todas las categorias.

« FPrecuencia de ocurrencia (F%) = ndmero de estébmagos que contiene uno o mas
individuos de una categorfa de alimento, expresado como porcentaje del total de
estbmagos con contenido estomacal.

Los datos parasitarios contemplaron la determinaciéon de los descriptores basicos (prevalencia y
abundancia) para cada taxon y zona de pesca. Ademds, en cada infracomunidad (conjunto de taxa
parasitarios en cada individuo hospedador), se calcul6 la abundancia total de parasitos, la
diversidad y la dominancia (segun indice de Brillouin). Luego, se usé pruebas de Chi-cuadrado
para evaluar la significancia estadistica de las diferencias en prevalencia de cada taxén entre zonas
de pesca, y analisis de la varianza de dos vias de la abundancia de cada taxén y del total de
parasitos, la riqueza taxondémica, la diversidad y la dominancia de los taxa en las
infracomunidades, con la zona de pesca y el afio de muestreo como factores de efecto fijo.

Las variaciones en la composiciéon de los ensambles de parasitos encontrados en cada individuo
hospedador fueron resumidas mediante un andlisis de correspondencia sobre el vector de
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abundancias relativas, y un posterior analisis de la varianza de los puntajes de la ordenacion, con
las zonas y afio de pesca como variables independientes. Posteriormente se realizé una regresion
lineal entre el peso y el puntaje de cada infracomunidad en el primer eje de la ordenacién y se
aplicé un analisis de la varianza de dos vias, de los residuos de dicha regresion, con la zona de
pesca y afio de muestreo como efectos fijos.

Finalmente, se uso6 analisis discriminantes lineales simples (ADL) para confrontar las asignaciones
de los ejemplares a cada una de las cuatro muestras consideradas segun afio y zona de pesca (JF3-
2005, JF3-20006, JF4-2005 y JF4-20006). En todos los ADL se consideré que las probabilidades de
pertenecer a cada grupo era proporcional a su representacion en el conjunto de grupos. En una
etapa posterior del ADL se emple6é un método paso a paso para seleccionar un subconjunto de
los predictores que satisficiera un nivel de significancia igual a P< 0,05 para entrar al modelo.

En uno de los ADL se us6 como vatiables independientes el log,, (x+1) de la abundancia (x) de

cada uno de los siguientes ocho taxa, seleccionados por ocurrir en general, en ambos afios:
Diclidophoridae, Hemiuridae, Ascarophis sp., Anisakis 1, Anisakis 11, Terranova sp., Grillotia sp., y
Muertos. El empleo de la transformacion al log,, (x+1) de la abundancia de cada taxon se

fundamenta en la necesidad de tratar de normalizar la altamente dispersa distribucion de los datos
y asi cumplir con los supuestos del analisis. Se usé6 como criterio de normalidad el entregado por
la prueba Kolmogorov-Smirnov, y como criterio de “outlier”; aquel dato que estaba mas alla de
1,96 errores estandar de la media aritmética de su grupo.

En otro ADL se usé seis descriptores numéricos de las infracomunidades de parasitos: la
abundancia total de parasitos, la diversidad, la dominancia, la proporcién de parasitos muertos, el
puntaje de las infracomunidades en el primer eje de la ordenacién antes mencionada, y la densidad
de parasitos, calculada como la abundancia total dividida por el peso corporal del hospedador.

RESULTADOS

El ANDEVA del peso corporal de los peces mostré diferencias no significativas entre zonas de
pesca (Figura 35, p = 0,12), pero signicativas entre afios (p = 0,048). En este ultimo analisis se
encontr6 que los ejemplares muestreados el afio 2006 eran levemente mas pesados que los
muestreados el afio 2005.

Dieta

En siete de los 49 estébmagos examinados en las dos zonas de pesca muestreadas en el afio
2006 habfa restos alimentarios. Dos de ellos eran de ejemplares recolectados en JF3 (vértebras
de peces), y el resto correspondié a muestras de JF4 (Mastigotenthis aggasizi, Oplophorus
novaezeelandiae, Pyrotenthis margaritifera, y restos de peces). En ellos se individualizé ocho presas

pertenecientes a cuatro taxa (Tabla 41), las que ya habian sido registrados en estudios previos
(Labbé & Arana 2001).
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Tabla 41: Contenido estomacal de orange roughy ( Hoplostethus atlanticus:). N° de presas (N), frecuencia

porcentual de ocurrencia (F%) y n° de estomagos con contenido estomacal por zona de pesca (n)

ANO

CATEGORIA

CRUSTACEA

Oplophorus novaezeelandiae

Restos no identificados de crustaceos
CEPHALOPODA

Brachioteuthis picta

Mastigoteuthis aggasizi
Vampiroteuthis infernalis
Eucleoteuthis luminosa

Pyroteuthis margaritifera

Restos no identificados de Teuthoidea

PISCES

Chauliadus vasnetzovi
Hygophum sp.
Lestidiopssp.
Stomiformes

Restos no identificados de peces

N O N O

(=]

==

JF3
2005
(n=3)

F(%)

66,7

66,7

o o o o

N

S W N~

—_—_ 0 O

JF4
2005
(n=8)

F(%)

12,5

0

12,5
25,0
37,5

12,5
12,5

N

SN OO = O

o o o o

JF3
2006
(n=5)

F(%)

20,0
0,0

0,0
20,0
0,0
0,0
40,0
0,0

0,0
0,0
0,0
0,0

40,0

N OO o oo

oS O O O

JF4
2006
(n=2)

F %

0,0

0,0

0,0
0,0
0,0
0,0

100,0

0,0
0,0
0,0
0,0

100,0

102



Parasitismo

Los 49 ejemplares provenientes de las muestras del afio 2006 estaban parasitados. En ellos se
recolecté 3.770 individuos, y se encontré ocho de los diez taxa encontrados en el afio 2005 en
dichas zonas de pesca (Tabla 42). La comparacion de las prevalencias entre zonas de pesca
mostrd ausencia de diferencias significativas para cada taxon, excepto para Diclidophoridae
(p= 0,023, Tabla 42) que result6 ser mayor para JF3.

En el conjunto de los ejemplares examinados (Tabla 43), tendi6 a haber mas larvas de Anisakis
1, Anisakis 11, Terranova, abundancia total, densidad numérica y diversidad en ejemplares con
mayor peso corporal (n= 143, p<(0,05). La dominancia, en cambio, disminuyé con el peso
corporal (r=-0,26, p<(0,05)). De este modo se detecté diferencias significativas en la
composicion de las infracomunidades parasitarias segun el peso corporal de los hospedadores,
al ser medida como abundancia relativa de los taxa parasitarios (r=0,26, p<(0,05, n= 143,
Figura 36). Sin embargo, las infracomunidades de parasitos del orange roughy son muy
parecidas ya que la extensién del primer gradiente composicional no es mayor que 2,4
desviaciones estandar (valor propio del primer gradiente composicional = 0,162, Figura 37).

Tabla 42: Prevalencia (P%) y abundancia (A) de 10 taxa de parasitos encontrados en 143 ejemplares de
orange roughy (Hoplostethus atlanticus) provenientes de dos zonas de pesca alrededor del Archipiélago de
Juan Fernandez, muestreadas en los afios 2005 y 2006

2005 2006
JF3 JF4 JF3 JF4
Parasitos (n=31) (n=63) (n=33) (n=16)
P % A P % A P% A P % A

ECTOPARASITOS

Diclidophoridae 58,1 4.2 397 2,3 212 0,7 0,0 0,0
ENDOPARASITOS ADULTOS
Hemiuridae 25,8 0,4 7,9 0,1 15,2 0,2 12,5 0,1
Ascarophis sp. 100,0 18,2 100,0 14,3 90,9 12,5 100,0 13,2
Anisakis 1 100,0 29,7 100,0 22,4 100,0 24,5 100,0 32,1
Anisakis 11 96,8 279 96,8 12,4 100,0 21,4 100,0 26,6
Terranova sp. 96,8 29,3 96,8 22,3 97,0 20,1 100,0 26,4
Grillotia sp. 0,0 0,0 4.8 0,2 3,0 0,1 6,2 0,1
Muertos 100,0 108,0 100,0 74,2 93,7 329 97,0 38,3
Total 100,0 217,7 100,0 148,2 100,0 112,44 100,0 136,8
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Tabla 43: Peso corporal (g), abundancia total (logo), diversidad, dominancia y composiciéon de las
infracomunidades de parasitos encontrados en 143 ejemplares de orange roughy (Hoplostethus atlanticns)
provenientes de dos zonas de pesca alrededor del Archipiélago de Juan Fernandez, afios 2005 y 20006.

2005 2006
Variables JES JE4 JES JE4
(n=31) (n=63) (n=33) (n=16)
Promedio | d.e. Promedio d.e. Promedio d.e. Promedio d.e.
Peso corporal (g) 1.876 582 1.758 310 1.950 322 2.004 466
Abundancia total (logio) 1,979 0,239 1,835 0,175 1,864 0,177 1,956 0,200
Diversidad 1,263 0,145 1,164 0,176 1,649 0,165 1,663 0,173
Dominancia 0,373 0,079 0,427 0,103 0,142 0,096 0,140 0,096
Composicion 72 25 65 30 106 30 111 29
210 ~
Terranova
160 4 Anisakis |l
©
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% Anisakis |, Hemiuridae
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Figura 36: Relacion entre el primer gradiente composicional de las infracomunidades de parasitos de
Hoplostethus atlanticus segin ano y zona de pesca expresado en unidades de desviacién estandar x 100, y el
peso corporal de los huéspedes (g), (rombo gris: JE3, 2005, rombo blanco: JF3, 2000, triangulo gris: JF4,
2005, triangulo blanco: JF4, 2000).
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Figura 37: Diagramas Box-plot del primer gradiente composicional de las infracomunidades de parasitos
de orange roughy muestreados en 2005 y 2006 en JF3 y JF4. Los tamafios muestrales son: JF3-2005=
31, JF4-2005 = 63, JF3-2006 = 33, JF4-2006 = 16.

No se encontré diferencias significativas entre las zonas de pesca en los ANDEVAs de la
abundancia de cada taxon y abundancia total (Figura 38), excepto en el caso de Awnisakis 11 que
era mas abundante en JF3 (p<0,004), y del nimero de parasitos muertos que era mayor en JF4
(p<0,05). Los descriptores numéricos de las infracomunidades de parasitos que resultaron
distintos entre zonas de pesca fueron la composicion (Figura 37, p<(0,003), la diversidad
(Figura 40, p<< 0,001), la dominancia (Figura 41, p<0,001), y la proporciéon de parasitos
muertos (p<(0,05). Al comparar entre afios, se encontré que la abundancia de Diclidophoridae
(p<(0,0001, Figura 10) y la de parasitos muertos (p<<(0,001) fueron mayores en el afio 2005.

El analisis discriminante efectuado sobre la composicion de las infracomunidades parasitarias
mostré una mayor tasa de asignaciones correctas (74%) cuando fue efectuado sobre los
descriptores numéricos de las infracomunidades que cuando fue efectuado sobre la abundancia
relativa de cada taxén (lambda de Wilks = 0,4544, p<(0,0001, Tabla 44).
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Figura 38: Diagramas Box-plot de la abundancia total de parasitos de 143 ejemplares de orange roughy
muestreados en 2005 y 2006 en JF3 y JF4. Los tamafios muestrales son: JF3-2005= 31, JF4-2005 = 63,
JF3-2006 = 33, JF4-2006 = 16.
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Figura 39: Diagramas Box-plot de la diversidad de parasitos de 143 ejemplares de orange roughy
muestreados en 2005 y 2006 en JF3 y JF4. Los tamafios muestrales son: JF3-2005= 31, JF4-2005 = 63,
JE3-2006 = 33, JF4-2006 = 16.
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Figura 40: Diagramas Box-plot de la dominancia de parasitos de 143 ejemplares de orange roughy
muestreados en 2005 y 2006 en JF3 y JF4.
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Figura 41: Diagramas box-plot de la proporcién de parasitos muertos de 143 ejemplares de orange
roughy muestreados en 2005 y 2006 en JF3 y JF4. Los tamafios muestrales son: JF3-2005=31, JF4-
2005=063, JF3-2006=33, JF4-2006=16.
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Tabla 44: Clasificacion de los ejemplares de orange roughy de 4 muestras segun un analisis discriminante
simple realizado sobre a) la composiciéon de los ensambles de 8 taxa parasitarios encontrados en 143
individuos hospedadores, y b) los valores de 6 descriptores cuantitativos de las infracomunidades.

a)
% JF3- JF4- | JF3- JF4- Total
correcto | 2005 | 2005 | 2006 2006
JF3-2005 52 16 15 0 0 31
JF4-2005 92 5 58 0 0 63
JF3-2006 93 1 0 29 1 33
JF4-2006 20 0 0 12 3 16
Total 74 22 73 41 4 143
b)
% JF3- JF4- | JF3- JF4- Total
correcto | 2005 | 2005 | 2006 2006
JF3-2005 48 15 15 1 0 31
JF4-2005 81 4 51 7 1 63
JF3-2006 67 3 8 22 0 33
JF4-2006 25 2 3 7 4 16
Total 64 24 77 37 5 143

En el modelo algebraico (Tabla 45), la primera variable canénica dié cuenta del 76,95% de la
varianza entre muestras, y la segunda del 15,99%, por lo que en conjunto explican el 92,94%. El

coeficiente de determinacion (Rz) asociado a Diclidophoridae es 0,119 (p<(0,0005), el de Anisakis
I es 0,1031 (p<(0,01), y el del nimero de parasitos muertos es 0,2914, (p<(0,0001). En gran
medida, estos son los patrones que se observan en la Figura 36, resultantes de la ordenacion de las
infracomunidades con analisis de correspondencia. En el analisis de correlacion de cada una de los
ocho taxa parasitarios con las dos primeras funciones discriminantes (Tabla 406) se aprecia que los
taxa asociados significativamente a la primera funcién discriminante son Diclidophoridae y
abundancia de parasitos muertos, en tanto que la abundancia de Awzsakzs 11 es la predominante en
la segunda funciéon discriminante.

El analisis discriminante efectuado sobre los seis descriptores cuantitativos de las
infracomunidades (puntaje en el primer eje de AC, abundancia total, diversidad, dominancia,
proporcién de parasitos muertos y densidad de parasitos) mostré que la primera variable canénica
da cuenta del 93,05% de la varianza entre muestras, y la segunda del 6,69%, por lo que en
conjunto explican el 99,75% (lambda de Wilks=0,4544, p<(0,0001). El coeficiente de
determinaciéon (R?) asociado a la dominancia es 0,67 (p<(0,0005), el de diversidad es 0,66 (p<
0,0001), composicion es 0,30, (p<(0,0001), y el de la proporcién de parasitos muertos es 0,29
(p<(0,0001). Al analizar la correlacién de cada una de las variables con las dos primeras funciones
discriminantes, se aprecia que la diversidad y la dominancia estan significativamente asociadas a la
primera funcién discriminante, aunque con signos opuestos (Tabla 47). En el modelo algebraico
utilizado, las funciones de clasificacion para cada una de las muestras se sefialan en la Tabla 48.
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Tabla 45: Funciones de clasificaciéon de ocho taxa parasitarios de H. atlanticus para cada una de las cuatro
muestras consideradas.

2005 2006
Variables
JF3 JF4 JF3 JF4

Constante -39,609 -34,793 -29,948 -37,661
Diclidophoridae -0,758 -1,448 -2,935 -4,280
Apnisakis 1 23,996 23,846 24,190 27,654
Apnisakis 2 -3,156 -4,608 -1,564 2,229
Ascarophis 12,394 11,189 10,566 11,727
Terranova 9,717 8,951 8,095 9,503
Hemiuridae -10,645 -13,168 -11,323 -13,415
Grillotia 1,034 3,149 0,039 -1,202
Muertos 10,060 10,313 5,637 5,733

Tabla 46: Coeficientes de correlacion de la abundancia de cada uno de los ocho taxa parasitarios con las
dos primeras funciones discriminantes.

Variable 1€ eje Candnico 2° eje Candnico

Diclidophoridae 0,456 0,324
Apnisakis 1 -0,103 0,514
Anisakis 2 -0,277 0,700
Ascarophis 0,200 0,501
Terranova 0,080 0,445
Hemiuridae 0,022 0,488
Grillotia 0,103 -0,300
Muetrtos 0,805 0,246
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Tabla 47: Coeficientes de correlacion de cada uno de los descriptores numéricos de las
infracomunidades de parasitos con las dos primeras funciones discriminantes.

Variable 1€ eje Candnico 2° eje Candnico
Densidad numérica -0,084 0,911
Abundancia total (log10) -0,243 0,589
Diversidad 0,846 0,264
Dominancia -0,860 -0,181
Composicion 0,398 0,079
Proporcién de parasitos muertos -0,388 -0,058

Finalmente, y a modo de sintesis (ya que estos resultados no son mostrados), tanto los analisis
discriminantes de la composiciéon de las infracomunidades parasitarias como los de los
descriptores numéricos de dichas infracomunidades, mostraron que habfa claras diferencias
entre afios, mas no asi entre las zonas de pesca JF3 y JF4. Al efectuar ADLs con el afio de
muestreo como variable de agrupamiento (tanto el efectuado sobre la composicién de las
infracomunidades parasitarias, como el efectuado con los descriptores numéricos de las
infracomunidades), mostraron que mas del 92% de los ejemplares fueron correctamente
asignados a su afilo de muestreo. En cambio, al efectuar los ADL con sélo la zona de pesca
como variable de agrupamiento, cerca del 69% de los ejemplares capturados en JF3 fueron
asignados a JF4, y so6lo el 13% de los ejemplares provenientes de JF4 fueron asignados a JF3.
En forma similar, al efectuar el ADL sobre los de las propiedades numéricas de dichas
infracomunidades se encontré que cerca del 44% de los ejemplares capturados en JF3 fueron
asignados a JF4, y sélo el 20% de los ejemplares provenientes de JF4 fueron asignados a JF3.

Tabla 48: Funciones de clasificacion de seis descriptores numéricos de las infracomunidades de
parasitos de H. atlanticus para cada una de las cuatro muestras consideradas.

2005 2006
Variables
JF3 JF4 JF3 JF4

Constante -1003 -1023 -1053 -1057
Densidad numérica -521,91 -531,85 -538,35 -535,25
Abundancia total (log10) 357,78 360,44 360,71 360,78
Diversidad 196,38 196,33 209,26 211,09
Dominancia 318,56 325,85 310,48 311,08
Composicién 1,938 1,930 1,994 2,018
Proporcion parasitos muertos 58,32 54,61 58,19 62,58




DISCUSION

El método parasitolégico ha sido aplicado dos veces en el orange roughy H. atlanticus (Lester et al.
1988, Gauldie & Jones 2000). El primer estudio se realiz6 en 11 areas de manejo de los
alrededores del sur de Australia y en torno a Nueva Zelanda. El segundo en cambio, se realiz6
cerca de una década después, y sobre 9 areas de manejo de cuotas en torno a Nueva Zelanda.
Aunque muy distintos en aproximaciéon y en resultados de riqueza total de taxa registrados, los
resultados cualitativos coinciden en la diferenciacion geografica del parasitismo del orange roughy
aproximadamente correspondiente a las zonas de manejo de cuotas adoptadas en dichos paises.
Cabe destacar que los principales taxa encontrados en dichos estudios son los mismos que en
Chile. En suma, se dispone de “buenas” marcas ya que corresponden a los taxa seleccionados por
los estudios anteriores. Cabe resaltar que en este estudio se agregd los descriptores numéricos de
las infracomunidades parasitarias, entre los que se incluye la proporcidon de parasitos muertos
como una nueva variable, que mostro ser informativa.

En cada uno de los dos estudios realizados en el Pacifico sudoccidental se examiné cerca de 1.000
ejemplares, lo que supera el muestreo de los dos proyectos FIP efectuados en Chile, que suman
cerca de 250 ejemplares. Esta diferencia en tamafio muestral puede ser parte importante de la
explicaciéon de la menor riqueza taxonémica de parasitos registrada en Chile. La escasez de
Digenea en Chile, sin embargo, puede ser un reflejo de una baja diversidad de estos platelmintos
en las profundidades vecinas al archipiélago. Destaca que tampoco se encontr6 Myxozoa ni
Cestoda adultos. En todo caso, estos son taxones de muy baja prevalencia en los estudios
realizados en el océano Pacifico Sudoccidental.

Este estudio es el que se realiza a menor escala espacial de los tres. Por ello no es de extrafiar que
se encontrara una relativamente alta similitud entre las zonas de pesca. Sin embargo, el analisis del
comportamiento de los descriptores numéricos de las infracomunidades parece una idea
promisoria ya que la disminucién significativa en la proporcion de parasitos muertos en relacion a
lo hallado en el afno 2005 podria ser un reflejo de la juvenilizacién del stock, ya que esta variable

depende de la edad del pez.

La interpretacion bioldgica de la mayor presencia de Diclidophoridae en JF3 sugiere un mayor
aislamiento o densidad del roughy en esa zona de pesca, ya que es un parasito de transmision
directa. La variacion en la abundancia relativa de los taxa y por ende de los descriptores numéricos
se explican por la disminucién de la abundancia de parasitos muertos entre afios de muestreo, mas
que entre JF3 y JF4. La mayor diversidad y menor dominancia en las infracomunidades de los
ejemplares recolectados en el afio 2006 se deben en gran medida a la menor abundancia y
proporcion de parasitos muertos.
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OBJETIVO 4: Analisis integrado de la evidencia disponible sobre la estructura
poblacional de orange roughy en sus principales zonas de extraccion.

Rubén Roa', Edwin Niklitschek?

'"Universidad de Concepcion; *Universidad Austral de Chile.

INTRODUCCION

El presente proyecto ha aportado antecedentes y aplicado un conjunto de metodologias
complementarias, orientadas a someter a prueba la hipétesis de stock unico, asumida actualmente
en el manejo de orange roughy en Chile. Cada uno de estos enfoques fue aplicado por expertos
que lideran sus respectivas areas a nivel nacional, los que emplearon métodos de analisis
estadistico propios del estado del arte en sus disciplinas, pero disimiles entre si.

En la presente secciéon nos propusimos re-analizar los resultados de cada una las técnicas de
discriminacion aplicadas, utilizando un enfoque estadistico comun, basado en maxima
verosimilitud, que permitiera una integraciéon formal de las distintas piezas de evidencia. en una
funcién comun de verosimilitud.

MATERIALES Y METODOS

Dado que las diferentes aproximaciones empleadas en los objetivos anteriores aplican distintos
métodos de analisis estadistico, algunos realizados con software especificos, se re-analizé los
resultados crudos de ADN mitocondrial, microsatélites y parasitos, para desarrollar una
aproximacion metodologica comun que permitiera integrar la informacion.

Haplotipos ADN mitocondrial

Bajo la hipdtesis que los stocks de orange roughy de los distintos montes submarinos del
Archipiélago de Juan Fernandez, Bajo O'Higgins, y Punta Sierra, son genéticamente idénticos
en los 53 haplotipos elegidos como unidad genética basica, el vector

donde /; es el nimero de peces en la muestra que contiene el haplotipo 7 va a corresponder a
una unica distribucién multinomial con parametros,
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donde #n=Xn, p=<1,y Zp~=1.

En cambio, si hay diferencias en la proporcion de los distintos haplotipos entre zonas entonces
las proporciones van a depender de la zona. Una técnica poderosa y que corresponde a una
categorfa metodolégica de los modelos lineales generalizados es la regresion logistica
multinomial, que corresponde a la generalizacién multinomial de la regresion logistica
binomial. Esta técnica general de analisis fue usada para la deteccién del efecto de factores y
variables sobre la frecuencia de haplotipos por Chen y Kao (2006), entre otros, y sera usada
ampliamente en este trabajo.

En el caso del andlisis de haplotipos mitocondriales, el modelo nulo en puntaje logit
corresponde a

log Pis =«
Py ;

donde p;; es la probabilidad del haplotipo 7 en la zona JF1, que sera usada como la zona de
referencia para todos los analisis, y «; es una constante independiente de la zona.

En contraste, el modelo que predice efecto de la zona es

log Pij =«(i, Zona )
1Jj

donde la notacién indica que la Zona es considerada un factor, y no una covariable, en el ajuste
del modelo lineal generalizado.

No fue posible incluir el area de Punta Sierra por carecer de datos en esa zona, asi que las
zonas corresponden a los cuatro montes de Juan Fernandez y un monte de Bajo O'Higgins.

El analisis se realizé por separado para hembras y machos, y se conté con un total de 71
hembras y 42 machos. La preparacion y codificacion de la base de datos para el analisis fue
hecha en el sistema de programacion estadistica R 2.6.1, y el ajuste de los datos al modelo fue
efectuado con la funcién multinom() del paquete contribuido nzet de redes neuronales (Ripley
1996). Para la comparacion del modelo nulo versus el modelo con efecto de la zona se utiliz6
tanto el Indice de informacién de Akaike (AIC) como el prueba de la razén de verosimilitud,
con funcién anova.multinom() de R.

Microsatélites

La metodologfa fue la misma que la antes indicada para los haplotipos, con la diferencia que el
numero de microsatélites fue de 103, y el nimero de observaciones fue de 150 en hembras, y
126 en machos.
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Parasitos

Como en el caso de los datos de genética, el nimero de parasitos o carga parasitaria por pez
presenta una distribucién multinomial, por lo que se aplicé una metodologia de regresion
logistica multinomial. El modelo fue diferente a los anteriores, ya que la carga parasitaria puede
ser dependiente del tamafio del pez, ademas de la zona. Por lo tanto, se consideré una co-
variable continua en el modelo lineal generalizado (peso del pez). El nimero de categorias de
parasitos incluidas fue seis: monogeneos, Awzsakis 1, Anisakis 11, Ascarophis sp., Terranova sp. y
cuerpos muertos. Los restantes grupos de parasitos presentaron frecuencias demasiados bajas.

El modelo nulo correspondi6 a:

S,
log| —£|=9,

Sy
donde s;; es la probabilidad de ocurrencia del parasito 7 en la zona ; y la zona JF1 fue usada
como referencia, y d es el puntaje logit.

El primer modelo con efecto fue
Si
log|—=|=06,tw,
Lj

donde #; es el efecto de la masa corporal sobre la ocurrencia del parasito 7.

El segundo modelo con efecto, que no considera el efecto de la masa corporal pero si el de la
zona codificada como factor, correspondio a,

S. .
log|—*|=6(i, Zona,)

Si,j

El modelo completo fue

1

S. .
log|(—*|=6(i, Zona ) +w,
Sy :

No fue posible incluir el area de Punta Sierra por carecer de datos de ocurrencia de parasitos
en esa zona, asi que las zonas corresponden a los cuatro montes de Juan Fernandez y un
monte de Bajo O'Higgins. La comparacién entre los modelos se realizé mediante razén de
verosimilitud como se indica para el caso de los estudios genéticos, con la funcién
anova.multinom() del paquete nnet.

Hasta este punto, los diferentes analisis implementados para determinar diferencias entre zonas
inherentes a los stocks (objetivos especificos 1 y 2) han involucrado nimeros diferentes de
zonas segun la disponibilidad de muestras o informacién, como se muestra en la Tabla 49.
Puesto que el estudio de fecundidad incluy6 sélo dos zonas, fue excluido del analisis integrado
estadistico. Por otra parte, el analisis de la morfometria de los otolitos consideré una zona que
no fue cubierta por ninguna de las otras metodologias, por lo que se realizé una ajuste del
modelo multivariado excluyéndola.

La integracion se realizé entre los resultados de genética (haplotipos y microsatélites), otolitos,
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madurez sexual a la talla, y carga parasitaria. El modelo integrado involucrd el uso de las
funciones de verosimilitud marginales (Royall 1997). Los dos conceptos basicos detras de esta
metodologia son: (1) que la fuerza de la evidencia a favor de determinada hipdtesis que existe
en ciertos datos basicos es transferida desde los datos a los estimados de maxima verosimilitud
en la matriz de covarianza estimada de los estimados, y (2) que estos estimados son
aproximadamente variables aleatorias de distribucién normal multivariada. Una proposicion
para completar la metodologia que hemos utilizado es (3) que los distintos analisis
involucrados (dos metodologias genéticas, morfometria, talla de madurez sexual, y carga
parasitaria) resultan en estimados independientes entre si.

Con los conceptos (1)-(3) propuestos, el negativo del logaritmo de la funcién de verosimilitud
conjunta bajo una hipétesis dada es,

A
A

D>

or)

A

+(esx_esx) st(esx_esx)"‘(eps_eps) ZPs(eps_eps)
donde @ son los vectores de estimados de maxima verosimilitud de cada analisis, g son

los vectores de hiper-parametros de la distribucién marginal de los estimados, 2‘ son las
matrices de covarianza estimadas de los estimados provenientes de cada analisis, y los sub-
indices indican HT: haplotipos, MS: microsatélites, OT: otolitos, SX: madurez sexual, y PS:
parasitos. Los vectores de hiper-parametros fueron obtenidos desde una distribucién normal
multivariada con vector de medias igual al vector de estimados y con matriz de covarianza igual
a la matriz de covarianza estimada.

Tabla 49: Zonas cubiertas por las bases de datos para todos los andlisis implementados en este estudio.

Genética Morfometria Historia de Vida Ecologia
Zona/ Haplotipos Microsatélites Otolitos Talla de Madurez | Fecundidad | Pardsitos
Monte
JF1 X X X X X X
JF2 X X X X X
JF3 X X X X X X
JF4 X X X X X
BO101
BO2 X X X X X
PS1001 X

La funcién de verosimilitud marginal se calculé bajo dos hipétesis. La hipotesis nula, que no
existe diferencia entre zonas, y la hipotesis alternativa, con efecto de zona. Para la definicién de
la hipétesis mas soportada por el conjunto de datos de los cinco analisis, se calculd el Indice de
Informacién de Akaike,

AIC=-2L+2P

donde P es el nimero de parametros estimados en cada analisis.
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Para el analisis integrado se escribié codigo en el sistema de programacion estadistica R 2.6.1,
importando los vectores de estimados y las matrices de covarianza estimadas desde las sesiones
de trabajo de cada analisis particular.

RESULTADOS

En los modelos de genética de las hembras, las matrices de covarianza resultaron mal
condicionadas tanto para haplotipos como para microsatélites en el modelo con efecto de zona
(Tabla 50), por lo tanto no fue posible incluirlos en el modelo estadistico integrado. En el caso de
los machos, las matrices de covarianza de microsatélites si pudieron ser invertidas para ambos
modelos, incorporando su informacién en el modelo integrado (Tabla 51).

Los resultados del modelo estadistico integrado indican que si se incluyen los resultados de
genética (caso de machos) existe una fuerte evidencia a favor de la hipdtesis que no hay
diferencias entre zonas. Si no se incluyen los resultados de los estudios genéticos (caso de
hembras), existe una clara ventaja de la hipdtesis que postula diferencias entre zonas.
Lamentablemente, en el actual nivel de desarrollo de este enfoque integrado, no es posible generar
comparaciones multiples basadas, simultaneamente, en las distintas fuentes de evidencia. En
consecuencia, la generaciéon de hipétesis respecto de la agrupacion de las zonas analizadas en
potenciales unidades de stock debe aun basarse en los analisis de comparaciones multiples
efectuados separadamente para cada técnica (resumidos en Tabla 52).

Tabla 50: Condicionamiento de las matrices de covatianza de los distintos andlisis para la construccién
del modelo conjunto de verosimilitud marginal.

Hembras Machos
Modelo simple Modelo Zona Modelo simple Modelo Zona
Genética haplotipos Invertible Singular Singular Singular
Genética microsatélites | Singular Singular Invertible Invertible
Otolitos Invertible Invertible Invertible Invertible
Madurez sexual Invertible Invertible Invertible Invertible
Parésitos Invertible Invertible Invertible Invertible
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Tabla 51. Contribuciones de los distintos analisis a la log-verosimilitud marginal (Logl.) de las hip6tesis
de igualdad entre zonas (Modelo Simple) y de diferencias entre zonas (Modelo Zona) asumiendo un
modelo normal multivariado independiente para cada analisis, nimero de parametros aportado por cada
analisis (P), y valor de AIC de cada modelo. La log-verosimilitud marginal total en hembras del Modelo
Simple no considera el resultado de haplotipos.

Hembras Machos
Modelo simple Modelo Zona Modelo simple Modelo Zona
Logl. p LoglL. P Logl. P Logl. P
Genética haplotipos -586851,5 500 e e
Genética microsatélites | -——| | e 789,4707 -8656,521
Otolitos -29,26322 46 196,6971 230 -55,12706 46 -92,028 230
Madurez sexual -6,202146 2| -2,216670 6| -2,457364 2| -5,376405 6
Parasitos -0,288937 10 3,891005 30| -87,53646 10| -3,430466 30
Total -41,75431 58 198,3714 266  644,3498 58| -8757,356 266
AIC 199,5086 135,2571 -1172,700 18046,71

Tabla 52. Sintesis de resultados del re-analisis de datos obtenidos aplicando una aproximaciéon comun,
basada en maxima verosimilitud, para las distintas técnicas empleadas en la evaluacién de la hipotesis
nula de stock unico. Diferentes letras indican diferencias significativas entre zonas. n.i. No incluida en el

analisis
Genética Efectos de la c
Talla | Distribu- pesqueria Morfo- .

] Fecun- . - - — — metria | Parasito-

Zona DlLoop Micro- didad media de | cién de | Relacion D%strlbu— DlsFrlbu— de e
satélites madurez | tallas peso- | cién de cién otolitos
talla tallas | espacial
JF1 |a a ab a a a a a
JF2  |a a b b b a a a
JF3  |a a a c b c a a
JF4 |a a a a d c b a a
BO1 |a a n.i n.i. n.i.
a,b e d d

BO2 |a a n.i a C
PSI |a a n.i. d n.i. a,b,c n.i. a n.i.
DISCUSION

En el presente estudio, hemos intentado integrar distintas metodologfas y fuentes de informacion,
abarcando analisis cuyos resultados se extrapolan a procesos que ocurren a escalas de tiempo
completamente diferentes. Es asi como se ha combinado procesos de escala evolutiva (genética),
con otros de escala generacional (respuesta a la pesca) y ecologica (morfometria de otolitos,
parasitos). Esta aproximacion ha respondido a las tendencias internacionales mas recientes que,
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considerando las limitaciones y problemas de las distintas aproximaciones, han insistido en el uso
de enfoques holisticos que utilicen un conjunto de técnicas complementarias (Begg & Waldman
1999) (Abaunza et al. 2008). Sin embargo, a pesar de las ventajas inherentes a un enfoque
multidisciplinario, la discusion e interpretacién de los diferentes resultados presenta importantes
dificultades, ya sea por la diversidad de escalas temporales, como por el desarrollo atin limitado de

métodos cuantitativos que permitan integrar satisfactoriamente las distintas fuentes de evidencia
(Hutchings et al. 2007 , Abaunza et al. 2008) .

Considerando tantos los resultados de los analisis parciales, como del modelo integrado, parece
razonable suponer que los stocks de orange roughy de las distintas zonas y/o montes no son
evolutivamente diferentes, pero podrian diferir a escala ecolégica. De este modo, algunos de ellos
presentan diferencias en su estructura de tallas, respuesta demografica a la presion de pesca y
carga parasitaria (Tabla 52). Aunque la evidencia de unidades discretas de stock proporcionada
por las distintas técnicas no es completamente coincidente en cuanto a las posibles agrupaciones
de las zonas estudiadas, existen elementos como para aventurar algunas hipdtesis sobre la
estructura poblacional del area de estudio. En primer lugar, todas las técnicas, donde fue
rechazada la hipdtesis nula, coincidieron en identificar diferencias significativas entre los montes
JF1, JF3 y BO1-BO2. Resultados menos concluyentes fueron obtenidos para los montes JF2 y
JF4. En efecto, no se evidenci6é diferencias significativas entre los pares JF1-JF2 y JF3-JF4
respecto de su carga parasitaria, como tampoco entre los montes JF2 y JF4 respecto de su
estructura de tallas y entre los montes JF2 y JF3 respecto de sus relaciones peso-talla.

Es muy importante destacar que la ausencia de evidencia estadistica para rechazar la hipétesis nula
no implica que la misma sea correcta. Esta falta de evidencia puede deberse tanto a la veracidad de
la hipétesis nula, como a la insuficiente potencia estadistica del analisis empleado
(independientemente de la veracidad o falsedad de la hipétesis nula). Mientras que el analisis
estadistico clasico se basa en estimar la probabilidad de rechazar la hipétesis nula, siendo esta
verdadera (error de tipo I, cominmente simbolizado «), no evalda el riesgo de aceptar la misma
hipétesis nula siendo falsa (error de tipo II). El error de tipo II () aumenta con la variabilidad de
los datos, con la inclusién de fuentes de covarianza que son omitidas del analisis, y con tamafios
muestreales insuficientes dada la variabilidad de los datos. Mientras que la estimacién precisa de {3
o de la potencia estadistica del analisis (1-8) es compleja para la mayorfa de los métodos
cuantitativos empleados, es evidente que analisis como los de fecundidad relativa y talla media de
madurez sexual, adolecieron de una baja potencia estadistica.

Para efectos de manejo, correspondera discutir ampliamente el peso que se dara a los resultados
aqui presentados que, lamentablemente, no son concluyentes. Habida consideracién de la gran
longevidad de la especie, y del limitado o nulo conocimiento de su rutas migratorias y ciclo de
vida, se debera ponderar y buscar un equilibrio entre algunos elementos, en cierta medida
contradictorios:

i) Los mayores riesgos de conservacion asociados al asumir una hipotesis erronea de stock
unico, respecto de los mismos riesgos al asumir una hipétesis errénea de unidades
discretas.

i) Las dificultades de implementacion vy fiscalizacién del manejo espacial.

iif) La percepciéon de la industria de una menor eficacia y rentabilidad de sus operaciones al
existir cuotas espacialmente discretas.

En el desarrollo de futuras investigaciones y programas de monitoreo de esta especie, es necesario
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considerar la necesidad de nueva informacion. Las bases de datos disponibles adolecen de
problemas de cobertura y calidad que debilitan el analisis y aumentan severamente los riesgos de
subestimar sesgo e incertidumbre en nuestras conclusiones. Entre las necesidades mas evidentes
de nueva informacién y estudios futuros se destacan:

«  Mantener y perfeccionar el monitoreo permanente de la pesquerfa, incluyendo:

+ Distribucién de tallas, con mayor precision (1 mm) y cobertura (ndmero de
lances por muestra y nimero de lances por viaje), enfatizando el muestreo
dirigido a juveniles.

«  Seguimiento microscopico de la madurez y desarrollo gonadal a lo largo del afio,
evaluando la ocurrencia de adultos no reproductivos en los eventos de desove y
perfeccionando el conocimiento del periodo reproductivo.

+ Estudio de la estructura de edad de las poblaciones en las distintas zonas y su
variacion interanual (la evidencia parasitolégica sugiere un cambio etareo entre
los afios 2005 y 20006).

«  Mantener muestreos anuales de indicadores genéticos y parasitologicos, destinados a
corroborar los resultados del proyecto y detectar la eventual presencia de multiples
contingentes desovando alternadamente en una misma zona (Smolenski et al. 1993).

« Focalizar esfuerzos en la identificacion de 4areas de crianza, tal vez realizando
prospecciones a mayor profundidad (Existe evidencia que sugiere que los primeros
estadios y etapas juveniles se distribuirian asociados al fondo y probablemente a mayores
profundidades que las poblaciones de adultos explotadas por la flota comercial).

« Evaluar alternativas metodologicas para el estudio de rutas migratorias ontogenéticas,
reproductivas y/o estacionales del recurso

« Evaluar nuevos enfoques analiticos, como ser el analisis de norma de reaccion,
orientados a analizar conjuntamente variabilidad genotipica y fenotipica, resolviendo
exitosamente aparentes inconsistencias como las encontradas en el presente estudio
(Hutchings et al. 2007 ).

CONCLUSIONES GENERALES

El analisis de todos los temas tratados en este informe se puede resumir en las siguientes
conclusiones :

«  No se encontré evidencia de heterogeneidad genética entre las distintas zonas analizadas,
existiendo antecedentes que hacen pensar en una colonizacién relativamente reciente de
las actuales zonas de distribucién.

«  Sin perjuicio de lo anterior, se encontrd alguna evidencia de diferencias significativas entre
zonas en parametros vitales y demograficos, incluyendo talla de primera madurez,
estructura de tallas, respuesta de la estructura de tallas a la pesqueria y carga parasitaria de
las muestras obtenidas.

« A pesar de la existencia de piezas de evidencia de segregacion ecoldgica de unidades
poblacionales como la antes sefalada, tales resultados muestran niveles importantes de
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inconsistencia entre métodos, sexos y zonas lo que lleva a postular que no existen
suficientes argumentos como para rechazar la hipdtesis nula de stock unico ni desde el
punto de vista evolutivo, ni ecolégico, ni pesquero.

+ Integrando los resultados obtenidos, es posible observar que que los montes JF1, JF3 y
BO1-BO2 aparecen consistentemente separados entre si, mientras que los montes JF2 y
JF4 aparecen ligados entre si o a otras zonas, dependiendo de la técnica empleada. El caso
del monte PSI destaca por el reducido nimero de muestras con que se contd en cada una
de las técnicas empleadas, lo que llevo a estimados con un notorio error estandar que
impidieron a menudo su separacion de las otras zonas.

« Dada la debilidad de la evidencia encontrada, los patrones de distribucién localizada de
stocks descritos y utilizados para el manejo de esta misma especie en otras zonas de pesca,
y las consecuencias negativas de asumir erradamente homogeneidad poblacional en la
zona de pesca, se sugiere aplicar un enfoque precautorio, que considere la posibilidad de
multiples unidades de stock en el area de estudio.
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Anexo 1: Taller metodologico. Concepcion, septiembre de 2007.

El taller, organizado por la Universidad Austral de Chile, conté con la presencia de profesionales
de la Subsecretarfa de Pesca, del Fondo de Investigaciéon Pesquera, de la Universidad de
Concepcion, de la Universidad Austral de Chile y de investigadores responsables de los distintos
objetivos del proyecto. Se realizo el 5 de septiembre de 2007, en la ciudad de Concepcion.

Se expuso seis presentaciones en las que se discuti6 antecedentes de:
e Historia de vida y biologia de orange roughy.

® Resultados preliminares de la aplicaciéon de marcadores moleculares y del analisis de la
composicion de fauna parasitaria.

® Modelacion estadistica de los procesos de historias de vida y posibles diferencias de la
respuesta de la poblacién a la actividad pesquera.

e Metodologia de modelacion estadistica e integracion de las distintas fuentes de
informacién generadas para la identificacion de unidades poblacionales.

En la primera presentacion, Edwin Niklitschek mostré las diferentes aproximaciones con las que
se abordara el proyecto e hizo un resumen de la metodologia de morfometria de otolitos,
indicando que los resultados de ésta se entregaran en el pre-informe final. Posteriormente,
Alejandra Lafon presenté un compendio bibliografico de la historia de vida de orange roughy,
incluyendo las investigaciones realizadas tanto a nivel nacional como internacional. De los
antecedentes recabados emergi6 la necesidad de incorporar en futuras investigaciones nuevos
estudios de fecundidad, edad y época de reproduccion, haciendo hincapié en que estas debieran
ser disefiadas en una escala temporal y espacial adecuada a éstos objetivos, para definir con mayor
claridad el patrén reproductivo de la especie. Los resultados analizados sugieren que éste tal vez
no es sincrénico y que la fecundidad necesita ser validada, considerando el efecto que pudiese
tener sobre ella el momento de muestreo, con respecto al periodo temporal entre cada tanda de
desove por monte. El Dr. Oyarzin hizo notar la importancia que esto podria tener para el
manejo.

En la tercera presentacion, Mario George-Nascimento expuso los resultados del analisis de la
fauna parasitaria en distintos montes submarinos aledafos al Archipiélago Juan Fernandez y
sector Bajo O’Higgins en los afios 2005 y 2006. En ésta destaco la drastica variacion en el
porcentaje de parasitos muertos encontrados para un mismo monte entre afios, lo que a su
parecer sugiere la existencia de diferencias en la composiciéon de la estructura de edad de la
poblacién muestreada. Con respecto al analisis estadistico aplicado, se discuti6 la asignacion de la
variable aflo como variable aleatoria dentro del disefio del modelo, quedando como tema a
trabajar entre el equipo de investigadores.

Cristian Canales expuso los resultados preliminares de los analisis de marcadores moleculares,
utilizando la regién D-loop mitocondrial y microsatélites. Considerando que ambas mostraron
resultados opuestos, se discutié la sensibilidad de cada una de ellas, destacando que tienen distinta
resolucién en escala temporal. El Sr. Rivas consultd sobre cual aproximacién es la mejor y su
pertinencia, lo que fue respondido indicando que ambas son metodologias de punta, adecuadas al
objetivo propuesto: En el caso de estudio se recomienda utilizar la mas sensible, esto es, los
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resultados de la secuenciacién de la region D-Loop mitocondrial. Atendiendo a la separaciéon o
agrupacion de las poblaciones en base a los resultados de analisis genéticos, el Sr. Roa consulto
sobre los criterios utilizados y la base del software estadistico utilizado para el analisis genético. Se
f1j6 una reunién de trabajo para discutir éste punto.

Rubén Roa present6 la metodologia a utilizar en la modelacién de los procesos de historia de vida
y posibles diferencias de la respuesta de la(s) poblacion(es) de orange roughy a la actividad
pesquera. Al revisar los requerimientos y fuentes de informacién disponibles para los distintos
puntos, resulta evidente que si los datos crudos de edad y talla por monte obtenidos por el
proyecto FIP 2000-12 no son suficientes o adecuados, se dificultara el analisis de tasas de
crecimiento propuesta. En el taller hubo un error de interpretacion en la presentacion del Sr. Roa,
que sugirié la necesidad de realizar nuevos estudios de edad dentro del proyecto para poder
cumplir con los objetivos propuestos. De acuerdo a la propuesta técnica, los insumos necesarios
para fecundidad y edad seran obtenidos de los las bases de datos de los proyectos FIP 99-05 y
2000-12, de no ser posible lo anterior, se realizara un proposiciéon formal de requerimientos de
informacién basica o términos técnicos de referencia para futuros estudios que puedan abordar
¢éstos aspectos.

El Sr. Pinochet sugiri6 la posibilidad de gestionar al Consejo de Investigacion Pesquera, para
incrementar el presupuesto del FIP 2006-55 y asi financiar la lectura de edades de los otolitos
disponibles. Otra forma serfa presentando un proyecto para el FIP 2008.

El Sr. Roa presenté un modelo para la integracion de las distintas fuentes de informaciéon en la
definicién de unidades poblacionales de orange roughy en Chile. Se acordé reuniones de trabajo
con los lideres de los distintos objetivos para revisar en conjunto los supuestos de éste modelo.

El Taller concluy6 con una discusion abierta sobre las presentaciones y resultados expuestos.

Tabla 53: Lista de asistentes al taller metodolégico efectuado en Concepcion en septiembre de 2007.

Nombre Institucion

Dario Rivas Subsecretaria de Pesca

Rubén Pinochet Fondo de Investigacion pesquera
Alejandra Lafon Universidad Austral de Chile
Edwin Niklitschek Universidad Austral de Chile
Pamela Toledo Universidad Austral de Chile
Mario George —Nascimento Universidad Catélica de la Santisima Concepcion
Billy Ernst Universidad de Concepcion
Christian Canales Universidad de Concepcioén

Ciro Oyarzun Universidad de Concepcion
Leonardo Castro Universidad de Concepcién
Ricardo Galleguillos Universidad de Concepcion
Rubén Roa Universidad de Concepcion
Sandra Ferrada Universidad de Concepcion
Sofia Astete Universidad de Concepcion
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LIBERTAS CAPITUR

Universidad Austral de Chile
Centro Trapananda

Unidades poblacionales de orange roughy (Hoplostethus atlanticus).
Proyecto FIP 2006-55

Programa de Actividades Taller Metodolégico.
Concepcion, 05 de Septiembre de 2007.

9:15-9:25  Resumen general del proyecto.
Edwin Niklitschek, Universidad Austral de Chile.
9:25-9:50 Revision y compendio bibliografico de la historia de vida de orange roughy, de

acuerdo a los antecedentes y estudios realizados tanto en aguas chilenas como en otras areas.
Alejandra Lafon, Universidad Austral de Chile.

9:50 — 10:15  Analisis de la composicion de fauna parasitaria en la identificaciéon de unidades
poblacionales de orange roughy en Chile.

Mario George-Nascimento, Universidad Catolica de la Santisima Concepcion.

10:15 — 10:30 Coffee Break

10:30 — 10:55 Avance de resultados en la aplicacion de marcadores moleculares para la
identificaciéon de unidades poblacionales de orange roughy.

Ricardo Galleguillos, Unzversidad de Concepcion.

10:55 — 11:20 Modelacion estadistica de los procesos de historias de vida y posibles diferencias
de la respuesta de la(s) poblacion(es) de orange roughy a la actividad pesquera.

Rubén Roa, Universidad de Concepcion.
11:20 — 11:35 Coftfee Break

11:35 — 12:00 Modelaciéon estadistica e integraciéon de las fuentes de informaciéon para la
identificacion de stocks.

Rubén Roa, Unzversidad de Concepcion.
12:00 — 12:30 Discusion .
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Anexo 2: Taller de difusion final. Concepcion, 4 abril de 2008

4 de Abril de 2008, 09:30 — 13:30 hrs.

Salén Auditorio, Instituto de Investigacion Pesquera, Talcahuano.

El taller, organizado por la Universidad Austral de Chile, conté con la presencia de profesionales
de la Subsecretaria de Pesca, Fondo de Investigaciéon Pesquera, Instituto de Fomento Pesquero,
Centro de Estudios Pesqueros, Instituto de Investigacion Pesquera, Universidad de Concepcion y
de los investigadores responsables de los distintos objetivos del proyecto.

Se efectuaron cinco presentaciones en las que se resumieron los resultados del proyecto. En la
primera presentacion, referida a la evaluacion de posibles diferencias de caracter genotipico entre
las zonas de captura y dentro de la zona de Juan Fernandez, se concluyé que no existen
diferencias genéticas significativas, ni estructuracién poblacional en las muestras analizadas
procedentes de la zona Juan Fernandez y Bajo O’Higgins. Lo anterior se podria explicar por la
existencia de flujo génico entre los sectores muestreados, lo que es plausible considerando la gran
longevidad del pez y el posible solapamiento en las areas de desove, esto ultimo debiera ser
confirmado en futuros estudios de ciclo de vida y reproduccion.

En la siguiente presentacion se discutié los resultados del analisis de diferencias fenotipicas
asociadas a la historia ambiental de las agregaciones, segun la morfometria de otolitos, talla media
de primera madurez y fecundidad. El andlisis discriminante aplicado a la morfometria de otolitos
mostrd baja capacidad de asignar correctamente las zonas, por lo que la metodologia no parece
adecuada como herramienta en la discriminacién de unidades poblacionales. A pesar del bajo
numero de individuos inmaduros, se obtuvieron ajustes apropiados de las curvas de madurez para
las zonas JF1, JF2, JF3, y BO2 y la prueba de razén de verosimilitud evidencié diferencias
significativas entre las zonas Bajo O’Higgins y JF1-JF2. Se present6 tres hipotesis alternativas para
explicar estas diferencias: 1) diferencias en la productividad de las zonas, 2) diferencias en la
presion de pesca en las distintas zonas y, 3) representacion inadecuada de las tallas y sexos en el
analisis. De estas tres hipotesis se piensa que la menos probable es el efecto de la pesca, indicando
que los resultados obtenidos se deberfan analizar en funciéon de la calidad de los datos y
representacion adecuada de tallas y sexos y posibles diferencias en la productividad entre montes.

La evaluacion de posibles diferencias en la respuesta de la(s) poblacion(es) de orange roughy a la
actividad pesquera 1999-2004, segun el analisis de la estructura de talla por zona, afio y sexo,
evidenci6 la existencia de cambios entre zonas, entre afios y entre zonas a través de los afos.
Estos resultados sugirieron que la respuesta de las poblaciones al efecto pesca ha sido
significativamente diferente. Al respecto, el St. Zuleta indicé que aparentemente hay un efecto de
reduccion de la talla explicado mas por el efecto pesca que por la diferencia entre zonas, también
llamé la atencion sobre la dificultad de realizar una curva de captura cuando la distribucién de
tallas involucra una gran acumulacién de edades y que el area explotada por la pesqueria es una
pequena parte del area de distribucién del recurso, lo que podria explicar la supuesta estabilidad
de tamafios. Por otra parte, el Sr. Ernst acoté que las caracteristicas de los datos (proceden de
capturas y son numerosos) podrian dificultar la visualizacion de la distribucion multinomial de la
poblacion real.

Los resultados del analisis de la composiciéon de la fauna parasitaria mostraron interesantes
diferencias en la cantidad de parasitos muertos entre los afios 2006 y 20006, lo que a juicio del Sr.
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George-Nascimento podria ser una sefial de juvenilizacion del stock o que la estructura de edades
de las poblaciones muestreadas es distinta (ya que esta variable depende de la edad del pez). El
analisis estadistico global de composicion parasitaria sugirié que las zonas de los 4 montes del
Archipiélago Juan Fernandez son muy parecidas, pero hay algunas diferencias que pueden ser
explicadas biolégicamente (tiempos de residencia, ciclo del parasito, etc). Por ejemplo, diferencias
en los valores de parasitismo por Terranova entre JF1 y BO se pueden relacionar con la fauna
presente en cada zona y sugerirfan que en JF1 existen mds elasmobranquios que en BO. Como
conclusion general, esta aproximacién mas ecoldgica indicd que las zonas analizadas aunque se
parecen mucho no son iguales y, que este grado de similitud harfa dificil detectar diferencias entre
las poblaciones si existiese movilidad entre zonas. El Sr. Cubillos sugirié que a la vista de que
algunos parasitos se acumulan con la edad y pueden servir como sefiales indicadoras, se deberfa
incorporar en los estudios de edad el analisis de parasitismo.

La dltima presentacion, referida a la integracion de los resultados de las distintas aproximaciones
utilizadas para la definiciéon de unidades poblacionales, mostré tendencias discrepantes Si se
incluye en el analisis de integracién los resultados de genética, no se evidencia diferencias
significativas, pero estas resultan claras al excluirlos. Esto sin lugar a dudas esta relacionado con el
tipo de escala utilizada y el tiempo de respuesta de la poblacién. Basta un pequeno flujo génico
para evitar estructuraciéon genética en las poblaciones, pero sin embargo a escala ecolégica es
posible observar diferencias claras entre ellas que son evidenciadas estadisticamente, por ejemplo,
a través del estudio de parasitismo. El Sr. George-Nascimento acota sobre resultados del estudio
de unidades de stock de jurel en Europa, coherentes con nuestros resultados, donde el stock puro
(genético) no revela diferencias existentes a escala ecologica

La discusion en torno a que metodologia utilizar para la definiciéon de unidades poblacionales, su
significado biolégico y utilidad para el manejo es un tema de permanente discusion. La opinion
entre los presentes es que dado que la pesqueria opera a una escala mas ecologica que evolutiva y,
que las caracteristicas de longevidad del pez significaran que respuestas en parametros biologicos
se manifiesten tardiamente en relaciéon al efecto de la pesca (como talla media de madurez por
ejemplo), se deberfa dar mayor peso a atributos ecologicos.
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Tabla 54: Lista de Asistentes al taller de difusion de resultados.

Nombrtre

Institucion

Dario Rivas

Rubén Pinochet
Alejandra Lafon
Edwin Niklitschek
Mario George —Nascimento
Billy Ernst
Christian Canales
Ciro Oyarzun
Ricardo Galleguillos
Rubén Roa

Sandra Ferrada
Luis Cubillos
Alejandro Zuleta
Sergio Nufiez
Claudio Gatica
Rubén Alarcén
Patricia Ruiz
Sebastian Vasquez
Roberto San Martin
Pamela Toledo
Nelson Salinas

Patricio Herrera

Subsecretarfa de Pesca

Fondo de Investigacion pesquera
Universidad Austral de Chile
Universidad Austral de Chile
Universidad Catdlica de la Santisima Concepcion
Universidad de Concepcion
Universidad de Concepcion
Universidad de Concepcién
Universidad de Concepcion
Universidad de Concepcién
Universidad de Concepcion
Universidad de Concepcién
Centro de Estudios Pesqueros (CEPES)
Instituto de Investigacién Pesquera
Instituto de Investigacién Pesquera
Instituto de Investigacién Pesquera
Instituto de Investigacién Pesquera
Instituto de Investigacién Pesquera
Instituto de Investigacién Pesquera
Instituto de Fomento Pesquero
Instituto de Fomento Pesquero

Pesquera Bio Bio
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LIBERTAS CAPITUR

Universidad Austral de Chile

Centro Trapananda

Unidades poblacionales de orange roughy (Hoplostethus atlanticus).

09:30 — 09:40

Proyecto FIP 2006-55

Programa de Actividades Taller de difusion de resultados.

Palabras de bienvenida y resumen del proyecto

Edwin Niklitschek, Unzversidad Austral de Chile.

09:40 - 10:10

10:10 — 10:30

10:30 — 11:05

11:05 - 11:25
11:25 - 11:55

11:55 - 12:20

12:20 — 13:30

Evaluacién de posibles diferencias intra-especificas de caracter genotipico entre las 3
zonas de captura y dentro de la zona de Juan Fernandez, entre al menos 2 de los montes
explotados por la pesquerfa. (Objetivo 1).

Ricardo Galleguillos, Unzversidad de Concepeion.

Evaluacién de posibles diferencias fenotipicas asociadas a la historia ambiental de las
agregaciones de orange roughy entre y dentro de las zonas de estudio. (Objetivo 2).

Alejandra Lafon, Unzversidad Austral de Chile.

Evaluacién de posibles diferencias en la respuesta de la(s) poblacion(es) de orange
roughy a la actividad pesquera 1999-2004, entre y dentro de las zonas de estudio.
(Objetivo 3)

Edwin Niklitschek, Universidad Austral de Chile.
Pausa para café

Composicion de la fauna parasitaria de los montes submarinos de Juan Fernandez y
entre el sector Juan Fernandez y Bajo O’Higgins. (Sobreoferta).

Mario George-Nascimento, Universidad Catdlica de la Santisima Concepeion

Analisis integrado de la evidencia disponible sobre la estructura poblacional de orange
roughy en sus principales zonas de extraccion. (Objetivo 4).

Rubén Roa, Universidad de Concepcion.

Intervencién de panelistas y asistentes. Discusion sobre los resultados, conclusiones
generales.
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Anexo 3: Personal participante por objetivo especifico del proyecto.

Nombre:  Edwin Niklitschek
Institucion: Universidad Austral de Chile
Objetivo Adtividad Total
General Taller de disausion metodoldgica 10
General Elaboradén informes (avance, pre informe final, informe final) 88
General Inido de Proyecto, permisos, cordinadén, disefio. 10
2-3 Andlisis estadisticas pesqueras de la espede 176
Rewpiladon de informadon 44
Taller de difusién y disausién de resultados 12
Adquisidon de equipamiento y materiales 0
Andlisis de laboratorio 0
Muestreo biolégico 0
Preparadon bases de datos 0
Total 340
Nombre:  Alejandra Lafon
Institucion: Universidad Austral de Chile
Objetivo Adtividad Total
General Taller de disausion metodoldgica 22
General Informes (avance, pre informe final, informe final) 44
General Taller de difusién y disausién de resultados 22,
General Inido de Proyecto, permisos, cordinadén, disefio. 44
1,2y3 Analisis de laboratotio 44
Preparadon bases de datos 0
Adquisidén de equipamiento y materiales 22
Muestreo 0
Andlisis estadisticas pesqueras de la espede 0
Recpiladéon de informadon 66
Total 264
Nombre:  Jorge Cornejo
Institucion: Universidad Austral de Chile
Objetivo Adtividad Total
General Preparadon bases de datos 220
Taller de difusién y disausién de resultados 0
Andlisis estadisticas pesquetas de la espede 0
Taller de analisis y disausion de resultados 0
Informes (avance, pre informe final, informe final) 0
Andlisis de laboratotio 0
Adquisidon de equipamiento y materiales 0
Inido de Proyecto, petmisos, cordinadén, disefio. 0
Muestreo 0
Rewpiladon de informadon 0
Total 220
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Nombre:

Institucion:

Mario George-Nacimento

Universidad Catolica de la Santisima Concepcion

Objetivo

Actividad

Total

General

Taller de difusién y disausion de resultados

General

Taller de analisis y disausion de resultados

16

4

Analisis de laboratorio

132

4

Informes (avance, pre informe final, informe final)

35

Rewpiladén de informadén

Adquisidon de equipamiento y materiales

Inido de Proyecto, permisos, cordinaddn, disefio.

Muestreo

Preparad6n bases de datos

Andlisis estadisticas pesqueras de la espede

sl i)

Total

192

Nombre:

Institucion:

Ruben Roa
Universidad de Concepcion

Objetivo

Adctividad

Total

General

Taller de analisis y disausion de resultados

52

2y3

Andlisis estadisticas pesqueras de la espede

60

2y3

Informes (avance, pre informe final, informe final)

40

Preparadén bases de datos

Taller de difusién y disausién de resultados

Anilisis de laboratorio

Adquisidon de equipamiento y matetiales

Inido de Proyecto, permisos, wordinaddn, disefio.

Muestreo

Recopiladon de informadon

slielielieliel el i)

Total

152

Nombre:

Institucion:

Ricardo Galleguillos
Universidad de Concepcion

Objetivo

Actividad

Total

General

Taller de difusién y disausion de resultados

10

General

Taller de analisis y disausion de resultados

10

1

Analisis de laboratorio

30

1

Informes (avance, pre informe final, informe final)

50

Rewpiladén de informadén

Adquisidon de equipamiento y matetiales

Inido de Proyecto, permisos, ordinaddn, disefio.

Muestreo

Preparad6n bases de datos

Andlisis estadisticas pesqueras de la espede

sl )

Total

100
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Nombre:

Institucion:

Sandra Ferrada
Universidad de Concepcion

Objetivo

Actividad

Total

Analisis de laboratorio

160

Recopiladon de informadén

20

Informes (avance, pre informe final, informe final)

70

Andlisis estadisticas pesqueras de la espede

Taller de analisis y disausion de resultados

Taller de difusion y disausion de resultados

Inido de Proyecto, permisos, cwordinaddn, disefio.

Adquisidon de equipamiento y matetiales

Muestreo

Preparad6n bases de datos

slieliel el o))

Total

250

Nombre:

Institucion:

Eduardo Hernandez
Universidad Austral de Chile

Objetivo

Adatividad

Total

General

Preparadon bases de datos

161

Taller de difusién y disausion de resultados

Andlisis estadisticas pesqueras de la espede

Taller de analisis y discusion de resultados

Informes (avance, pre informe final, informe final)e

Andlisis de laboratotio

Adquisidén de equipamiento y materiales

Inido de Proyecto, permisos, coordinadon, disefio.

Muestreo

Rewpiladén de informadén

sli=lislislislielieliel i)

Total

161

Nombre:

Institucion:

Pamela Toledo
Universidad Austral de Chile

Objetivo

Actividad

Total

General

Informes (avance, pre informe final, informe final)e

e}
o8]

Anilisis estadisticas pesqueras de la espede

Preparadén bases de datos

Taller de analisis y disausion de resultados

Taller de difusién y disausion de resultados

Analisis de laboratotio

Adquisidon de equipamiento y materiales

Inido de Proyecto, permisos, wordinaddn, disefio.

Muestreo

Rewpiladén de informadéon

=lielislielieclielieolielis)

Total

[o:s}
o8]
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Nombre:

Institucion:

Claudio Herranz
Universidad Austral de Chile

Objetivo

Adctividad

Total

2y3

Andlisis de datos y preparadon de mapas graficos y tablas

[o:s}
[os)

General

Preparad6n bases de datos

o
o8]

Taller de difusién y disausion de resultados

Informes (avance, pre informe final, informe final)

Taller de anlisis y disausion de resultados

Andlisis de laboratotio

Adquisidén de equipamiento y materiales

Inido de Proyecto, permisos, coordinadon, disefio.

Muestreo

Rewpiladén de informadén

sl i)

Total

176

Nombre:

Institucion:

Observador Biolégico
Universidad Austral de Chile

Objetivo

Adtividad

Total

General

Muestreo

352

General

Rewpiladén de informadoén

624

Taller de analisis y disausion de resultados

Andlisis estadisticas pesqueras de la espede

Informes (avance, pre informe final, informe final)e

Taller de difusién y disausion de resultados

Inido de Proyecto, permisos, coordinadén, disefio.

Adquisidon de equipamiento y matetiales

Analisis de laboratotio

Preparad6n bases de datos

slielisliellel il =] )

Total

976
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