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Diversidad genética mitocondrial de la curvina golfina y sus implicaciones en el
manejo de la pesqueria

Soto-Gonzélez, E.M.

Resumen

Durante las ultimas dos décadas, la curvina golfina (Cynoscion othonopterus) ha
representado la pesqueria de escama mas importante del Alto Golfo de California. Pese a
que su captura esta regulada, las evidencias de sobreexplotacion y el incremento de la
pesca ilegal en la zona han generado una creciente preocupacion respecto a su estado de
conservacion. Si bien, la diversidad neutral del ADN nuclear ha sugerido que el tamafio
efectivo poblacional (Ne) de la especie no representa un factor de riesgo a corto plazo. Es
necesario confirmar tal supuesto a partir del ADN mitocondrial, dado que este es mas
sensible a los efectos de la deriva genética. En este estudio, se evalud la diversidad
genética, el Ne y la historia demogréfica de la especie a partir de secuencias mitocondriales
de 1,717 individuos prevenientes de la pesqueria. La diversidad genética mitocondrial de
la curvina golfina resulto ser la mas baja reportada para los scianidos, pero sin evidencia
de cambios temporales. El escenario demografico con mayor sustento indico un evento de
expansion reciente, contrastando con el aparente colapso poblacional en la década de los
60°s. Las estimaciones de Ne coinciden con estudios previos en que, aunque la diversidad
genética no estd comprometida en el corto plazo, el Ne representa una fraccion minima del
tamano censal. En conjunto, los resultados sugieren que, a pesar de que la especie es muy
abundante, la varianza en el éxito reproductivo podria ser el factor que incida en la pérdida
de diversidad de la especie a largo plazo. Se recomienda mantener la categoria de
conservacion de la especie como “vulnerable” y concentrar esfuerzos en la erradicacion
de la pesca ilegal, asi como en la diversificacion de las pesquerias de la region como
estrategia para alcanzar la sustentabilidad.

Palabras clave: curvina golfina, ADN mitocondrial, tamafio efectivo poblacional, historia
demografica, expansion reciente.
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Mitochondrial genetic diversity of the gulf corvina and its implications in the
management of the fishery

Soto-Gonzélez, E.M.
Abstract

During the last two decades, the gulf corvina (Cynoscion othonopterus) has represented
the most important fin fishery in the Upper Gulf of California. Despite the fact that its
capture is regulated, the evidence of overexploitation and the increase in illegal fishing in
the area have generated growing concern regarding its conservation status. Nevertheless,
neutral diversity of nuclear DNA has suggested that the effective population size (Ne) of
the species does not represent a risk factor in the short-term. This assumption needs to be
confirmed with mitochondrial DNA, because it is more sensitive to the effects of genetic
drift. In this study, the genetic diversity, Ne and demographic history of the species were
evaluated from mitochondrial sequences of 1,717 individuals from the fishery.
Mitochondrial genetic diversity of the gulf corvina was found to be the lowest reported
for sciaenids, but with no evidence of temporal changes. The most supported demographic
scenario indicated a recent expansion event, contrasting with the apparent population
collapse of the 1960s. The Ne estimates agree with previous studies in that, although
genetic diversity is not compromised in the short term, Ne represents a minimal fraction
of the census size. Altogether, our results suggest that, although the species is very
abundant, variance in reproductive success could be the factor influencing the loss of
diversity of the species in the long-term. It is recommended to maintain the conservation
category of the species as "vulnerable” and to concentrate efforts on the eradication of
illegal fishing, as well as on the diversification of the region’s fisheries as a strategy to
achieve sustainability.

Keywords: gulf corvina, mitochondrial DNA, effective population size, demographic
history, recent expansion.
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Prologo

La presente tesis de maestria, titulada “Diversidad genética mitocondrial de la curvina
golfina y sus implicaciones en el manejo de la pesqueria”, se realizo de forma paralela 'y
complementaria a los proyectos de investigacion que se desarrollan en el Laboratorio de
Trazabilidad Genética de la Unidad de Biotecnologia en Piscicultura y el Laboratorio de
Ecologia Molecular, en la Facultad de Ciencias Marinas de la Universidad Autonoma de
Baja California: “Innovaciones tecnoldgicas para la conservacion y reproduccion de peces
marinos con énfasis en totoaba (Totoaba macdonaldi)” y “Analisis genético forense y
poblacional de especies marinas de importancia comercial o catalogadas como vulnerables

0 en riesgo”.

En este trabajo se llevo a cabo una reevaluacién de los niveles de diversidad genética de
la poblacién silvestre de la curvina golfina, pez endémico de la porcién norte del Golfo de
California y que sostiene la pesqueria de escama mas importante para la region. Dicha
pesqueria, pese a su importancia econdémica, se ha visto envuelta en una serie de conflictos
sociales-politico-econdmicos relacionados con las restricciones a la pesca en respuesta a
la situacion de la captura ilegal de totoaba y el riesgo de extincion de la vaquita marina.
Esto ha generado un aumento en las practicas pesqueras insostenibles que, aunado a ciertas
caracteristicas de la historia de vida de la especie, han generado preocupacién ante un
posible colapso pesquero y el consecuente impacto econdmico y social que traeria a las
comunidades pesqueras de la region. Debido a que el tamafio efectivo del genoma

mitocondrial es cuatro veces menor que el del genoma nuclear, este es mucho mas sensible

IX



a los efectos de la deriva genética y los eventos de cuello de botella poblacionales. Es por
ello que se estimé la diversidad genética, los tamafios efectivos histérico y
contemporaneo, Yy la historia demografica de la poblacion de curvina golfina con base en
la secuencia de la regién control mitocondrial de ejemplares obtenidos principalmente de
la pesca comercial durante la Gltima década. Con los resultados obtenidos se pretende
contribuir en la integracion de la informacién cientifica disponible sobre la tendencia
poblacional y las estimaciones del tamafio efectivo de la poblacion en el estado actual de
conservacion de la especie. Ademas, se espera proporcionar datos que permitan orientar
la toma de decisiones para promover el aprovechamiento sostenible de esta pesqueria y
establecer la linea base para monitorear los niveles de diversidad y los cambios en el

tamanio efectivo de la poblacién de curvina golfina.

Como parte de los requisitos del Programa de Maestria en Ciencias en Oceanografia
Costera, se ha integrado el proyecto de investigacion en un manuscrito con formato de
publicacion cientifica, el cual ha sido revisado y avalado por todos los miembros del
comité de tesis. EI manuscrito se prepar6 siguiendo los lineamientos requeridos para ser
sometido a la revista cientifica Ciencias Marinas publicada por la Universidad Auténoma
de Baja California. Las publicaciones en Ciencias Marinas son principalmente
investigaciones originales en todas las areas de las ciencias del mar incluyendo las
disciplinas de genética de la conservacion y biologia pesquera. Topicos que se alinean con

el objetivo del proyecto de investigacion aqui mostrado.
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2. Abstract

During the last two decades, the gulf corvina has represented the most important fin
fishery in the Upper Gulf of California. Although its capture is regulated, evidence of
overexploitation and increased illegal fishing in the area has generated growing concern
regarding its conservation status. However, the neutral diversity of nuclear DNA has
suggested that the effective population size (Ne) of the species does not represent a risk
factor in the short-term. This assumption needs to be confirmed with mitochondrial DNA,
because it is more sensitive to the effects of genetic drift. In this study, the genetic
diversity, Ne and demographic history of the species were evaluated from mitochondrial
sequences of 1,717 individuals from the fishery. The mitochondrial genetic diversity of
the gulf corvina was found to be the lowest reported for scianids, but with no evidence of
temporal changes. The most supported demographic scenario indicated a recent expansion
event, contrasting with the apparent population collapse in the 1960s. The Ne estimates
agree with previous studies in that, although genetic diversity is not compromised in the
short term, Ne represents a minimal fraction of the census size. Taken together, the results
suggest that, although the species is very abundant, variance in reproductive success could
be the factor influencing the loss of diversity of the species in the long-term. It is
recommended to maintain the conservation category of the species as "vulnerable™ and to
concentrate efforts on the eradication of illegal fishing, as well as on the diversification of

the regions fisheries as a strategy to achieve sustainability.

Keywords: gulf corvina, mitochondrial DNA, effective population size, demographic
history, recent expansion.



44
45

46

47

48

49

50

51

52

53

54

55

56

57

58

59

60

61

62

63

64

65
66

3. Resumen

Durante las Gltimas dos décadas, la curvina golfina ha representado la pesqueria de escama
mas importante del Alto Golfo de California. Pese a que su captura esta regulada, las
evidencias de sobreexplotacion y el incremento de la pesca ilegal en la zona han generado
preocupacion respecto a su estado de conservacion. Si bien, la diversidad del ADN nuclear
ha sugerido que el tamafio efectivo poblacional (Ne) de la especie no representa un factor
de riesgo a corto plazo. Es necesario confirmar tal supuesto a partir del ADN mitocondrial,
dado que este es mas sensible a los efectos de la deriva genética. Para tal efecto, se evalud
la diversidad genetica, el Ne y la historia demogréafica de la especie a partir de secuencias
mitocondriales de 1,717 individuos prevenientes de la pesqueria. La diversidad genética
mitocondrial de la curvina golfina no present6 cambios temporales, pero resulto ser la mas
baja reportada para los scianidos. El escenario demogréafico con mayor sustento indicé un
evento de expansién reciente, contrastando con el aparente colapso poblacional en la
década de los 60°s. Las estimaciones de Ne coinciden con estudios previos en que, aunque
la diversidad genética no estd comprometida en el corto plazo, el Ne representa una
fraccion minima del tamafio censal. En conjunto, los resultados sugieren que, a pesar de
que la especie es muy abundante, la varianza en el éxito reproductivo podria ser el factor
que incida en la pérdida de diversidad de la especie a largo plazo. Se recomienda mantener
la categoria de conservacion de la especie como “vulnerable” y concentrar esfuerzos en la
erradicacion de la pesca ilegal, asi como en la diversificacion de las pesquerias de la regién
como estrategia para alcanzar la sustentabilidad.

Palabras clave: curvina golfina, ADN mitocondrial, tamafio efectivo poblacional, historia
demogréfica, expansion reciente.
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4. Introduccion

La sobrepesca es uno de los factores por los que muchas poblaciones de peces comerciales
han experimentado drasticos descensos poblacionales (Costello et al., 2012). Ademas del
efecto directo sobre la disponibilidad de los recursos pesqueros, la sobreexplotacion puede
afectar la composicion y variabilidad genética de las poblaciones naturales (Larsson et al.,
2009), al grado de ocasionar su extincion (Niwa, Nashida y Yanagimoto, 2017). No
obstante, es limitada la informacion sobre la magnitud de los efectos que la sobrepesca
puede tener sobre los niveles de diversidad genética, e incluso se ha llegado a sugerir que
un colapso pesquero no necesariamente conlleva a la reduccidon de la variabilidad genética
(Valenzuela-Quifionez et al., 2014). Lo anterior resalta la importancia del estudio de la
historia demogréafica de las poblaciones y de sus niveles de diversidad genética para el
planteamiento de estrategias de conservacion a largo plazo y la adecuacién de las
regulaciones de ordenamiento pesquero, mismas que generalmente se formulan para
periodos de tiempo cortos y no consideran el potencial evolutivo de las poblaciones
(Lankau et al., 2011).

Una métrica crucial para el monitoreo y la conservacion de la diversidad genética de las
especies es el tamafio efectivo poblacional (Ne; Nunziata y Weisrock, 2018). Este
parametro representa el nimero de individuos reproductores efectivos que explican los
niveles de variabilidad genética en una poblacion, ademas, regula las tasas de endogamia,
deriva genética y de perdida de diversidad, por lo que proporciona informacion sobre el
riesgo de extincion y del potencial adaptativo a largo plazo (Frankham, 2005). Un aspecto

clave es que en ciencia pesquera Ne se emplea como el analogo evolutivo del tamafio
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censal de la poblacion (Nc), donde Nc influye fuertemente en las tasas de procesos
demograficos y ecologicos como lo es la competencia, la depredacion y las tasas de
crecimiento de la poblacion (Ovenden et al., 2015; Waples et al., 2018). Como resultado
de observaciones en las que se ha resaltado la susceptibilidad de las especies ante la
pérdida de diversidad asociado a valores bajos de Ne en proporciéon a N¢ (Turner et al.,
2002), existe un interés considerable en estimar la relacién Ne/Ncen poblaciones naturales
sujetas a un aprovechamiento pesquero (Waples et al., 2018). Poblaciones con altas
abundancias poblacionales; como las que conforman las pesquerias marinas, no son
inmunes a la perdida de diversidad genética por deriva si presentan una baja razon Ne/N¢
(Waples et al., 2018).

Pese a la relevacia del parametro Ne, su estimacion en poblaciones naturales es complicada
debido a que su estimacion directa requiere de muchos parametros demograficos dificiles
de obtener en poblaciones tipicas de pesquerias. Esto ha promovido el desarrollo y uso de
una amplia gama de estimadores indirectos del tamafio efectivo poblacional mediante
marcadores genéticos (Luikart et al., 2010). El poder de resolucion que ofrecen los analisis
genéticos, en conjunto con la informacion demografica disponible, permite obtener
estimaciones mas precisas sobre la tendencia poblacional y su estabilidad a largo plazo
(Nunziata y Weisrock, 2018), incluyendo los cambios en Ne y la temporalidad de eventos
demogréaficos. De esta forma es posible identificar entre la variacion normal y la pérdida
de diversidad genética asociada a la influencia de factores climaticos, ambientales o

antropogénicos (Laikre et al., 2008). Lo anterior representa una herramienta invaluable en
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la gestion de los recursos naturales con miras a lograr un aprovechamiento sustentable y
conservacion, particularmente en aquellas poblaciones con signos de sobreexplotacion.
La curvina golfina (Cynoscion othonopterus) es un pez de la familia Sciaenidae, endémica
del Golfo de California, México (Bolser et al., 2018). Su distribucion geografica conocida
abarca desde el Delta del Rio Colorado hasta la Region de las Grandes Islas (Fig. 1a), por
lo que se encuentra restringida a la porcion alta y central del Golfo de California (Rowell
etal., 2017). Histéricamente esta especie ha sido uno de los recursos de escama de mayor
importancia social para las comunidades del Alto Golfo de California (AGC) y
actualmente constituye el segundo producto pesquero mas relevante en términos
econdmicos (Roman-Rodriguez, 2000; Rodriguez y Bracamonte, 2008; Ruelas-Pefia et
al., 2013), con una produccion anual promedio de 4,000 toneladas e ingresos por tres
millones de ddlares americanos (Erisman et al., 2014).

Aunqgue existe evidencia de que las comunidades costeras prehistoricas que habitaban la
region del AGC hacian uso del recurso curvina golfina (Celis-Hernandez, 2013; Mitchell
et al., 2014) los primeros registros sobre su pesqueria indican que fue aprovechada
principalmente entre 1917 hasta 1940, con una extraccion aproximada de 27 toneladas
anuales de peso fresco (Staff of the Bureau of Marine Fisheries, 1949; Roman-Rodriguez,
2000) pero a inicios de la década de 1960 dej6 de aparecer en las capturas y se considerd
comercialmente extinta. Sin embargo, el recurso reaparecio a inicios de la década de los
noventas con incrementos considerables en sus volimenes de captura (Fig. 1b), los cuales
se han mantenido relativamente constantes desde 1998 hasta la fecha, promediando 4,000

toneladas anuales (Erisman et al., 2012; Mendivil-Mendoza et al., 2018).
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Lastimosamente, debido a aspectos inherentes a la historia de vida de la especie asi como
al incremento de practicas de pesca insostenibles, en diversos estudios se ha resaltado la
vulnerabilidad de la pesqueria de la curvina golfina (Erisman et al., 2012; Erisman et al.,
2014; Ruelas-Pefia et al., 2013; Ortiz et al., 2016; Erisman et al., 2020). Su condicién de
especie endémica, el antecedente de un colapso poblacional por el que se le llegd a
considerar comercialmente extinta (Roméan-Rodriguez, 2000) y el hecho de que la
pesqueria se realiza sobre sus agregaciones reproductivas, han generado una creciente
preocupacion respecto a la conservacién a largo plazo de este recurso (Erisman et al.,
2012; Erisman et al., 2014; Ruelas-Pefia et al., 2013; Ortiz et al., 2016; Erisman et al.,
2020). Es por ello que, tanto la Union Internacional para la Conservacion de la Naturaleza
(International Union for the Conservation of Nature o IUCN, por sus siglas en inglés)
como la Asociacién Americana de Pesquerias (American Fisheries Society o AFS, por sus
siglas en inglés), clasifican a este recurso como vulnerable y con una tendencia decreciente
(Musick et al., 2000; Chao y Espinosa-Perez, 2021).

Las medidas de conservacion de la curvina golfina iniciaron con acuerdos entre
autoridades y usuarios de la regién. Estas medidas escalaron con la implementacién de un
area natural protegida en el AGC y la Reserva del Delta del Rio Colorado, en 1993, que
de forma indirecta protegi6 al recurso. Posteriormente en la reserva se incluy6 una zona
de exclusion para proteger el habitat de desove y cria de la especie (Ortiz et al., 2016;
Erisman et al., 2020). Actualmente, esta es la Unica especie regulada en la region (DOF,
2005, 2007, 2012, 2021). Aunque estas medidas de manejo siguen vigentes, se han

calificado como restrictivas y su efectividad ha sido cuestionada. Lo anterior
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principalmente a un aumento notable de la pesca ilegal, no declarada y no reglamentada
(pesca INDNR) de la especie durante la Gltima década (Mendivil-Mendoza et al., 2018).
La pesca INDNR ha sido impulsada por los precios bajos de la carne que contrastan con
el aumento exponencial del valor de las vejigas natatorias en el mercado internacional
(EDF, 2015, 2016, 2020; Sadovy de Mitcheson et al., 2019), asi como por el aumento en
las restricciones impuestas a las pesquerias de la region para proteger a la vaquita marina
(Phocoena sinus) y combatir la captura ilegal de la totoaba (Totoaba macdonaldi),
especies también endémicas de la porcion norte del Golfo de California, pero
categorizadas como en peligro critico de extincion. La problematica en torno a esta
pesqueria se ha agravado ante este escenario (Erisman et al., 2020), e incluso se ha
reportado que el recurso muestra indicios de sobreexplotacion y corre el riesgo de colapsar
(Mendivil-Mendoza et al., 2018).

El aparente colapso en los afios sesenta (Roman-Rodriguez, 2000), aunado a los treinta
afios ininterrumpidos de explotacion pesquera sobre el recurso y al incremento de la pesca
IDNDR (Erisman et al., 2020), resaltan la necesidad de re-evaluar el estado de
conservacion de la especie y de la inclusion de aproximaciones genéticas para orientar la
toma de decisiones en la gestion de este importante recurso pesquero. Si bien en cierto
que la abundancia de este recurso se ha mantenido relativamente constante (DOF, 2020),
existe incertidumbre en cuanto a los cambios en sus niveles de variabilidad genética y la
tendencia temporal de su tamario efectivo.

Las primeras evaluaciones de la diversidad genética de la curvina golfina se llevaron a

cabo con un ndmero muy limitado de muestras, pero reportaron niveles bajos de
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diversidad genética y un aparente cuello de botella (Pefiaranda-Gonzalez, 2013; Rios-
Medina, 2012). En contraste, un estudio mas reciente realizado con un conjunto de
marcadores nucleares mas robusto y un tamafio de muestra mas grande, sugiere que pese
a la baja diversidad genetica, no existen factores de riesgo que comprometan la
persistencia de la poblacién a corto plazo y que la poblacion no muestra indicios de
reducciones drasticas recientes en su tamafo efectivo poblacional (Arce-Valdés, 2018).

Dado que el tamafio efectivo del genoma mitocondrial es cuatro veces menor con respecto
al genoma nuclear, esto lo vuelve mas sensible a los efectos de la deriva genética y a
eventos de cuello de botella poblacionales (Hare et al., 2011). Es por ello que el objetivo
del presente estudio es estimar los tamafios efectivos historico y contemporaneo, asi como
inferir la historia demogréfica de la poblacion de curvina golfina con base en una muestra
representativa de secuencias mitocondriales obtenidas de la captura comerciales de la
ultima década. De esta forma se busca aportar informacion sobre la tendencia poblacional
y las implicaciones de las estimaciones del tamafio efectivo con respecto al manejo de la

pesqueria y el estado de conservacion de la especie.

5. Material y métodos

5.1 Obtencion de las muestras

Se recolectaron muestras de 1,717 ejemplares de curvina golfina capturados en la regién
del AGC entre 2008 y 2020 (Tab. 1). A disponibilidad, se tomaron muestras a partir de
tejido muscular, epitelio interespinal de las aletas o vejiga natatoria y se preservaron a -

20°C hasta la extraccion del ADN. Se incluyeron solamente individuos de entre 55-65 cm
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de longitud total (25 - 30 cm de longitud del buche), buscando representar principalmente

la clase de edad de 4 afios (Gherard et al., 2013; Bolser et al., 2018).

5.2 Aislamiento, amplificacion y secuenciacion del ADN

Para extraer y aislar el ADN genomico se uso el protocolo universal rapido de sales
descrito por Aljanabi y Martinez (1997). EI primer bloque hipervariable de la regién
control mitocondrial (RC-ADNmt) se amplifico mediante PCR utilizando dos cebadores
disefiados para el presente estudio; CoRC-F (5"-GCCGGTCTTGTAAACCGGA-3) y
CoRC-R (5"-TGTCCCTCACCTTCAATAGTCG-3"). Estos flanquean una regién
aproximada de 420-pb entre el ARN de transferencia para prolina (tRNA-Pro) y el bloque
central conservado de la region control (Kocher et al., 1989). Las reacciones de PCR se
Ilevaron a cabo a partir de 15-25 ng de ADN en un volumen de 25 pl de amortiguador de
amplificacion estandar (Tris-HCI) con una concentracion final de 1.1x, 3 mM de MgClo,
0.32 uM de cada cebador y 1.2 U de TagADN polimerasa por reaccion.

El perfil de PCR consistio en una incubacion inicial a 94°C durante 4 min, seguida de 30
ciclos de desnaturalizacion a 94°C durante 30 s, 30 s de hibridacién a 52°C y 90 s de
extension a 72°C, y finalizando con 7 min de extensién a 70°C. Los productos de PCR se
purificaron y secuenciaron en un laboratorio comercial (SegXcel, Inc., San Diego, CA,
EE. UU.) en un secuenciador automatico ABI Prism 3730 (Applied Biosystems, Foster
City, CA, EE. UU.).

5.3 Analisis de datos
5.3.1 Diversidad y diferenciacion genética entre temporadas de pesca

Los electroferogramas obtenidos se ensamblaron, revisaron y editaron utilizando

ChromasPro Ver. 2.6.6 (Technelysium, South Brisbane, QLD, Australia) y las secuencias
10
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editadas se alinearon mediante el algoritmo ClustalW implementado en MEGA X (Kumar
et al., 2018). La identificacion de haplotipos, asi como sus frecuencias absolutas y
relativas se calcularon en DnaSP Ver. 6.12.03 (Rozas et al., 2017). Los indices de
diversidad genética haplotipica (h) y nucleotidica (zn) globales y por afio de muestreo se
estimaron en Arlequin Ver 3.5.1.2 (Excoffier y Lischer, 2010). Ademas, se calculd la
riqueza haplotipica (Hr) con el programa Contrib Ver 1.4 (Petit et al., 1998), que
compensa por las disparidades en el muestreo.

La diferenciacion genética interanual se examind mediante un andlisis jerarquico de
varianza molecular (AMOVA) a través de los indices de fijacion Fst basado en la
frecuencia de los haplotipos y su analogo ®st que considera ademas las distancias
genéticas entre estos (Excoffier et al., 1992). La distancia genética se estimé empleando
el modelo de Tamura de 3 parametros con correccién para el parametro gamma (T92+G;
G=0.25) el cual fue seleccionado como el mejor modelo evolutivo con base en el Criterio
de Informacién Bayesiana en MEGA X. La significancia de las pruebas de diferenciacién
se evaluo a través de 10,000 permutaciones del conjunto original de datos. Los analisis de

diversidad genética se detallan en el Anexo A.

5.3.2 Historia demografica

La historia demografica de la curvina golfina se explor6 a través de diferentes
aproximaciones. En primer lugar, se realiz6 el analisis de distribucion de diferencias
pareadas entre secuencias (DDP; Ray et al., 2003; Excoffier, 2004;Rogers y Harpending,
1992) usando DnaSP y Arlequin. Tipicamente una distribucién de frecuencias unimodal

describe a poblaciones que han experimentado una expansion en el pasado reciente,
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mientras que una distribucién multimodal refleja poblaciones en equilibrio demografico
(Stopar et al., 2010). El analisis preliminar se realizé usando DnaSP, donde se simularon
eventos de expansion, de reducciones entre 3 a 3,000 veces y de equilibrio demogréafico
(Rogers y Harpending, 1992). Posteriormente, en Arlequin, el ajuste entre la distribucién
de las frecuencias observadas y las esperadas bajo un escenario de expansion subita se
evalud a través de la suma de diferencias cuadradas (SDC) y el indice de irregularidad de
Harpending (r), cuyas significancias se evaluaron con base en los parametros derivados
de 10,000 permutaciones. En el Anexo B se muestran a detalle los analisis de DDP hechos
en DnaSP y Arlequin.

Los estadisticos D de Tajima (Tajima, 1989) y Fs de Fu (Fu, 1997) se calcularon también
en Arlequin. Estas pruebas permiten examinar las desviaciones que tienen marcadores
neutrales del comportamiento esperado en un escenario de equilibrio deriva-mutacion.
Valores negativos y significativos son reflejo de procesos de expansion demografica,
mientras que valores positivos significativamente distintos a cero corresponden a procesos
de reduccion en el tamafio poblacional.

Finalmente, se construy6 una red de haplotipos de minima dispersion (Bandelt et al., 1999;
Bandelt et al., 2000) en POpART (Leigh y Bryant, 2015). Estas redes son informativas de
los procesos demograficos a lo largo de la historia evolutiva de las poblaciones; topologias
con forma de estrella o radiadas, con un haplotipo central con frecuencia alta en la
poblacién, son caracteristicos de poblaciones con una expansion reciente (Posada y

Crandall, 2001).

12



263
264

265

266

267

268

269

270

271

272

273

274

275

276

277

278

279

280

281

282

283

284

5.3.3 Magnitud y temporalidad del cambio demografico

Para evaluar la magnitud del cambio poblacional se compararon los niveles diversidad
genética actual (Qact = 2Nactlt) y ancestral (Ganc = 2Nanclt), pardmetros demogréaficos
compuestos que estan en funcién del tamario poblacional (N) y la tasa de mutacion ().
Bajo el supuesto de que la tasa de mutacion es constante, la magnitud de cambio en el
tamafio poblacional (Nacvanc) puede estimarse a través de la razon aci/Oanc; contracciones
poblacionales exhibiran valores <1, mientras que las expansiones demogréaficas >1.
Como primera aproximacion se emplearon los parametros demograficos derivados del
analisis de distribucion de diferencias pareadas (DDP) entre secuencias realizado en
Arlequin y se complement6 mediante inferencias realizadas en el programa Migraine Ver
0.5.4.1 (Rousset et al., 2018). Este software utiliza algoritmos coalescentes para el analisis
de superficie de méaxima verosimilitud (SMV) de datos genéticos poblacionales,
realizando un muestreo de importancia sobre las historias coalescentes para estimar los
valores Oacty Ganc, asi como el tiempo en el que pudo haber ocurrido algun cambio, a parir
del parametro de tiempo en el que la poblacion experimentd el cambio demografico
(D=Dg/2N) y sus respectivos intervalos de confianza (ICgsu).

Debido a la naturaleza endémica de la curvina golfina, asi como a la evidencia previa de
ausencia de estructura genética espacial (Rios-Medina, 2012; Pefiaranda-Gonzélez, 2013;
Arce-Valdés, 2018), se empled el calculo de probabilidad estricta (ISstrict) basado en un
modelo histdrico simple con un solo evento de cambio demogréfico que ha continuado
hasta el presente de forma exponencial. La evaluacion se realizo para cada temporada de

pesca y para todo el conjunto de datos mediante 7 iteraciones sucesivas con 25
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estimaciones de cada parametro y 50 historias genealdgicas simuladas por punto. Todos

los andlisis basados en SMV realizados en Migraine se muestran en el Anexo C.

5.3.4 Estimacion del tamaio efectivo

Para estimar el tamafio efectivo actual de la poblacion de curvina golfina se empleo el
método temporal desarrollado por Pollack (1983), el cual cuantifica la varianza
estandarizada en la frecuencia de haplotipos (F') entre periodos de muestreo. La varianza
estandarizada promedio F’, que incluye la varianza asociada a la deriva génica y al
muestreo de todos los periodos considerados, esta inversamente relacionada al tamafio
efectivo de las hembras (Ner) de una poblacion a través de la relacion Ner= C/GF’ (Waples,
1989; Jorde y Ryman, 1995). Esta aproximacion considera un factor de correccion (C)
debido a la presencia de generaciones traslapadas y el tiempo generacional promedio (G).
Para calcular C y G se utilizd el programa Factor C (Jorde, 2012) y la informacion
demogréfica disponible de la vida de la especie (Roman-Rodriguez, 2000; Gherard et al.,
2013; Aragon-Noriega, 2014; Bolser et al., 2018). Bajo el supuesto de que la mayor
incertidumbre en la estimacion de Ner a través de este método esta asociada al error de
muestreo, se calcularon los intervalos de confianza mediante el procedimiento descrito
por Waples (1989). Adicionalmente, para eliminar el sesgo por la disparidad en el tamafio
de muestra entre temporadas y potenciar la sefial de la deriva génica (Waples y Yokota,
2007), se realiz6 la estimacion usando clases separadas por varios afios. Los detalles del
método temporal se muestran en el Anexo D.

Para inferir la escala de tiempo en que pudo haber ocurrido el cambio demografico, asi

como los tamafios efectivos de la poblacion asociados a los valores de diversidad genética
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actual y ancestral, es necesario contar con el valor de la tasa de mutacion () del marcador.
Sin embargo, la incertidumbre asociada a las estimaciones de este pardmetro es
considerable; ademas de que las | reportadas para peces 0seos son muy Vvariables
(Ruzzante et al., 2008; Valenzuela-Quifionez et al., 2016; Allio et al., 2017). Existe
evidencia de una dependencia temporal en la estimacion del parametro p que produce
valores mas altos a menor tiempo de coalescencia de los linajes (Burridge et al., 2008).
Dado que no se cuenta con informacion sobre la p de la RC-ADNmt de la curvina golfina,
este y otros pardmetros se infirieron en DIYABC Ver 2.1.0 (Cornuet et al., 2014)
empleando métodos de calculo bayesiano aproximado. Para modelar la historia
demogréafica de una poblacidn, este programa realiza simulaciones basadas en algoritmos
coalescentes que permiten contrastar simultdneamente distintos escenarios de cambio
historicos en Nef y cuantificar su sustento relativo (Cornuet et al., 2010).

De forma exploratoria se probaron seis escenarios contrastantes en DIYABC
representados por razones Nacvanc de distintas magnitudes: 3 escenarios de expansion
poblacional (incrementos promedio de 40, 70 y 90 veces), dos escenarios de reduccion
(0.5y 0.04 veces) y uno de estabilidad demogréfica (0 veces). Dicha simulacion consistio
en 3 millones de conjuntos de datos para cada escenario, evaluando y contrastando los
valores observados para el namero de haplotipos, el niUmero de sitios segregantes y la D
de Tajima con los de cada simulacion.

La seleccién de los pardametros a priori de estos escenarios se fundamentd en el tamafio
efectivo estimado a través del método temporal, asi como a los reportados previamente

para la curvina golfina con base en marcadores microsatélite (Arce-Valdés, 2018) y en
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otras especies de peces, con especial énfasis en scianidos (Turner et al., 1999; Riccioni et
al., 2010; Chapman et al., 2011; Valenzuela-Quifionez et al., 2014). Los detalles de la
eleccion de los modelos historicos, los parametros usados y los resultados de estos analisis
se detallan en el Anexo E. Lo anterior, con distribuciones a priori de 1 a 15,000 hembras,
1 a 50,000 generaciones, tasas de mutacion de 1.5 x 108 a 1.5 x 10~ cambios por sitio por
generacion y el modelo de mutacion predefinido como el de mejor ajuste (T92+G).

Con base en el escenario de mayor sustento obtenido en el DIYABC, se obtuvieron los
intervalos de méxima densidad posterior (IMDP) al 95% para los tamafios efectivos, el
tiempo de cambio demogréafico y la tasa de mutacion que mejor se ajustaron a los datos
observados. Empleando la tasa de mutacion inferida, se calcularon los tamafios efectivos
a partir de los parametros combinados facty fanc generados en Arlequin y Migraine.
Debido a que la longitud de la secuencia mitocondrial utilizada fue de 301-pb, la tasa de
mutacion de 1.64 x 10" cambios por sitio por generacion, estimada en DIYABC equivale
a una tasa de mutacion de 5.1 x 1073 sustituciones por locus por generacion, esto para
poder usarla en el calculo de Ner a partir de los valores compuestos de Gact v Ganc.
Posteriormente, se estimo el tamafio efectivo (Ne) a partir del calculo de Net para todas las
aproximaciones empleadas en este estudio, esto asumiendo una proporcion de sexos 1:1

como se ha reportado para la especie (Gherard et al., 2013).

5.3.5 Tendencia histérica poblacional

Finalmente, se modeld la trayectoria demografica de la poblacion de la curvina golfina a
través de un diagrama de horizonte bayesiano (DHB) implementado en Beast Ver 1.10.4

(Suchard et al., 2018). El analisis DHB reconstruye la genealogia mediante simulaciones
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Monte Carlo con Cadenas de Markov (MCCM), buscando el ancestro comun mas reciente
para el conjunto de datos genéticos observados, e infiriendo Ne en distintos puntos de la
escala temporal. Ramas mas largas hacia los puntos de coalescencia describen mayores
diferencias entre las secuencias muestreadas y por lo tanto se asocian con procesos de
crecimiento poblacional y viceversa. La reconstruccion coalescente se realiz6 usando un
reloj molecular estricto y un horizonte escalonado, ejecutando tres simulaciones
independientes con 500 millones de MCCM cada una y muestreando la genealogia cada
1,000 iteraciones. El primer 25% de cadenas de cada simulacion fue considerado como
periodo de calentamiento y fue eliminado para los analisis subsecuentes. El resto de los
operadores se optimizaron automaticamente. La convergencia entre corridas
independientes hacia una distribucion estacionaria se evalué en Tracer Ver. 1.7.2
(Rambaut et al., 2018), se combinaron mediante LogCombiner 1.10.4 (Suchard et al.,
2018) y fueron reanalizadas en conjunto. En el Anexo F se muestran los ajustes para los

analisis realizados en Beast.

6. Resultados

6.1 Diversidad y diferenciacion genética entre temporadas de pesca

Para los 1,717 individuos de curvina golfina muestreados se logré amplificar, secuenciar
y alinear sin ambigledades un segmento de 301-pb de la RC-ADNmt. El analisis de este
fragmento permitio identificar 39 sitios variables (32 transiciones y 9 transversiones) que
definieron 47 haplotipos. La frecuencia relativa de los haplotipos resulté con una alta

dominancia en la que un solo haplotipo represento al 70% del muestreo.
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La diversidad haplotipica (h) y nucleotidica (zn) en la muestra global fue de 0.499 (z
0.015) y 0.0026 (+ 0.0021), respectivamente. EI nimero y la frecuencia de los haplotipos
presento variaciones entre afios (Fig. 2; Anexo A), aungue la riqueza alélica fue similar
entre las temporadas de pesca y el AMOVA evidencid que la diversidad genética no ha

presentado cambios significativos (Fst= 0.00, p = 0.92; &st = 0.00, p = 0.96).

6.2 Historia demografica

El andlisis de DDP entre haplotipos gener6 una distribucion unimodal (Anexo B, Fig. B1)
y se ajustd a la distribucion esperada bajo un escenario de expansion poblacional (SDC =
0.00017, p=0.74). Por su parte, los valores globales de los estadisticos D de Tajima (D =
-2.104; p < 0.05) y el Fsde Fu (Fs=-19.888; p < 0.01) fueron negativos y significativos,
reflejando un exceso de alelos raros con respecto a lo esperado para una poblacion en
equilibrio deriva-mutacion. La red de expansion minima de los haplotipos (Fig. 3) exhibio
una topologia radiada caracteristica de una poblacion que ha pasado por un evento de

expansion demogréafica poblacional reciente y subita (Bandelt et al., 2000).

6.3 Magnitud y temporalidad relativa del cambio demografico

Puesto que los resultados anteriores sugirieron que la poblacion de la curvina golfina
experimentd una expansion reciente en su historia evolutiva, se procedio a estimar la
magnitud y el intervalo temporal del cambio demogréfico.

Los valores de los parametros estimados a partir del analisis de DDP fueron fanc = 0.001
(ICos5%: 0.000 - 0.515), fact = 2.547 (ICos5%: 0.447 - 907.55), y 7 = 0.844 (ICgs5%: 0.000 -
2.967). Valores asociados a una alta varianza pero que, en promedio, describen un

incremento de 2,547 veces en Ner. Los analisis de SMV implementados en Migraine
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también evidenciaron una expansion poblacional clara: Ganc = 0.18 (ICgs50: 0.00 - 2.04) y
Oact = 9.00 (ICos%: 6.00 - 15.00). Sin embargo, la magnitud del cambio poblacional fue
solo de entre 3 a 50 veces en Nef, tanto para la muestra global (Fig. 4) como para el analisis
independiente para cada temporada de pesca (Anexo C, Tab. C3). Por ultimo, el tiempo
en el que la poblacion empez6 a cambiar se obtuvo a partir del pardmetro D (Dg/2N) =

0.08 (ICgss: 0.02 - 0.40).

6.4 Estimacion del tamafio efectivo y tendencia demografica

La informacion demogréafica con la que se reconstruyo la tabla de vida de la curvina
golfina resultd en estimaciones de tiempo generacional promedio (G) de 4.1 afios y un
factor de correccion para generaciones traslapadas (C) de 6.02; valores congruentes con
lo que se ha reportado para la especie (Roman-Rodriguez 2000; Gherard et al., 2013;
Erisman et al., 2014). Con base en estos valores, el método de la varianza temporal en las
frecuencias de los haplotipos calculd un Net contemporaneo promedio de 117 hembras
(IC9s%= 74 - 169) para el periodo 2008-2020. EIl valor promedio de Nef usando clases
separadas por varios afios fue de 225 hembras (1Cgs%=114 - 325).

Las estimaciones a través de calculo bayesiano aproximado indicaron que los escenarios
demogréaficos mas probables para la curvina golfina fueron aquellos asociados a una
expansion poblacional histdrica (Fig. 5). El escenario que tuvo mayor soporte estadistico
fue aquel con una expansion del orden de 40 veces, con una probabilidad posterior del
99.22% (IMDPgse%: 99.10 - 99.35). Las distribuciones posteriores de los parametros
demogréaficos de dicho escenario sugieren una poblacion con un tamafio ancestral Nef-anc

= 88 (IMDPgsy%: 51 - 130) que aumento a un tamafio actual de Nefact = 3,750 (IMDPgso:
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3,470 - 4,040) desde hace aproximadamente 52 generaciones (IMDPgse: 32.0 - 72.0). La
tasa de mutacion inferida fue de 1.61 x 10" cambios por sitio por generacion (IMDP gso:
1.5x 10° - 1.86 x 10).

La reconstruccion del diagrama de horizonte bayesiano (DHB) en la que se emple6 una
tasa de mutacion de 1.7 x 10° cambios por sitio por generacion presentd adecuada
convergencia de las MCCM (Anexo F, Fig. F2) y describié una trayectoria de expansion
poblacional. EI Nesde la curvina golfina aparentemente tuvo una expansion sostenida que
inicié hace mas de 247 afios. Evento que triplico su tamafio original, manteniéndose
relativamente constante durante la mayor parte del siglo XX y mostrando una reduccion
para la ultima década (Fig. 6).

Finalmente, a partir de los Ner estimados, se calculo el tamafio efectivo poblacional (Ne) y
con base en la informacion disponible para la especie (Anexo G), se estimo el tamafio
censal de adultos (N¢) de la poblacién de la curvina golfina en 5,590,409 individuos, lo

que permitio calcular la razon Ne/N. para todas las metodologias utilizadas (Tab. 2).

7. Discusion

A pesar de que la curvina golfina representa la pesqueria de escama mas importante del
Alto Golfo de California, la discrepancia en cuanto al impacto que tuvo el aparente colapso
pesquero de la década de los 60°s sobre los niveles de diversidad genética de la poblacién
(Pefiaranda-Gonzalez, 2013; Rios-Medina, 2012; Arce-Valdés, 2018), aunada a la
creciente preocupacion ante la evidencia de practicas pesqueras insostenibles para este
recurso (Erisman et al., 2020), han resaltado la necesidad de estudiar a profundidad la

trayectoria demogréafica de la especie. Con lo que comprender, discernir y dar seguimiento
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al impacto de las actividades antropogeénicas en la dinamica de genes de las poblaciones
naturales debera fortalecer y plantear mejoras en las estrategias de manejo del recurso.

En este sentido, en el presente estudio se profundizd en la evaluacion de la diversidad
genética mitocondrial de la curvina golfina. Este al presentar un tamafio efectivo
poblacional menor al del genoma nuclear, es mas sensible a los efectos de la deriva
genética y a los eventos demograficos (Hare et al., 2011). En general, se encontraron
niveles de diversidad genética de moderados a bajos y sin cambios significativos durante
la ultima década. En contraste, pese a que la tendencia demogréafica inferida a partir de los
datos genéticos indicd claramente un proceso de expansion durante la historia evolutiva
reciente de la poblacién y un tamafio efectivo igual, e incluso por arriba del minimo viable,
la poblacion presenta una baja proporcion Ne/Ncy una aparente reduccion reciente en Ne.
La ausencia de barreras fisicas y una elevada capacidad de dispersion de huevos, larvas y
adultos generalmente explican la ausencia de estructura genética en especies marinas
(Gandraetal., 2021), lo que frecuentemente se asocia a un flujo intenso de genes y valores
altos de diversidad genética (Han et al., 2015). Sin embargo, aquellas especies con
endemismo restringido tipicamente exhiben niveles de diversidad moderados o bajos
(Frankham et al., 2014). La curvina golfina es considerada una especie endémica de la
porcion norte del Golfo de California, pero algunos reportes consideran que su
distribucion comprende toda la zona costera del Golfo de California (Chao, 1995). Si bien
no se cuenta con informacion concreta sobre la influencia de los factores ambientales en
su distribucion y patrén de migracion al concluir la temporada reproductiva (Enciso-

Enciso et al., 2018), los registros mas recientes sugieren que su distribucion es bastante
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restringida y comprende desde el Delta del Rio Colorado hasta las Grandes Islas de la
region central del golfo.

Los niveles de diversidad genética mitocondrial obtenidos en el presente estudio son
congruentes con el endemismo restringido de la especie y a la presencia de una Unica
poblacién aislada. Los resultados obtenidos concuerdan con los reportados previamente
por Rios-Medina (2012), reforzando que la poblacién de la curvina golfina ha mantenido
niveles moderados de diversidad haplotipica y niveles bajos de diversidad nucleotidica a
lo largo de la Gltima década. La estabilidad temporal en la diversidad genética esta
sustentada por la ausencia de estructura genética espacial y temporal, también observada
en estudios previos (Rios-Medina, 2012; Pefiaranda-Gonzalez, 2013; Arce-Valdés, 2018).
El endemismo restringido y la panmixia podrian explicar el hecho de que, al contrastar los
niveles de diversidad genética mitocondrial de otros scianidos explotados comercialmente
a nivel mundial (Anexo A; Tab. A4), la curvina golfina resultara la especie con los niveles
de variabilidad haplotipica y nucleotidica mas bajos reportados a la fecha.

De acuerdo con Grant y Bowen (1998), la mayoria de los peces marinos exhiben niveles
bajos de divergencia entre los haplotipos de ADNmt en comparacién con la diferenciacion
observada en otros taxones. Lo anterior, podria estar asociado a una separacién rapida de
los linajes debido a eventos diferenciales de reclutamiento, cuellos de botella
demogréaficos y/o seleccidén natural. Estos autores agrupan a las poblaciones de peces
marinos en categorias basadas en combinaciones de valores de diversidad haplotipica (h)
y nucleotidica (7»), mismas que se asocian a cuatro posibles escenarios demograficos (ver

Tabla 5 en Grant y Bowen, 1988). Siguiendo estos criterios, los valores de diversidad
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descritos para la curvina golfina corresponderian a un escenario de cuello de botella
seguido de un crecimiento poblacional acelerado.

En congruencia con lo anterior, el conjunto de anélisis realizados en el presente estudio
para inferir la historia demografica de la poblacion de curvina golfina sustento la
ocurrencia de un cuello de botella histérico, seguido de una expansion subita y reciente
en la escala temporal evolutiva de la especie (Figs. 2-6). Aunque este resultado contrasta
con la evidencia de uno de los primeros estudios genéticos poblacionales que planteaban
un cuello de botella reciente (Pefiaranda-Gonzalez, 2013), apoya las conclusiones de
Arce-Valdés (2018), quien plantea un cuello de botella histoérico que aparentemente tuvo
lugar hace varios de miles de afos. Las diferencias entre estos dos estudios muy
probablemente responden a que el primero se llevé a cabo con un tamafio de muestra
cuatro veces menor y con tan solo una tercera parte de los marcadores moleculares en
relacién con el segundo.

Si bien, los distintos enfoques utilizados para estimar la magnitud y la temporalidad del
cambio demografico coincidieron al evidenciar una expansion relativamente reciente, la
varianza asociada a tales estimaciones fue extremadamente amplia (Anexos B-C). Una
posible explicacion se debe a que a priori la divergencia entre secuencias de ADN en
estudios intrapoblacionales es baja y, por ende, la reconstruccion filogenética se sustenta
en informacion de un namero reducido de caracteres (Posada y Crandall, 2001). La propia
diversidad genética de la curvina golfina caracterizada por bajos niveles de diversidad
haplotipica pudo haber incrementado este efecto y aumentado la varianza de los

parametros de reconstruccion de historia demografica.
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Para estimar los tamafios efectivos poblacionales asociados a los valores de diversidad
genética actual y ancestral, asi como el momento exacto del inicio de la expansion, se
requiere una tasa de mutacion confiable. Tomando en cuenta las evidencias de que las
tasas de evolucion molecular tienen una fuerte dependencia de la distancia filogenética de
los taxa comparados, la mayoria de las tasas comunmente empleadas podrian estar
subestimadas en un orden magnitud o mas y con sobreestimacion de tiempos de
divergencia (Burridge et al., 2008; Ho et al., 2011). Al no contar con una tasa de mutacién
especifica para la curvina golfina, esta se infirié a través de simulaciones en DIYABC
(Anexo E). La tasa estimada resultd ser mucho mas rapida en comparacion a las tasas
normalmente empleadas para peces (e.g. Valenzuela-Quifionez et al., 2016; Allio et al.,
2017). Una tasa tan alta para el marcador usado podria atribuirse a la hipervariabilidad de
la RC-ADNmt y a la expansion subita de la poblacion (Aris-Brosou y Excoffier, 1996;
Vignaud et al., 2014). Esta es una primera estimacion del parametro de evolucion
molecular para la especie, por lo que los resultados derivados del uso de este deben usarse
con cautela y requiere de una aproximacion mas robusta.

A pesar de contar con una muestra considerablemente grande, debido a la incertidumbre
alrededor del valor de diversidad genética ancestral y de la tasa de mutacion, la estimacién
de los parametros Nanc, Nact/Nanc ¥ €l tiempo del cambio demogréafico también deben ser
interpretados con cautela. Independiente a la tasa de mutacion usada, los parametros
escalados de diversidad genética actual exhibieron valores mayores a los ancestrales, lo
que valida el escenario de expansién poblacional y su magnitud. Las estimaciones

promedio Ner actual para la poblacion de curvina golfina variaron entre 225 y 3,750
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hembras (Tab. 2), que al considerar una proporcion de sexos equilibrada corresponderian
a un total de 450 y 7,500 individuos. Aunque las estimaciones Ne actual mostraron
intervalos de confianza amplios, estos concuerdan con las obtenidas previamente para la
especie (Arce-Valdés, 2018) y estan en el mismo orden de magnitud que las reportadas en
otras poblaciones de peces (Chapman et al., 2011; Valenzuela-Quifionez et al., 2014).

Las estimaciones de tamafio efectivo poblacional de curvina golfina resultaron en
promedio cuatro dérdenes de magnitud inferiores a las del tamafio censal de adultos
reportado (Tab. 2). Valores bajos de Ne/N¢ han sido reportados en muchas otras especies
de peces marinos (Turner et al., 2002; Gomez-Uchida y Banks, 2006; Hauser y Carvalho,
2008; Larsson et al., 2009) y se atribuyen generalmente a la ocurrencia de fluctuaciones
en el tamafo poblacional por causas naturales o antropogénicas (sobreexplotacion o
deterioro del habitat), a una proporcién desigual de sexos y/o a una varianza alta en el
éxito reproductivo individual, como consecuencia de una curva de supervivencia tipo IlI
(Hare et al., 2011; Marandel et al., 2019). Dado que no existe evidencia de una proporcion
de sexos sesgada para la especie (Gherard et al., 2013), los valores tan bajos de la relacion
Ne/Nc en curvina golfina podrian deberse méas probablemente a fluctuaciones
poblacionales, al sesgo en el éxito reproductivo (Hare et al., 2011; Hoban et al., 2013), 0

bien a una combinacidon de estos factores en el reclutamiento (Waples y Naish, 2009).

7.1 Fluctuaciones en el tamaiio poblacional

Desde su formacion, el Golfo de California se ha caracterizado por presentar procesos
dindmicos complejos que llevaron, hace aproximadamente 3.6 Ma a la formacion de nueva

corteza oceanica localizada en pequefias cuencas en la parte sur del golfo (DeMets, 1995;
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Ledesma-Vazquez, 2002). Es hasta entonces que los scidnidos que se originaron en la
region Pacifico Oriental - Atlantico Occidental antes del cierre del Istmo de Panama (Lo
et al., 2015), pudieron haber ingresado al golfo. La filogenia molecular de las especies del
género Cynoscion (Vergara-Chen et al., 2009, Rios-Medina, 2012) apuntan a que la
especie mas cercana a la curvina golfina es la curvina rayada (Cynoscion reticulatus);
especie que se distribuye desde Colombia hasta la porcion sur de la Peninsula de Baja
California y en todo el Golfo de California. La naturaleza endémica de la curvina golfina
hace suponer que esta pudo haber divergido de la curvina rayada o de un ancestro comun
de ambas, aislandose posteriormente en la porcion norte del Golfo de California.

Ante la ausencia de registros fosiles de la especie, la Unica evidencia de la ocurrencia y
abundancia histdrica de la curvina golfina la aportan los vestigios arqueoldgicos del uso
de los recursos pesqueros por los habitantes de la region costera. A la fecha solo se han
encontrado otolitos de curvina golfina en concheros de la region norte del Golfo de
California. La presencia de otolitos de varias especies de scianidos, es comun en los
concheros de la regién de hace 6,500 y 6,000 afios, periodo para el que ya se habian
estabilizado los niveles de mar después del ultimo méaximo glaciar (Mitchell et al., 2015;
Ainis et al., 2021). En estos concheros se encontrd evidencia del uso de scianidos como
el chano nortefio (Micropogonias megalops), la totoaba (Totoaba macdonaldi), la curvina
boca naranja (Cynoscion xanthulus) y otras curvinas, pero no de curvina golfina (Mitchell
et al., 2015). En contraste, los otolitos de curvina golfina fueron los mas abundantes en
los concheros de hace 600, 450, 210 y 100 afios (Celis-Hernandez, 2010; Ritter, 2018) en

los que aparecen otolitos de chano nortefio y totoaba en proporciones parecidas a las que
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se han reportado recientemente en estudios de abundancia de larvas y reportes de la
biomasa disponible de estas especies (Arzola-Sotelo et al., 2018; Garces-Rodriguez et al.,
2018; Camacho-Gastélum et al., 2020; Enciso-Enciso et al., 2020).

Aparentemente los cambios temporales de abundancia relativa de la curvina golfina se
dan en respuesta a fluctuaciones climaticas y oceanograficas de gran escala, tal y como se
ha observado en otras especies de la megafauna del Golfo de California (Valenzuela-
Quifionez et al., 2014; Rivera-Leon et al., 2019). Desde el Holoceno medio (~7,500 afios
atras) hasta la actualidad, la mayor variabilidad climética interanual en la region ha estado
dominada por eventos El Nifio-Oscilacién del Sur (ENOS; Paez-Osuna et al., 2016). Sin
embargo, de acuerdo con estudios paleoclimaticos, hace entre 7,000 y 3,000 afios el clima
del Golfo de California era calido y con menor productividad (Douglas et al., 2001) y no
fue sino hasta hace 2,800 afios que se establecieron las condiciones oceanograficas
actuales que hacen del Golfo de California un sistema sumamente productivo (Barron et
al., 2004) excepto por un periodo célido de muy baja productividad e incremento de
salinidad hace unos 800 - 1,100 afios (periodo calido medieval).

Este escenario es congruente con la evidencia que aporté Arce-Valdés (2018) de un
posible cuello de botella en la poblacion de curvina golfina hace 20,000 afios, la expansion
demogréafica de hace 208 - 330 afios inferido en este estudio, y con las observaciones
recientes de correlacion positiva entre el indice ENOS multivariado, la temperatura
superficial del mar y la biomasa aprovechable de la especie (Erisman et al., 2021). El
colapso anecdotico de la poblacion de esta especie, a mediados del siglo pasado (Roman-

Rodriguez, 2000), aparentemente es mas un reflejo de la variabilidad ambiental que
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producto de una sobreexplotacion. De hecho, la poca informacion disponible sugiere que
no existia una pesqueria formal o dirigida sobre esta especie (Staff of the Bureau of Marine
Fisheries, 1949; Roman-Rodriguez, 2000) ademas de que el andlisis de demografia
historica no aportd evidencia que sustente un cambio demogréafico en la escala temporal

de los impactos antropogénicos (pesca o represamiento del Rio Colorado).

7.2 Sesgo en el éxito reproductivo

Valores de Ne y razones Ne/Nc¢ bajos se han asociado comunmente con la reduccion de la
variacion genética producto de la extraccion de individuos o la alteracion del habitat, lo
que puede resultar en depresion por endogamia y la pérdida de potencial adaptativo
(Gomez-Uchida y Banks, 2006; Niwa et al., 2017). Esta preocupacion se asocia
particularmente con especies marinas sobreexplotadas, con alta fecundidad y un gran
sesgo en el éxito reproductivo (Niwa et al., 2017; Waples et al., 2018). La curvina golfina
es una especie con fecundidad alta (Gherard et al., 2013) y, de acuerdo con los resultados
del presente estudio, exhibe una razén Ne/N¢ extremadamente baja.

En general, en las poblaciones de peces marinos con bajas razones Ne/N¢, 10s jovenes que
sobreviven y se reclutan descienden de un numero reducido de individuos a pesar de que
en las agregaciones reproductivas participen muchos individuos. Es decir, una pequefia
fraccion de adultos fértiles a la mayoria de los individuos de la poblacion (Hedgecock,
1994). Aunado a un evento de cuello de botella histérico, esto podria explicar los niveles
de moderados a bajos de diversidad genética que se han observado en la curvina golfina

particularmente asociados con la sobrerrepresentacion de uno de los linajes maternos.
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Cuando en el proceso de reclutamiento en especies muy fecundas se presenta una
supervivencia diferencial de la progenie, el sesgo en el éxito reproductivo (SER) generara
muchos hermanos completos y/o medios hermanos, incrementando el nivel de parentesco
y reduciendo Ne. Caso contrario, en poblaciones disminuidas, en las que ocurre un
reclutamiento bajo, los individuos tendrdn poca progenie, por ende habra menos
parentesco entre la progenie, manteniendo los niveles de diversidad genética o incluso
incrementandolos (Niwa et al., 2017). Estudios recientes han reportado poblaciones
disminuidas o temporalmente estables en su diversidad genética, pero con valores de Ne
grandes a pesar de una evidente sobreexplotacion pesquera y severas reducciones en N¢
(Larsson et al., 2009; Cuveliers et al., 2011; Laconcha et al., 2015). Esto sugiere que, en
poblaciones muy disminuidas, los niveles de diversidad genética podrian mantenerse
estables ya que la poblacién exhibiria periodos prolongados de reclutamiento bajo.

Aunque en la poblacion de curvina golfina no se detectaron cambios en la diversidad
genética a lo largo de las Gltimas 10 temporadas de pesca analizadas, el diagrama de
horizonte bayesiano evidencio una posible reduccion en Ne durante ese periodo. Esto
pudiera estar asociado a periodos de reclutamiento excepcionales que, aunque
mantendrian los niveles de abundancia y los volumenes de captura relativamente
constantes, pudieran estar incrementando el nivel de parentesco y reducir el potencial

adaptativo a largo plazo.

7.3 Implicaciones en el manejo de la pesqueria

Al comparar los indices de diversidad (h y z) obtenidos en este estudio con lo reportado

para otras especies de scianidos que también son de importancia comercial (Anexo A,
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Tab. A4), se encontrd que la curvina golfina tiene los niveles de variabilidad genética mas
bajos reportados hasta el momento. El presente estudio se caracteriza por poseer un
tamafo de muestra representativo de la poblacién y con una cobertura temporal extendida,
lo cual valida estas comparaciones y aumenta la preocupacion sobre la conservacion de
esta especie. Estos resultados resaltan la necesidad de prestar atencion en la elaboracién
de las estrategias de gestion para su aprovechamiento, con especial atencion en la
interpretacion de las tendencias actuales e historicas de la poblacion. Ademas, serviran
como linea base en futuras evaluaciones de Ne y la razon Ne/N¢ en la curvina golfina.
Tradicionalmente, las pautas de conservacion para evaluar el tamafio minimo viable de la
poblacién, han sugerido el uso de la regla 50/500 con razones Ne/N¢ de 0.1 - 0.2, segun la
historia de vida de las especies (Frankham et al., 2014). Al considerar los valores
promedio, todas las estimaciones de Ne no solo cumplen con la regla 50/500 (Franklin,
1980), adoptada por la IUCN como criterio de evaluacion para el tamafio minimo viable
de una poblacién, sino también con una propuesta ajustada a 100/1,000 (Frankham et al.,
2014). De acuerdo con estas reglas, un tamafio minimo de 50 - 100 individuos evitaria los
efectos nocivos de la depresion por endogamia, mientras que 500 - 1,000 individuos
retendrian la variacion genética adaptativa para contar con potencial adaptativo a largo
plazo (Lynch y Lande, 1998; Frankham et al., 2014).

Para fines de gestion, las estimaciones de Ne aportan informacidn que permitira establecer
un marco de referencia para comprender bajo que escenarios las fluctuaciones naturales o
la sobrepesca impactan en el reclutamiento y en la relacién Ne/N¢ de las poblaciones

naturales, Partiendo de este supuesto, si la manera de detectar los eventos SER depende
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de la intensidad del reclutamiento, sera necesario incluir aproximaciones que de forma
independiente permitan evaluar la abundancia del recurso en funcién de los niveles de
parentesco entre la progenie. Una de las alternativas mas viables para obtener esta
informacién en el futuro cercano es el analisis de captura-recaptura genética por
parentesco. Método que permite analizar mediante marcadores genéticos y estrategias de
genotipificacion masiva (e.g. microhaplotipos; Baetscher et al., 2018), los niveles de
parentesco entre una muestra de adultos reproductores y la progenie de una cohorte en
particular (Bravington et al., 2016), donde la probabilidad de encontrar hermanos o
medios hermanos estara en funcion de la intensidad del SER vy se reflejara en Ne/Nc.

La aparente estabilidad en la diversidad genética y la sefial histdrica de expansion
demogréfica en la poblacién de la curvina golfina sugieren que esta no se ha visto afectada
en forma significativa por las practicas pesqueras desarrolladas en torno a su
aprovechamiento comercial, las cuales en ocasiones se han sefialado como insostenibles.
Su tamafio efectivo poblacional actual puede considerarse suficiente para asegurar su
persistencia tanto a corto como a largo plazo bajo las condiciones ambientales actuales.
Sin embargo, dado que las fluctuaciones historicas de la poblacion parecen responder
principalmente a la variacion climética y a las caracteristicas oceanogréaficas de la region,
gue, en adicion a las perturbaciones antropogénicas, podrian resultar en cambios
irreversibles en la composicion genética de la especie. La sobrerrepresentacion de uno de
los linajes maternos y la evidencia de una tendencia negativa en el tamafo efectivo
poblacional durante la Gltima década indican que, a pesar de que curvina golfina sigue

siendo abundante, la varianza tan amplia en el éxito reproductivo podria resultar un factor
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determinante en la pérdida de salud genética de la especie a largo plazo. Bajo esta
perspectiva, su estatus como especie vulnerable esta mas que justificado, pero la falta de
control sobre la pesca INDNR podria reducir el tamafio efectivo de la poblacion més alla
de los niveles promedio histdricos y con ello disminuir su resiliencia.

Destaca en particular la comparacion con la poblacion de totoaba (Totoaba macdonaldi);
scianido también endémico del Golfo de California, con una poblacion panmictica y cuya
historia de vida y sobreexplotacion comercial son sumamente parecidas a la de curvina
golfina (Cisneros-Mata et al., 2021). La totoaba, pese a haber estado considerada en
peligro critico de extincion durante los dltimos 45 afios, posee niveles de diversidad
genética al menos dos veces mayores a los de la curvina golfina (Enriquez-Paredes, datos
no publicados). Ademas, se han reportado signos de recuperacion para su poblacion
(Valenzuela-Quifionez et al., 2016; Rodriguez-Garcia et al., 2020), con lo que se ha
planteado la reapertura de esta pesqueria.

Lograr la sustentabilidad de la pesqueria de curvina golfina implica un gran reto y para
lograrlo es necesaria la participacion de todos los actores involucrados. Las medidas de
conservacion a corto plazo deben no solo centrarse en la eliminacién de la pesca ilegal de
esta y otras especies, sino en un plan de diversificacion de las pesquerias en la region y de
estrategias para darle un valor agregado a los productos de la pesca. Esto permitiria
disminuir el esfuerzo pesquero sobre la curvina golfina, mejorar los ingresos de las

comunidades y sumar en los esfuerzos de conservacién en la region.
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10. Pies de figura

Figura 1. Distribucion geogréafica conocida (a); modificada de Rowell et al. (2017) y
produccion historica anual de la curvina golfina en el Alto Golfo de California (b);
construido a partir de DOF (2012), Roman-Rodriguez (2000), Ruelas-Pefia et al. (2013),
Mendivil-Mendoza et al. (2018) y EDF, 2020. La linea roja representa la cuota total
permisible, por temporada de pesca, reportada en el Diario Oficial de la Federacion para
la curvina golfina.

Figura 2. Variacion temporal de los indices de diversidad genética mitocondrial de la
curvina golfina para las muestras obtenidas en el periodo 2008-2020. La diversidad
haplotipica (h) representada en el eje de ordenadas principal y la diversidad nucleotidica
(7n) en el eje secundario de ordenadas. EI marcador central corresponde a la media y las
lineas a la desviacion estandar.

Figura 3. Red de expansion minima de haplotipos obtenida a partir de la region control
del ADN mitocondrial (RC-ADNmt) de ejemplares de la curvina golfina. Los circulos
representan a los haplotipos con tamarios proporcionales a su frecuencia en la muestra
total.

Figura 4. Magnitud del cambio demogréfico en la poblacién de curvina golfina inferida
en Migraine. Superficie de Maxima Verosimilitud (SMV) para los valores de diversidad
genética ancestral (fanc = 2Nancll; €je de ordenadas) y actual (fact=2Nactil; eje de abscisas).
Los ejes se muestran en escala logaritmica.

Figura 5. Andlisis de componentes principales (C.P) de los seis escenarios en
competencia mediante DIYABC. Las estadisticas de resumen basadas en 500,000
simulaciones muestran el ajuste entre los conjuntos de datos simulados para cada
escenario y el conjunto de datos observados (circulo naranja).

Figura 6. Diagrama de horizonte bayesiano (DHB) que muestra el cambio del tamafio
efectivo poblacional de hembras (Ner) de la curvina golfina. El inicio del cambio
demografico en el tiempo se estimé usando una tasa mutacional de 1.7x 10 cambios por
sitio por generacion. El eje de las abscisas muestra los afios antes del presente y el eje de
las ordenadas corresponde a los cambios de Nef en el tiempo. La linea sélida azul es la
media estimada y la superficie suavizada muestra los IMDP al 95%.
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11. Lista de tablas

Tabla 1. Nimero de ejemplares de curvina golfina muestreados por afio y lugar de procedencia del
material biolégico.

Afo Procedencia* Localidad** N
2008 Arribo SF 93
2009 Arribo-Pescaderia SC-SF 110
2010 Arribo-Pescaderia SC-SF-AG 129
2011 Arribo-Pescaderia SC-SF-AG 100
2012 Arribo-Pescaderia SC-SF-AG 129
2013 Aseguramiento PROFEPA AG 522
2017 Pescaderia-Aseguramiento FGR AG 143
2018 Pescaderia SC-AG 175
2019 Pescaderia-Aseguramiento FGR AG 198
2020 Pescaderia AG 118
Global AG 1,717

*Las muestras se obtuvieron de diversas fuentes: Arribo comercial de la pesqueria en playa
(Arribo); toma de muestras en mercados locales (Pescaderia) y aseguramientos realizados por la
Procuraduria de Proteccion al Ambiente (Aseguramiento PROFEPA) o la Fiscalia General de la
Republica(Aseguramiento-FGR).

**SC; Golfo de Santa Clara, Sonora., SF; San Felipe, Baja California., y AG; Alto Golfo de
California, México.
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Tabla 2. Estimaciones del tamafio efectivo de hembras, ancestral (Nef.anc) Y actual (Net.act), razén de cambio
de Ner (Nacvanc), tiempo (t) en afios desde que empezd el cambio v la relacion del tamafio efectivo poblacional
actual (Ne-act) €n comparacion al tamafio censal (N¢), con los distintos métodos de inferencia utilizados en
este estudio para la curvina golfina.

Método Nef-anc Nef-act Nact/anc t (aﬁos) Ne-act/Nc
Frecuencia de haplotipos
Cambio Temporal 225
] (144 - 325) ] ] 0.00008
Diferencias pareadas
Arlequin 0.1 249 2,547 330 0.00009
(ICos%) (0 - 50) (44 - 88,628) (438 - 889,754)  (0-1,115,984) '
Superficie de méaxima verosimilitud
Migraine 18 886 50 279 0.00032
(ICo5%) (0-199 (537 - 1,465) (3 - 14,650) (43 - 2,344) '
Calculo bayesiano
DIYABC 88 3,750 42 208
(IMDPéss) (51-130) (3,470 - 4, 040) (26 -79) (128-287) 000134
Diagrama de horizonte bayesiano
Beast 646 782 1.2 247 0.00023
(IMDPgsg) (29 - 2,072) (79 - 2,273) (1-78) (128 - 288) '
1201
1202
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13. Material suplementario (Anexos)

13.1

Anexo A

Resumen de los estadisticos basicos de la diversidad genética, la frecuencia relativa de los

haplotipos identificados y el criterio para seleccionar el modelo de sustitucion de mejor

ajuste con las caracteristicas del conjunto de secuencias de la RC-ADNmt obtenidas de

curvina golfina para el periodo 2008-2020.

Tabla Al. Resumen de los estadisticos descriptivos de la diversidad genética de la RC-ADNmt de C.
othonopterus en el periodo comprendido de 2008 a 2020.

Afio N Np Hy h n ts tv S D Fs
2008 93 19 18 0.592+0.060 0030+0.0023 16 1 16 -2.00 -1.94E+01
2009 110 14 12 0.465%0.059 0022+0.0019 11 2 13 -1.95 -1.28E+01
2010 129 20 15 0.537+0.053 0025+0.0021 17 3 19 -2.18 -2.24E+01
2011 100 11 10 0.461%0.061 0021 +0.0018 11 1 12 -1.94 -8.40E+00
2012 129 16 13 0.506+0.054 0028 +0.0022 16 4 19 -2.10 -1.30E+01
2013 522 32 14 0.487+0.027 0025+0.0020 26 7 32 -2.21 -3.40E+38
2017 143 18 13 0.494+0.051 0026 +0.0021 17 6 22 -2.26 -1.75E+01
2018 175 20 13 0.475+0.047 0022+0.0019 19 2 21 -2.25 -2.33E+01
2019 198 21 13 0.470%0.044 0020+0.0018 18 1 17 -2.06 -2.62E+01
2020 118 23 19 0.590+0.054 0030+0.0023 17 3 19 -2.09 -2.65E+01
Global 1717 47 15 0.499+0.015 0026 +0.0021 32 9 39 -2.12 -3.40E+38

N=tamafio de muestra, Ny= nimero de haplotipos, H,= riqueza haplotipica con un tamafio minimo de
muestra de 93, h= diversidad haplotipica, z,=diversidad nucleotidica, ts= nimero de sustituciones, tv=
namero de transversiones, S= sitios polimorficos, D = D de Tajimay Fs = Fs de F. Tanto para D como
para Fs todos los valores fueron negativos y significativos (p < 0.01).
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Figura Al. Mapa de calor que compara la frecuencia relativa de los 47 haplotipos de la curvina golfina
descritos para el periodo 2008-2020. En la paleta de color el tono azul intenso denota frecuencias altas y

los tonos azules tenues corresponde a las frecuencias mas bajas.
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Tabla A2. Ajustes de maxima verosimilitud para 24 modelos de sustitucion nucleotidica. Se
considera que los modelos con las puntuaciones del criterio de informacion bayesiano (BIC) mas
bajos describen mejor el patrén de sustitucidn. Para cada modelo, también se presenta el valor del
criterio de informacion de Akaike (AlICc), el valor de probabilidad maxima (InL), sitios invariantes
y el valor de Gamma. Negrita: modelo seleccionado en el presente estudio.

Modelo Parametros BIC AlCc InL Invariante Gamma
T92+G 3434 46698.477  8436.635 -761.341 n/a 0.253
T92 3433 46701.591  8450.878 -769.476 n/a n/a
T92+1 3434 46704.337  8442.495 -764.271 0.435 n/a
T92+G+l 3435 46705.901  8432.930 -758.475 0.545 0.883
HKY+G 3436 46710.010  8425.911 -753.952 n/a 0.229
HKY 3435 46717.962  8444.991 -764.506 n/a n/a
K2+G 3433 46719.701  8468.987 -778.530 n/a 0.284
HKY+I 3436 46720.125  8436.026 -759.010 0.435 n/a
HKY+G+l 3437 46720.493  8425.265 -752.616 0.564 0.853
TN93+G 3437 46721.379  8426.152 -753.059 n/a 0.206
K2 3432 46724.152  8484.567 -787.334 n/a n/a
K2+l 3433 46727.726  8477.013 -782.543 0.435 n/a
TNO93 3436 46730.417  8446.318 -764.156 n/a n/a
K2+G+l 3434 46731.042  8469.200 -777.623 0.513 0.918
TNO3+G+I 3438 46731.774  8425.418 -751.679 0.583 0.884
TNO3+I 3437 46732.193  8436.965 -758.466 0.435 n/a
GTR+G 3440 46749.237  8420.624 -747.255 n/a 0.170
JC+G 3432 46749.757  8510.172 -800.136 n/a 0.286
JC 3431 46754.148  8525.692 -808.909 n/a n/a
JC+I 3432 46757.745  8518.160 -804.130 0.435 n/a
GTR+G+I 3441 46760.508  8420.766 -746.312 0.598 0.857
JC+G+I 3433 46761.113  8510.400 -799.237 0.511 0.921
GTR 3439 46764.069  8446.584 -761.248 n/a n/a
GTR+I 3440 46765.159  8436.546 -755.216 0.435 n/a
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Tabla A3. Diferenciacion por pares entre clases anuales en el periodo 2008-2020 para la poblacion de la curvina
golfina. Fsr por pares calculados en el AMOVA por encima de la diagonal y en italicas. VValores de p mostrados
por debajo de la diagonal.

p o 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2017 2018 2019 2020
2008 - -0.00275 -0.00186 -0.00287 -0.00226 -0.00087 -0.00386 0.00135 -0.00137 -0.00470
2009 0.69369 - -0.00005 -0.00288 0.00270 -0.00078 0.00008 -0.00132 -0.00175 -0.00233
2010 0.52252 0.37838 - -0.00316  0.00155 -0.00108 -0.00175 -0.00451 -0.00103 -0.00276
2011 0.70270 0.73874 0.76577 - 0.00074 -0.00152 -0.00146 -0.00221 0.00005 -0.00251
2012 0.66667 0.18018 0.24324  0.36937 - -0.00212 -0.00594 0.00399 0.00074 -0.00499
2013 0.47748 0.55856 0.58559  0.66667  0.79279 - -0.00316 -0.00012 -0.00132 -0.00292
2017 0.77477 0.45045 0.67568  0.6036  0.99099  0.99099 - 0.00022 -0.00206 -0.00531
2018 0.27928 0.56757 0.99099 0.69369 0.11712 0.39640  0.46847 - -0.00172 -0.00129
2019 0.6036  0.58559 0.63964 0.39640 0.31532 0.81982 0.80180 0.75676 - -0.00259
2020 0.95495 0.70270 0.76577 0.60360 0.95495 0.92793  0.99099 0.61261 0.74775 —

*Todos los valores de Fst fueron no significativos.
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Tabla A4. indices de diversidad genética mitocondrial reportada para especies de scianidos de importancia
comercial. Se indica su estado de conservacion en la lista roja de la IUCN, el tamafio de muestra (N), el
numero de haplotipos (Nh), los indices de diversidad haplotipica (h) y nucleotidica (z) y la referencia del

estudio consultado.

Especie IUCN* N Nn h T Referencia
Cynoscion othonopterus VU 1,717 47 0.50 0.0025 Este estudio
Cynoscion othonopterus VU 92 23 0.69 0.0040 Rios-Medina. 2012
Cynoscion acoupa LC 297 83 0.89 0.0030 Rodrigues et al., 2008
Cynoscion nebulosus LC 280 60 0.85 0.0060 Anderson y Karel, 2009
Cynoscion guatucupa NE 92 31 0.82 0.0040 Alonso y Fernandez, 2015
Cynoscion reticulatus LC 120 55 0.99 0.0160 Enriquez-Paredes, no publicado
Cynoscion reticulatus LC 42 31 0.99 0.0160 Rios-Medina. 2012
Cynoscion xanthulus DD 61 16 0.79 0.0084 Enriquez-Paredes, no publicado
Totoaba macdonaldi VU 2,453 243 0.97 0.0120 Enriquez-Paredes, no publicado
Aplodinotus grunniens LC 126 11 0.73 0.0036 Chong y Roe, 2018
Menticirrhus americanus LC 224 113 0.84 0.0048 dos Santos et al., 2017
Larymichtys polyactis NE 127 125 1.00 0.0130 Wu, 2012
Atractosion aequidens VU 104 32 0.85 0.0050 Henriques et al., 2014
Collichtys lucidus NE 151 55 0.89 0.0340 Song et al., 2014
Atractosion nobilis LC 59 32 096 0.0100 Rios-Medina, 2008
Nibea albiflora NE 65 37 097 0.0080 Han et al., 2008b
Pennahia argentatus NE 132 113 1.00 0.0260 Han et al., 2008a
Sciaenops ocellatus LC 209 134 0.98 0.0300 Seyoum et al., 2000
Miichthys miiuy DD 76 65 0.99 0.0097 Cheng et al., 2011
Plagioscion squamosissimus LC 57 7 0.69 0.0236 Panarari-Antunes et al., 2012
Macrodon ancylodon LC 130 43 0.91 0.0185 Santos et al., 2006
Macrodon atricauda. NE 266 85 0.80 0.0025 Rodrigues et al., 2014
Nibea miichthioides NE 20 5 0.79 0.0028 Chai et al., 2013
Micropogonias furnieri LC 149 5 039 0.0117 Puchnick y Levy., 2006
Argyrosomus japonicus EN 20 9 081 0.0045 Chai et al., 2013
Johnius grypotus LC 137 60 0.86 0.0045 Zhao et al., 2017

*IUCN: Not Evaluated (NE), Data Deficient (DD), Least Concern (LC), Near Threatened (NT), Vulnerable
(VU), Endangered (EN), Critically Endangered (CR), Extinct in the Wild (EW) and Extinct (EX). Todos
los estados de conservacion se muestran con sus siglas en inglés.
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13.2 Anexo B

Como analisis exploratorio para conocer la historia demogréafica de la curvina golfina se
realizaron diversas simulaciones de la distribucion de diferencias pareadas (DDP) entre
haplotipos empleando DnaSP (Fig. B1l). Se probaron escenarios de equilibrio
demogréfico, reduccion y expansion poblacional, con distintas magnitudes de cambio de
Ne (Nact/anc).

El analisis de DDP preliminar soporta un escenario de expansion para la curvina golfina,
dado que es el escenario con mejor ajuste con el conjunto de datos observados. Sin
embargo, con este analisis no fue posible diferenciar entre una expansion de 15y 3,000

veces el cambio de Ne.

Figura B1. Andlisis DDP con diferentes escenarios demograficos y la distribucion observada para la
curvina golfina en el periodo 2008-2020 realizado en DNAsp.
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Los resultados anteriores evidenciaron un escenario de expansion poblacional para la
curvina golfina, sin embargo, la magnitud del cambio y la temporalidad ain no estan bien
definidas, por tal motivo se procedio a reevaluar el escenario utilizando Arlequin, que
ofrece mayor soporte estadistico en las estimaciones. El analisis se realiz6 con 10,000

permutaciones.

Tabla B1. Distribucion de frecuencias del nimero de diferencias pareadas esperadas bajo una
expansion demografica subita descrito para la poblacion de la curvina golfina a partir de la
secuencia de la RC-ADNmt. Se indican los valores de la prueba de bondad de ajuste de la
suma de desviaciones cuadradas (SDC) y el indice de irregularidad de Harpending (r) con el
valor de p asociado para probar la significancia estadistica de la prueba.

. . Simuladas a partir del Media de las modeladas
Diferencias Observadas o, . .
modelo de Expansion mediante método Bootstrap

0 738,537 782,217 742,028
1 482,425 361,554 481,766
2 172,156 221,516 186,590
3 61,072 82,234 50,409
4 15,480 20,957 10,392
5 2,918 4,045 1,728
6 478 595 241
7 120 65 29
8 0 4 3

SDC 0.000017 (p=0.74)

r 0.081299 (p = 0.66)

Tabla B2. Parametros demograficos estimados bajo el enfoque de la prueba de DDP. Se muestran los
parametros de diversidad escalada a la tasa de mutacion (6) y el parametro de tiempo (z), con los valores
estimados, la media y los IC al 95% con el método de percentiles.

Parametro Estimados Percentil Inferior Percentil Superior Media

T 0.844 0 2.967 1.102

Oanc 0.001 0 0.515 0.074

Oact 2.547 0.447 907.549 78.337
Diferencias promedio 0.740 0.192 1.875 0.787
Sitios polimdrficos 39 8 23 14.892
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13.3 Anexo C

La simulacion mediante algoritmos de superficie de maxima verosimilitud (SMV) fue
precedida por diversos analisis exploratorios (Tab. C4.), mediante los cuales se definieron
las condiciones adecuadas para utilizar este enfoque. Primero, la comparacién entre el
modelo exponencial y discreto para explicar el cambio en el tamafio poblacional
proporciono resultados muy parecidos. Aungue en exploraciones posteriores el modelo
exponencial mostro menor varianza con respecto al discreto, especificamente en la
estimacion del tamafio ancestral.

Migraine se basa en el modelo de sitios infinitos (Infinite Sites Model; ISM por sus siglas
en inglés, Kimura, 1969) para el analisis de datos de secuencias. Sin embargo, existen dos
razones por las cuales los conjuntos de secuencias pueden no ajustarse al ISM: i) los sitios
pueden mostrar méas de dos estados nucleotidicos, o ii) las comparaciones por pares de
sitios pueden no cumplir con la prueba de los cuatro gametos (Rousset et al., 2018). Por
lo que se generaron dos conjuntos de datos, en el primero se eliminaron sisteméaticamente
los sitios incompatibles para todos los individuos (resultando en un fragmento de 296-pb;
n=1,717; 31 haplotipos), para el segundo, se eliminaron los haplotipos con sitios
incompatibles (resultando en un fragmento de 300-pb; n= 1,667; 35 haplotipos). Dicho
procedimiento se efectud en Nexus2GP (Rousset et al., 2018; Leblois et al., 2020).

En conjunto, se determind que, al usar el modelo exponencial y al eliminar sitios
incompatibles, los resultados tienden a presentar menor variacién. Adicionalmente, se
identificd que al definir limites estrechos para la SMV de los parametros explorados, los

resultados tienden a ser mas congruentes entre iteraciones.
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Tabla C1. Resumen de los analisis exploratorios usando algoritmos de superficie de

méaxima verosimilitud (SMV) implementados en Migraine.

Modelo y edicién de Iteraciones  2Nancu 2Nactu Nact/anc
secuencias
Modelo exponencial Iterl 1.02E-01 9.954 9.70E+01
Sitios removidos Iter2 1.26E-01 9.745 7.70E+01
Iter3 5.46E-04 9.481 1.74E+04
Iter4 4.35E-04 9.644 2.22E+04
Iter5 9.32E-05 9.563 1.03E+05
Iter6 9.31E-05 9.563 1.03E+05
Modelo exponencial Iterl 1.11E-02 10.74 9.68E+02
Haplotipos removidos Iter2 2.57E-03 10.82 4.22E+03
Iter3 1.27E-02 10.79 8.52E+02
Iter4 3.40E-06 10.40 3.06E+06
Iter5 7.70E-07 11.46 1.49E+07
Iter6 3.80E-07 10.87 2.86E+07
Iter7 2.40E-07 10.92 4.61E+07
Iter8 7.00E-08 10.84 1.47E+08
Iter9 7.00E-08 10.89 1.47E+08
Modelo discreto Iterl 0.00E+00 8.850 4.32E+09
Sitios removidos Iter2 8.02E-03 8.888 1.11E+03
Iter3 5.84E-03 8.786 1.51E+03
Iter4 8.33E-04 8.716 1.05E+04
Iter5 3.70E-03 8.595 2.32E+03
Iter6 3.70E-03 8.595 2.32E+03
Modelo discreto Iterl 1.00E-08 8.765 6.02E+08
Haplotipos removidos Iter2 1.64E-04 8.588 5.25E+04
Iter3 0.00E+00 8.923 5.36E+09
Iter4 1.06E-04 8.803 8.28E+04
Iter5 1.00E-06 8.920 8.90E+06
Iter6 1.00E-06 8.921 8.90E+06

Con base en las simulaciones exploratorias, en la Tabla C1 se muestra la configuracion

final para el analisis bajo el enfoque de SMV realizado para conocer los tamafios efectivos,
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el evento demografico que mejor describa los niveles de diversidad actuales y la magnitud

del cambio que sufrio la poblacion de la curvina golfina.

Tabla C2. Descriptivos y resultados de la simulacién global con las secuencias de la RC-ADNmt de la
curvina golfina en el analisis realizado en Migraine. Se muestran los valores de tamafio efectivo ancestral
(2Nanctt), actual (2Nacye), el parametro de tiempo en generaciones (Dg/2N) y el valor compuesto Nact/anc,
asociados a cada iteracion (No. iteraciones).

Configuracion analisis No. iteraciones 2Nanctt 2Nacit Dg/2N Nact/anc
Simulacion global Resultl 2.05 6 0.32 3
(2008-2020) Iterl 0.53 6 0.24 12
Modelo exponencial Iter2 0.46 7 0.16 16
Sitios removidos Iter3 0.43 8 0.12 18
SMV reducida Iterd 0.30 8 0.10 27
Iter5 0.26 9 0.09 33
Iter6 0.19 9 0.08 48
Iter7 0.18 9 0.08 50

Usando la misma configuracion del analisis global, se realiz la estimacion para cada
temporada de pesca en el periodo de 2008-2020. En la tabla de resultados (Tab. C3) resalta
la marcada fluctuacion entre temporadas de pesca, especialmente para el parametro

Nactane, cOn amplios intervalos de confianza.

Tabla C3. Resumen de los valores para el tamafio efectivo actual (2Nac),
ancestral (2Nanczt) y €l valor compuesto Nanc/act POr temporada de pesca para la
poblacién de la curvina golfina, ademas de los intervalos de confianza inferior
(1.1) y superior (1.S) al 95%. Nétese los intervalos de confianza notablemente
amplios para el afio 2017, marcado en negritas.

Afio 2Nancl  2Naaiit Nactianc Ll 1S
2008 0.11 13 126 4 1,639
2009 0.21 9 44 3 NA
2010 0.01 16 1,246 6 2,654
2011 0.24 7 29 2 349
2012 0.01 20 3,282 5 NA
2013 0.02 10 675 12 1,234
2017 0.02 15 901 4 14,699
2018 0.06 64 958 201 1,417
2019 0.05 12 249 6 2,509
2020 0.01 6 582 6 6,606
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Nota: El re-analisis de los genotipos multilocus (microsatélites) empleados por Arce-
Valdés (2018) a través del programa Migraine, usando la tasa de mutacion tipica para
estos marcadores (5 x 107#), result6 en una superficie de maxima verosimilitud (SMV) con
valores compuestos de diversidad actual (fact) similares a los obtenidos con las secuencias
mitocondriales (11.09 - 11.70 con microsatélites y 9.07 - 10.89 con secuencias de
ADNmMt). Estos resultados sugieren, sorprendentemente, que la tasa de mutacion del

marcador mitocondrial es similar a la de los marcadores microsatélites.
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1296 134 Anexo D
1297  Construccion de una tabla de vida para estimar la contribucion parental relativa, el tiempo

1298  generacional (G) y el factor de correccion para generaciones traslapadas (C) en la especie.
1299 A partir de una revision bibliografica exhaustiva sobre la dinamica poblacional y la
1300 estructura de edades de la curvina golfina, se construyo la tabla de vida que describe la
1301  proporcién de hembras sobrevivientes en cada clase de edad y la fecundidad promedio de
1302 cada clase (Tabla. D.1). Esta informacion se ingresa al programa Factor C (Jorde, 2012)
1303  para calcular la tasa de natalidad y la probabilidad de que cada hembra de cada grupo de

1304  edad contribuya con la descendencia de dicho afio (Clase de edad 0).

Tabla D1. Tabla de vida de la curvina golfina. Se indican en negritas los valores utilizados para
el calculo del tiempo generacional promedio (G) y el factor de correccién para generaciones
traslapadas (C).

Tasa de Fecundidad  Tasa de nacimientos Probabilidad
Edad Mortalidad supervivencia 3 71 de paternidad
_ x10° (bj) (bi) _
(1) (pi)
0+ 0 1 0 0 0
1+ 0.99 0.01 0 0 0
2+ 0.8 0.002 202 263.10305 0.52621
3+ 0.76 0.00048 338 440.24174 0.21132
4+ 0.64 0.00017 436 567.88579 0.09654
5+ 0.49 0.00009 626 815.35897 0.07338
6+ 0.45 0.00005 665 866.15609 0.04331
7+ 0.45 0.00003 705 918.2557 0.02755
8+ 0.45 0.00001 807 1051.10972 0.01051
9+ 0.45 0.00001 859 1118.83921 0.01119
1305
1306  Construccion de la tabla de vida de la curvina golfina:
1307
1308 1. Lasclases de edad, latallay los valores de mortalidad asociada a cada clase de edad se
1309 determinaron a partir de la comparacion de valores reportados para la especie y otros
1310 scianidos (Roman-Rodriguez, 2000; Hare et al., 2011; Haffray et al., 2012; Gherard et
1311 al., 2013; Enciso-Enciso, 2014; Valenzuela-Quifionez et al., 2014; Bolser et al., 2018).
1312
1313 2. Laproporcion del namero de organismos para las clases de edad de 2 a 9 afios de edad
1314 se obtuvo de la aproximacion y reconstruccion del modelo de cohortes sintéticas de
1315 curvina golfina reportada por Erisman et al. (2014; Fig. D1). A partir de la

65



1316
1317
1318

1319
1320

1321
1322
1323
1324
1325
1326
1327

1328
1329

1330

reconstruccion anterior y usando un modelo exponencial se extrapolaron los datos para

las clases de 1y 10 afios (Fig. D2), lo anterior a partir de la siguiente ecuacion:

Donde: “y” corresponde al nimero de peces y “x” representa a la clase de edad.

y = 790050621

Consecuentemente, se obtuvieron los porcentajes de abundancia correspondiente a

cada grupo. Lo anterior, al asumir una extraccion anual promedio de 1.65 millones de
individuos (100% de pesqueria) de curvina golfina, de las clases de edad de 4-9 afios
(Gherard et al., 2013) y sabiendo que estos corresponden al 15.1% del total de la
poblacién simulada en Erisman et al. (2014), se re-calcularon las abundancias
especificas por grupo de edad (1-9 afios).
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Figura D1. Aproximacion y reconstruccion del modelo sintético de cohortes de una poblacion de curvina

golfina en ausencia de presion pesquera, modificado de Erisman et al. (2014).
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Figura D2. Modelo exponencial usado para extrapolar el nimero proporcional de organismos de las clases
de edad de 1 y 10 afios de la poblacion simulada de curvina golfina a partir de la Figura D1.

4. Latasade natalidad (b)), se calcula en el programa Factor C y representa la contribucién

relativa de gametos de cada clase de edad. Para este caso se utilizaron los datos de
produccion promedio de huevecillos por clase de edad reportados para la especie
(Gherard et al., 2013; Roméan-Rodriguez, 2000).

A partir de los valores de mortalidad natural y por pesca reportados para la especie
(Roman-Rodriguez, 2000; Enciso-Enciso, 2014; Ruelas-Pefia et al., 2013), se calculo
la mortalidad estimada (M) para cada clase de edad. Posteriormente, a partir de M se
calcularon los valores de supervivencia esperada para cada clase de edad, a través de
la siguiente relacion: 1-M;, donde M es la mortalidad estimada y el subindice “”
corresponde a la clase de edad. En consecuencia, partiendo de 5 millones de ejemplares,
se simuld una poblacién con un decaimiento modulado por M en cada grupo de edad
en especifico. Finalmente, a partir de la poblacion simulada se calculd la tasa de
supervivencia especifica por grupo de edad (li).

La tasa de nacimientos reportada también como b; en la tabla de vida corresponde a los
valores ajustados por el programa Factor C, de manera que la suma li*b; =1.

La probabilidad de paternidad (pi) se obtiene de multiplicar la tasa de nacimientos por
la tasa de supervivencia especifica por clase de edad (li*bi).
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Varianza estandarizada en la frecuencia de haplotipos corregida por el tamafio de muestra:

1359 1. Secalculd la varianza estandarizada de en los cambios de la frecuencia alélica (F) entre
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cohortes usando la ecuacion 1 descrita en Turner et al. (1999):

P lz (x; — ¥1)?
K i=1 (xi +yi) /2 —x;y;

Donde: K es el numero de alelos (haplotipos), X; y yi son las frecuencias del alelo i en
el afio ty el afio t+1, respectivamente.

Se elimino la varianza atribuida al muestreo para obtener un valor de F corregido
aplicando la ecuacion 2 descrita en Turner et al. (1999):

o 1 1
28, 284

Donde: S;y S¢+150n  tamafios de muestra en las clases anualestyt+1,
respectivamente, y los términos 1/2 Sy 1/2 S¢ .1 representan la varianza esperada del
muestreo en la poblacion en cada afio.

Una vez obtenidos C (factor de correccion por generaciones traslapadas) y G (tiempo
generacional promedio), estos valores se usaron para calcular Ne con la ecuacion 3
descrita en Turner et al. (1999):

C

N, = ——
¢ 2GF

Para los valores por temporada de pesca se utilizo el valor de F’ sin promediar, pero
adicionalmente se estimaron los valores promedio globales.

Los intervalos de confianza al 95% de F’se calcularon usando la ecuacion 15 descrita

en Waples (1989).

2 ! 2 1
= X0975(m)F X0.025(m)F
n ’ n

Los valores resultantes de la formula anterior se sustituyeron en la ecuacion del inciso
3 para calcular los IC al 95% para Ne.
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1386

Tabla D2. Estimaciones de Nt por temporadas de pesca y global para la curvina golfina

1387 realizadas usando el método temporal basado en el cambio de las frecuencias de los
haplotipos. Se indican los limites inferiores (L.1) y superiores (L.S) al 95% de cada
estimacion de Ner.

1388 Clase anual F Net L Ls

2008-2009 0.0154 96 49 159

1389 2009-2010 0.0161 92 48 149

2010-2011 0.0195 76 39 124

1390 2011-2012 0.0218 67 32 115
2012-2013 -0.0005 w ® o

2013-2017 0.0105 189 112 286

1391 2017-2018 0.0115 128 70 204

2018-2019 0.0095 155 87 243

2019-2020 0.0141 104 58 163

Global* 0.0131 117 74 169

2009-2013 0.0042 472 270 730

2009-2017 0.0166 186 96 305

2013-2017 0.0105 189 112 286

Global** 0.0105 225 144 325

*Estimaciones por clases anuales consecutivas.
**Estimaciones espaciadas por cuatro afios entre clases
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13.5 Anexo E

El andlisis exploratorio en DIYABC consistio en probar escenarios demogréaficos
extremos para identificar al modelo que se ajusta mas a los datos observados. Previo a la
definicion de los valores a priori de los parametros con los que se llevaria a cabo el
andlisis, se llevaron a cabo 1 x 10° simulaciones usando diferentes modelos de mutacion:
T92+G (G = 0.25) de acuerdo a lo sugerido por ajuste al mejor modelo implementado en
MEGA X, pero ademés con HKY+G+I (G = 0.4, 1 =70%) y HKY+G (G = 0.25), HKY y
JC. El comportamiento de los modelos se explord usando tasas de mutacion de entre 1.5
x 10® y 1.5 x 10° cambios por sitio por generacion e intervalos de entre 1 y 50,000

generaciones.

Las distribuciones a priori (Tab. E1), estan basadas en estimaciones previas de Ne para la
curvina golfina (Arce-Valdés, 2018) y valores reportados para otras especies de peces con
historias de vida similares (Valenzuela-Quifionez et al., 2014; Chapman et al., 2011;

Riccioni et al., 2010).

Finalmente, el mejor ajuste se obtuvo usando tasas de mutacion de entre 1.9 x 10°y 1.5
x 10 cambios por sitio por generacion, intervalos de entre 1 y 500 generaciones y el
modelo TN92+G. Con estos parametros se contrastaron 6 escenarios con diferentes

trayectorias demogréaficas y magnitudes de cambio.
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1413

1414

1415

1416

1417

1418

1419
1420
1421
1422

Tabla E1. Valores previos de los parametros demograficos para los seis escenarios simulados en el analisis
DIYABC. Se aplico una distribucién probabilistica uniforme a todos los pardmetros, ademas se indica la
tendencia en cada uno de ellos y su soporte relativo.

Escenario Nef-anc Nef-act Tbn* Net-act / Net- Tendencia Soporte
anc
1 1-500 7,500 - 12,000 1-500 90 Expansion 00.00 %
2 1-500 5,500-7,500 1-500 70 Expansion 00.70 %
3 1- 500 500 - 10,000 1-500 40 Expansion 99.22 %
4 10,000 -15,000 100 - 1,000 1-500 0.04 Reduccion 00.00 %
5 10,000 -15,000 5,500- 7,500  1-500 0.50 Reduccion 00.00 %
6 5,000 -7,500 5500-7,500 1-500 1 Estabilidad 00.00 %

* Distribucidn probabilistica uniforme de tiempo en generaciones entre Net.ancY Nefact

Los parametros se estimaron con base en los resultados obtenidos para el escenario de
mayor soporte (Escenario 3). La Figura E1 muestra las distribuciones previas y posteriores
de los parametros demograficos de mayor interés; tamafios efectivos de la poblacién
(actual y ancestral), tiempo en generaciones y la tasa de mutacién inferida para la RC-

ADNmMt de la curvina golfina.

N ancestral [88.7] N actual [3,750]

0010 0.030
. 0.025 |-

0.020 |-

0.008 |-

0.006 |-
0.015 |-

0.010 |-
0.005 |-

0004 |-

0.002 |-

0.000 -~ 0.000 - ~ ~
0 50 100 150 200 3000 3500 4000 4500 5000
tbn [52 generaciones] M [1.61e-05]
0.020 - - - - 0.0020 . - -
00018 [
001 | 0.0016 |-
00014 - N
00012 - PN :
] ) 00010 [ S
0.0008 [ - R
0.005 - T 0.0006 |- : : ~ .
0.0004 |- - :
0.000 . . 0.0002 L . L L
0 20 ) 60 80 100 120 0000015 0000016 0000017 0000018 0000019
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Figura E1. Estimacion de distribuciones posteriores de pardmetros puntuales de los tamarfios efectivos (N
ancestral y N actual), pardmetro de tiempo en generaciones (tbn) y la tasa mutacional (useq), aplicando una
transformacion logit a los pardmetros. La estimacion estd basada en el 1% del conjunto de datos simulados
méas cercano al conjunto de datos observado (500,000 simulaciones) del mejor escenario soportado
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1423 (expansion de 40 veces) del analisis DIYABC. El eje de abscisas indica las unidades segun corresponda y
1424 el eje de ordenadas muestra la probabilidad marginal.

1425  Se realiz6 la evaluacion del modelo con los parametros obtenidos para corroborar que el
1426  conjunto de datos genéticos observados, pueden obtenerse mediante la simulacion de una

1427  expansién demografica usando los pardmetros estimados (Fig. E2, Tab. E2).

0.6 T T
Escenario 3 previo
O Escenario 3 posterior
0.4 @ Datos observados
021 1
X
S ool .
<
a)
™ g5l .
o
O
-0.4 1
-06 1
-0.8 d d ol
=2.5 -2.0 -15 -1.0 -0.5
1428 C.P. 1(74.20%)

1429 Figura E2. Prueba de verificacion del modelo aplicando un analisis de componentes principales (C.P) en el
1430 escenario mejor soportado (expansion de 40 veces Ne) en el analisis DIYABC. Las estadisticas de resumen,
1431 basadas en 500,000 simulaciones, muestran el ajuste entre los conjuntos de datos simulados (previo-
1432  posterior) y los datos observados.

1433
Tabla E1. Distribucién posterior de los parametros demograficos de la poblacion de
la curvina golfina del escenario con la probabilidad posterior méas alta (Escenario 3)
inferido en el andlisis en DIYABC utilizando datos de la RC-ADNmt.
Parametro Mediana Cuantil 0.025 Cuantil 0.975
N ancestral 8.87E+01 5.07E+01 1.31E+02
N actual 3.75E+03 3.47E+03 4.04E+03
tbn (generaciones) 5.20E+01 3.20E+01 7.20E+01
V] 1.61E-05 1.50E-05 1.86E-05
1434
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13.6 Anexo F

Se realizaron 3 reconstrucciones de DHB independientes, cada una con 500 millones de
iteraciones. Después de descartar el 25% de las cadenas como periodo de calentamiento
(burnin), se evaluaron individualmente en Tracer 1.7 para corroborar los valores de
tamafno muestral efectivo (Effective Sample Size o ESS por sus siglas en inglés) para las
distribuciones posteriores, encontrando valores de ESS >100 para cada una de ellas. Las
tendencias demograficas de los andlisis independientes fueron relativamente consistentes,

sugiriendo expansion demogréafica en los tres casos (Fig. F1).

5,000
4,000 cadena
cadenat
= cadena2
cadena3
2,000
2 r
E 1,000 /
o
§
£
g \
©
=
s}
=]
o
=}
©
a
<]
=
G
]
T
8
g 100
@
=
0 50 100 200 250

Tiempo antes del presente (afios)

Figura F1. Resultado de las 3 reconstrucciones de DHB independientes realizadas en Beast con 500
millones de iteraciones. En el eje de las abscisas se muestra el tiempo en generaciones hacia el pasado y el
eje de las ordenadas corresponde al cambio en Ner. Las lineas negras corresponden al valor medio de la
estimacion y la superficie de color indica los IMDP al 95%.
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1458

1459

Considerando el nivel de convergencia observado (Fig. F2), se combinaron las tres
cadenas obteniendo valores de ESS >200 para todos los parametros. De esta forma, el

DHB que aqui se reporta, incluyé un total de 1,125 millones de iteraciones.

0.001

0.0009

0.0008

0.0007
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0.0005

Densidad

0.0004

0.0003
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0.0001

0 T .
-17000 -16000 -15000 -14000 -13000 -12000
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Figura F2. Gréfico de la distribucion de la densidad posterior para las tres simulaciones independentes
construidas en Beast.

Al calcular la razdn Nact/Nanc con los valores de los extremos de la escala temporal
analizada en el DHB, la magnitud de la expansion es de tan solo 1.2 veces el tamafio
ancestral. Sin embargo, la tendencia general de la poblacion exhibe una expansion de al

menos 3.16 veces (p=6e™%; Fig. F3).
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1461 Figura F3. DHB con un ajuste lineal para conocer la tendencia general de Ner de la poblacién de la curvina
1462 golfina. En el eje de las abscisas se muestra el tiempo antes del presente y el eje de las ordenadas corresponde
1463  al cambio en Nes en el tiempo.

1464
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1465 13.7 Anexo G
1466  Se estimo el tamafio censal poblacional (N¢) de la curvina golfina a partir de los registros

1467  de pesca y datos disponibles sobre su abundancia en agregaciones de desove mediante

1468  datos de acustica (Tab. G1; Rowell et al. 2017).

1469
Tabla G1. Datos usados para el calculo de la abundancia y biomasa total de la
curvina golfina en las zonas de desove. Modificado de Rowell et al., 2017.
Marea Densidad (peces/1,000m3) Biomasa (kg)
27 de marzo de 2014
Entrada 7.47 989,948
Salida 13.04 918,652
Promedio entrada-salida 954,300
28 de marzo de 2014
Entrada 11.73 1,714,109
Salida 15.97 2,145,287
Promedio entrada-salida 1,929,698
27 de abril de 2014
Entrada 11 2,071,420
Salida 10.13 2,133,627
Promedio entrada-salida 2,102,524
28 de abril de 2014
Entrada 0.43 43,958
Salida 8.07 764,502
Promedio entrada-salida 404,230
Total calculado 5,390,752
1470

1471  Los valores de abundancia y biomasa de la Tabla G1 se extrapolaron tomando en
1472  consideracion las limitantes del muestreo sefialadas por Rowell y colaboradores (2017),
1473  quienes asumen que las estimaciones: i) corresponden a las dos mareas de mayor densidad
1474  de peces y que representan aproximadamente el 50% de la pesca total de cada temporada,
1475 i) se realizaron en la mitad del area total de desove vy, iii) tan solo el 70% de peces
1476  detectados tiene la talla minima legal (reproductores). Con base en lo anterior, la biomasa
1477  total de peces adultos (N¢) se calculd en 15,094.1 t. Finalmente haciendo una correccién

1478  de la biomasa con base al peso entero promedio reportado en los desembarques (2.7 kg;
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1479  DOF, 2020), la abundancia extrapolada result6 en 5,590,409 ejemplares reproductores de
1480  curvina golfina por temporada de pesca.

1481  Estos valores son congruentes con las estimaciones de biomasa que presentd el Grupo
1482  Técnico de Curvina Golfina para la temporada 2020 (Fig. G1), lo que corresponderia a
1483 17,560 t de adultos y una cuota de captura de 4,128 t (23% de la biomasa disponible), o

1484  bien 6,503,700 y 1,528,880 individuos, respectivamente.

1485 Biomasa reproductora
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1494  Figura G1. Estimacion de la biomasa reproductora de curvina golfina para el periodo 2002-2019. Tomado
1495  de Enciso-Enciso y colaboradores (2020)

1496
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Consideraciones finales y trabajo a futuro
Los niveles de diversidad genética, asi como el tamario efectivo actual apoyan la idea de

que la poblacion silvestre de la curvina golfina es relativamente sana, es decir, su tamarfio
efectivo es lo suficientemente grande para mantener su potencial adaptativo a largo plazo.
Todas las pruebas demograficas sustentan la ocurrencia de un cuello demogréafico
historico, seguido de una expansion subita y reciente en la escala temporal. Lo cual
refuerza el supuesto de que la especie presenta fluctuaciones naturales, caracterizada por
eventos de colonizacién y extincién. Siguiendo esta l6gica, se podria argumentar que, el
aparente colapso pesquero de los afios 60s responde a las fluctuaciones naturales de la
biomasa de la especie y no a afectaciones antropogénicas.

En contraste, la baja relacion Ne/Ncy la aparente reduccion de Ne tan reciente pudiera estar
reflejando la sinergia entre las fluctuaciones naturales en su tamafio efectivo y un marcado
sesgo en el éxito reproductivo de la especie. Caracteristicas que asociadas a la estabilidad
genética de la poblacidn sugieren gque, a pesar de que curvina golfina sea un recurso muy
abundante, se pudiera estar incrementando el nivel de parentesco entre sus reclutas y
comprometiendo asi su persistencia a largo plazo. En conjunto, los resultados mostrados
refuerzan la vulnerabilidad de la especie y justifican su inclusion en las estrategias de
gestidn para este recurso.

Nuestros resultados se centraron en el analisis de muestras provenientes del arribo
pesquero y representando un solo cohorte, para evitar sesgos metodoldgicos. Sin embargo,
las caracteristicas genéticas de curvina golfina estan fuertemente influenciadas por el

sesgo en el éxito reproductivo, con lo que serd necesario conocer la dindmica entre los
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reproductores y la progenie de la especie, para tal efecto se ha recomendado el uso de
técnicas como  captura-recaptura genética (Bravington et al., 2016) usando
microhaplotipos (Baetscher et al., 2018), con lo que se tendran aproximaciones mas
confiables del tamafio censal de adultos de la especie y mejorara la confiabilidad de la
relacién Ne/Nc. Ademas, también es necesario conocer la diversidad genética adaptativa
que pudiera ser clave en la conservacion, para lo cual se podrian implementar enfoques
como RAD-seq (Candy et al., 2015), ya que es una técnica que permite descubrir cientos
o miles de marcadores genéticos polimérficos en todo el genoma en un Unico experimento

simple y rentable, potenciando el alcance de estudios de ecologia de la conservacion.
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