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Resumen

El mejillén Mytilus californianus se distribuye en ecosistemas intermareales rocosos, desde ¢l sur de
Alaska, EE.UU, hasta Punta Eugenia en Baja Califomia, México. Estudios previos en ¢l norte de la
distribucién de la especie han concluido que ¢s genéticamente homogénea, debido a su extensa fase
larvaria y a su potencial de dispersién. Sin embargo, los cambios en las condiciones climéticas en los
ultimos 15 aiios a lo largo de la costa del Pacifico de Baja California, tales como tormentas, hipoxia y
ondas de calor. pueden resultar en altas tasas de mortalidad y cambios en la abundancia y distribucion
de las especies, afectando la adaptacion local y reduciendo la variabilidad genética. Estos cambios
podrian ser particularmente extremos en los limites de distribucién de las especies. En el presente
trabajo, exploramos la diversidad genética de M. californianus a lo largo de siete sitios en la peninsula
de Baja California: Playa Encantada, El Zeppelin, Punta Clara, Punta Baja, Punta San Carlos, Faro
San José v Punta Lobos, en el limite sur de su distribucién geogréfica, utilizando el gen mitocondrial
citocromo oxidasa subunidad I (COI). Se recolectd tejido de manto o branquia de un total de 169
individuos y se amplificé un fragmento de 553 pb, utilizando cebadores estindar para invertebrados
marinos. Los resultados encontrados en cste trabajo confirman que M. californianus en Baja
California se mantiene genéticamente homogénea a lo largo de su distribucién ya que no se encontrd
estructura entre los sitios analizados segin la prucba de AMOVA; ademis, los valores de @
pareados fueron bajos (cntre 0.0048 y 0.0280) y no fueron significativos. Los resultados muestran una
diversidad haplotipica alta (entre Hd=0.837 y 0.997) y diversidad nucleotidica baja (entre = 0.003 y
0.008) para todos los sitios. El presente trabajo mucstra que la conectividad a lo largo de la
distribucién de M. californianus en Baja California es alta y la diversidad genéuca aparentemente no
se ha visto afectada por los recientes cambios ambientales en la region.

Palabras clave: Mvtilus californianus, mejillon californiano. genética poblacional, COI, Baja California
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Introduccion

1. Generalidades

El mejillon californiano, Mytilus californianus (Conrad, 1837) es un molusco bivalvo que
habita en el intermareal rocoso, especialmente la zona expuesta, de la costa del Pacifico
Nororiental. Su distribucidon geografica comprende del sur de Alaska, Estados Unidos hasta la
peninsula de Baja California, México (Sagarin & Gaines, 2002). Mytilus californianus
pertenece al Orden Mytiloida y Familia Mytilidae, de acuerdo a su taxonomia (ITIS, 2023).

El mejillon californiano ocupa un espacio central en la red trofica de la comunidad intermareal
al proveer puntos de conexion relevantes en el flujo energético entre productores primarios y
consumidores importantes para la comunidad como las estrellas de mar, aves marinas, buccinos
(Blanchette & Gaines, 2007) y nutrias de mar. Este filtrador es una importante fuente de
alimento para los niveles troficos superiores, ademads, es un competidor dominante en la cama
rocosa intermareal, contendiendo mayormente con Mytilus edulis por espacio (Suchanek, 1981;
Seed & Suchanek, 1992; Blanchette & Gaines, 2007). Las camas de mejillon californiano en el
intermareal rocoso también habitat a un conjunto complejo y diverso de mas de 300 especies
que viven entre las hendiduras y capas de las camas rocosas (Suchanek, 1981; Suchanek,
1992). Los mejillones son organismos modelo en trabajos de investigacion fisioldgica,
bioquimica y genética, por ser semi-sésiles, con ciclos de vida largos y por su amplia
distribucioén por regiones costeras (Bayne et al., 1976; Seed & Suchanek, 1992; Mathiesen et
al., 2017). También se consideran biomonitores de la calidad del agua y tienen importancia
econdmica para el consumo humano (Bayne ef al.,1976; Seed & Suchanek, 1992; Mathiesen et

al., 2017).

El mejillon californiano M. californianus es de gran importancia ecologica y econdmica en
Meéxico. Indispensable para el ecosistema marino, la presencia y abundancia de esta especie en
el intermareal es un indicador crucial de la salud y equilibrio de la comunidad (Pefia-Mejia,
2011). Actualmente las comunidades intermareales forman gran parte en la producciéon de las
pesquerias de la region, especialmente en la recoleccion de las especies clave en estas
comunidades, como el mejillon californiano M. californainus, el erizo morado
Strongylocentrotus purpuratus, la langosta roja Panulirus interruptus y especies de abulon
Haliotis (Instituto Nacional de la Pesca (INP), 2006; Pefia-Mejia, 2011). Las especies de
Mpytilus han formado parte del consumo humano desde hace miles de afios (Téllez, 1987),
continuando hoy en dia como una fuente importante de alimento y pesqueria de gran
relevancia. En Baja California, la pesqueria del mejillén continia en crecimiento y prosigue
con su desarrollo como una pesqueria de aprovechamiento sustentable. M. californianus ha sido

cosechado en la costa noroccidental de la peninsula desde hace varios afos, con registros que



datan de 1962 hasta la actualidad; sin embargo, no existen planes ni estrategias de manejo en

marco legal que orienten las pesquerias existentes (INP, 2006).

2. Ciclo reproductivo

Los ciclos reproductivos de Mytilus spp. varian latitudinalmente, en el hemisferio norte, con
reproduccion temprana en aguas mas calidas y surefias, que en aguas templadas a frias al norte
(Seed & Suchanek, 1992). La estrategia de reproduccion del mejillon californiano se basa en
desovar continuamente pequefias concentraciones de gametos a lo largo del afio (Suchanek,
1981), con picos masivos en las temporadas de primavera y otofio (Schmidt, 1999). Existen
diferentes variables ecoldgicas, como la temperatura y suministro de alimento, que interactiian
sinérgicamente en la reproduccion, y que su variabilidad a lo largo del afio influye en la
variacion del ciclo reproductivo (Seed & Suchanek, 1992). Sin embargo, Bartlett (1972) reporta
que los periodos de desove masivos ocurren cuando la temperatura del agua aumenta o
disminuye. Por otro lado, Bayne (1976) menciona una segunda estrategia de reproduccion
basada en altos niveles de fecundidad.

El nimero de huevos que una hembra libera anualmente depende de su tamafo, siendo las
hembras de mayor tamafio las que producen mas gametos (Schimdt, 1999). El tamafio que
alcanzard un mejillon depende de diversos factores, pero su posicion en el intermareal es uno de
los mas importantes (Suchanek, 1981), pues determinard la disponibilidad de alimento,
depredacion, competencia y exposicion en los rangos de marea. Asimismo, la altura de marea y
disponibilidad de alimento son factores que determinan el crecimiento del mitilido (Coe & Fox,
1942; Suchanek, 1981), asi como su esfuerzo reproductivo, es decir, la proporcion de la energia
total producida por un organismo dirigida a la reproduccion (Seed & Suchanek, 1992).

Aun no se encuentran trabajos que describan el ciclo reproductivo y de vida exclusivamente
para Mytilus californianus; sin embargo, se han observado similitudes con la especie Mytilus
edulis (Bartlett, 1972; Bayne, 1976; Seed & Suchanek, 1992), presentando ligeras diferencias
en el desarrollo de la bisagra en el mejillon californiano (Bartlett, 1972). Schmidt (1999) cita a
White (1937), Bayne (1976) y Lutz y Kennish (1992) para la descripcion de la historia de vida
larval y postlarval de M. californianus. El huevo liberado por la hembra se fertiliza por el
esperma del macho las primeras 3 a 4 horas del desove. Fuera de este intervalo de tiempo el
gameto muere. Un huevo fertilizado se desarrolla en una larva troc6fora por las proximas 4 a 24
horas. En 24 a 48 horas la trocofora se convierte en una larva veligera, secretando las primeras
dos conchas larvales. La tercera etapa consiste en la larva veliconcha que secreta una segunda
concha y crece relativamente rapido. Una vez se haya desarrollado el pie, la larva alcanza la
etapa pediveligera. Es en esta etapa cuando comienza la metamorfosis y las estructuras adultas

como branquias, palpos labiales y el 6rgano bisal se desarrollan, al igual que se secreta la



concha adulta. Al acabar la metamorfosis, el mejillon post larva se fija a un sustrato
(plantigrada) al desarrollar hilos bisales y entra en estado sésil. El periodo larval tiene una
duracion total entre 3 y 5 semanas, sin contar el tiempo de metamorfosis y el asentamiento

(Wang & Widdows, 1991; Filgueira et al., 2015).

3. Caracteristicas del DNA mitocondrial en Mytilus californianus

El DNA mitocondrial (mtDNA) es un genoma extranuclear en el citoplasma animal y se
encuentra localizado en la mitocondria celular. Todos los mtDNA provienen del ovocito, es
decir, siguen una linea de herencia estrictamente materna (Doucet-Beaupré et al., 2010). Sin
embargo, se ha encontrado que los organismos pertenecientes al orden Mytiloida no siguen un
linaje uniparental de mtDNA (Breton et al., 2007; Passamonti & Ghiselli, 2009), en cambio,
cuentan con dos linajes, uno materno y otro paterno. En tejido somatico masculino predomina
el genoma mitocondrial femenino, mientras que en el tejido gonadal masculino predomina el
genoma mitocondrial masculino. En hembras, ambos tejidos sométicos y gonadales contienen
unicamente el genoma mitocondrial femenino (Doucet-Beaupré et al., 2010).

Hasta finales del siglo pasado se comenzdé a utilizar el mtDNA animal como marcador
molecular en biologia evolutiva y poblacional (Avise ef al., 1987; Harrison, 1989). Utilizar el
mtDNA como herramienta molecular ha brindado conocimiento sobre la estructura poblacional,
variacion geografica, biogeografia y filogenia (Harrison, 1989) de multiples especies. Entre las
caracteristicas que particularizan al mtDNA como marcador molecular destacan: genoma
pequefio de estructura simple y organizada, es ubicuo en casi todos los animales, presenta una
gran cantidad de copias que facilita su aislamiento, es mayormente de herencia materna, tiene
ausencia de recombinacion, intrones u otras secuencias que no codifican; y presenta regiones
con evolucion lenta, lo que permite el disefio de primers conservados y dirigir cuestiones
filogenéticas a diferentes niveles taxondmicos (Avise et al., 1987; Moritz et al., 1987; Harrison,
1989; Avise, 1991; Simon, 1991; Zhang & Hewitt, 1996). Ademas, la herencia materna y la
ausencia de recombinacion convierten al mtDNA como trazador de historia evolutiva reciente,
como eventos de colonizacion, introduccion y cuellos de botella poblacionales (Wilson et al.,
1985).

Particularmente, el gen citocromo ¢ oxidasa subunidad 1 (COI o cox/) es uno de los genes
codificantes de proteinas mejor conservado en el genoma mitocondrial animal (Brown, 1985;
Folmer et al., 1994), permitiendo que para muchas especies y géneros la variacion en este locus
sea suficiente para el estudio de procesos que suceden en periodos de tiempo relativamente
cortos y recientes (Geller et al., 2013). Por otro lado, COI se ha establecido como el gen
mitocondrial con mejor sefial filogenética (Herbert ef al., 2003; Striider-Kypke & Lynn, 2010;

Souza et al., 2016; Rodrigues et al., 2017), al igual que un marcador molecular estandar en la



clasificacion de especies (Herbert et al., 2003). COI se compone de aproximadamente 640
nucledtidos (Folmer et al., 1994) y es utilizado como codigo de identificacion de especies, al

igual que el descubrimiento de nuevas (Moritz & Cicero, 2004; Souza ef al., 2016).

4. Genética poblacional del mejillon de California Mytilus californianus

La genética poblacional se refiere al estudio de la composicién genética de comunidades
bioldgicas y a la modificacion que llegan a presentar a causa de cuatro fuerzas naturales: la
mutacion, la seleccion natural, la deriva génica y el flujo genético (migracion) (Conner & Hartl,
2004). A partir de ello se generan modelos y estadistica que permiten conocer la variabilidad
genética que presenta una poblacidon con respecto a otra, o bien dentro de ella. Interpretar de
manera cuantitativa esta informacion permite visualizar los cambios genéticos presentes en los
individuos y la influencia de los factores externos en las poblaciones.

Diversos estudios genéticos poblacionales se han realizado hacia el norte de la distribucion
geografica de M. californianus utilizando distintos marcadores moleculares. Los resultados
muestran que se trata de una especie con alta variabilidad genética y genéticamente homogénea
(Bayne, 1976; Levinton & Suchanek, 1978; Sarver & Foltz, 1993; Addison et al., 2008), es
decir, forman una metapoblacion en esa region. Estos autores sugieren dos razones para
explicar la poca estructura genética del mejillon californiano. En primera instancia, su gran
potencial de dispersion por su extensa etapa larvaria en la columna de agua, lo que permite la
conectividad entre las poblaciones. La segunda sugiere la falta de un gradiente selectivo en la
distribucién, lo que explicaria la homogeneidad (Addison et al., 2008). Sin embargo, existen
numerosas razones para esperar una menor diversidad genética y una mayor estructura
poblacional en el limite de la distribucion de cualquier especie, incluidos tamafios de poblacion
mas pequenos, mayores distancias entre habitats adecuados y adaptacion local. Particularmente,
las costas de Baja California han sufrido cambios en las condiciones climaticas en los tltimos
15 afios, como tormentas, hipoxia y olas de calor, que pueden resultar en altas tasas de

mortalidad y cambio en la abundancia y distribucion de M. californianus.

Hipotesis
Las poblaciones del mejillon Mytilus californianus en Baja California tienen una diversidad
genética menor a lo reportado en las poblaciones del norte y presentan estructura genética,

demostrado al emplear el marcador molecular de citocromo oxidasa subunidad I (COI).

Objetivos
> Describir la diversidad genética del mejillon Mytilus californianus en siete localidades

distintas en Baja California, México.



> Evaluar la estructura genética entre las poblaciones del mejillon Mytilus californianus

en Baja California, México.

Area de estudio

La zona de estudio comprendié 7 localidades a lo largo de la distribucion de Mytilus
californianus en Baja California, México. Los sitios muestreados (Figura 1) en direccion norte
a sur fueron: Playa Encantada (PE) como zona de distribucion geografica mas nortefia del
mejillon en México; El Zeppelin (ZEP), Punta Clara, Punta Baja (PB), Punta San Carlos (PSC),
Faro San José (FSJ) y Punta Lobos (PL).

La localidad de Playa Encantada se encuentra en el punto geografico 32° 10’ 48N, 116° 54’
36.170, aproximadamente 30 km al sur de Rosarito. Adyacente al sitio se encuentran
edificaciones y asentamientos humanos, al igual que areas de cultivo. Es el punto de muestreo
mas cercano a la zona de distribucion geografica en Estados Unidos. El sitio de El Zeppelin se
ubica 31° 41° 60”N, -116° 41° 23.994”0 cerca de la ciudad de Ensenada y en una zona de
maricultura de atin, por lo que es una de las localidades que reciben mayor impacto
antropogénico. El tercer sitio se ubica en 31° 31 '48”N, -116° 39’ 36’0, conocido como Punta
Clara, aproximadamente a 20 km al sur de El Zeppelin. Punta Clara también cuenta con
influencia de actividades humanas de pesca y agricultura. El cuarto sitio es Punta Baja en 29°
56° 60N, 115° 48’ 36”0 cerca de la localidad de El Rosario, y es una zona de pesca de erizo
morado y langosta por temporadas. La localidad de Punta San Carlos se ubica en 29° 37’ 127N,
115° 28’ 48”0, mientras que el sexto sitio es Faro San José en 29° 15 0N, 114° 50°
59.9994”0. Por ultimo, se encuentra Punta Lobos (28° 52° 47.9994’N, 114° 25* 48”°0) como
el sitio de estudio muestreado mas surefio de M. californianus, proximo a Punta Eugenia.

La zona de muestreo tiene una influencia importante de la Corriente de California (CC). Esta es
una corriente superficial que fluye de Alaska, EUA hacia Baja California, M¢xico
transportando agua fria, nutrientes y CO,, con altas concentraciones de oxigeno disuelto
(Christian & Ono, 2018). Aunado a lo anterior, la CC influye en la circulacién marina en la
region noroeste de México, y a su vez permite que nutrientes, fitoplancton, zooplancton y
larvas de especies marinas se distribuyan y transporten por las costas de California y Baja

California.
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Figura 1. Sitios de muestreo de Mytilus californianus en la peninsula de Baja California, México: Playa

Encantada, El Zeppelin, Punta Clara, Punta Baja, Punta San Carlos, Faro San José, y Punta Lobos.

Metodologia

1. Trabajo en campo

Los muestreos de mejillon californiano se llevaron a cabo en diferentes fechas. La recoleccion
en Faro San José se llevo a cabo el 25 de marzo de 2021 con 32 mejillones adultos, Punta Baja
el 29 de abril de 2021 con 30 individuos, El Zeppelin el 4 de mayo de 2021 con 25 individuos,
y Playa Encantada, Punta Clara, Punta San Carlos y Punta Lobos del 1ro de diciembre al 5 de
diciembre, respectivamente, con recoleccion entre los 30 y 36 individuos. La recoleccion fue al
azar en la cama de mejillones colocando aros de metal para perforar la cama y facilitar la
remocion de los bivalvos. Los individuos seleccionados como adultos maduros se almacenaron
en bolsas herméticas etiquetadas con el nombre de la localidad, y se conservaron en hielo para
su traslado al laboratorio. En total se obtuvieron 221 mejillones adultos maduros, sin

preferencia de sexo.



2. Trabajo de laboratorio

2.1 Extraccion de DNA

El trabajo de laboratorio comenzo6 con la diseccion de los mejillones para extraer manto y/o
branquias. Las muestras de tejido se colocaron en tubos Eppendorf de 1.5 mL con etanol al
70% y se almacenaron a una temperatura de -20°C en congelador antes de ser analizadas.

La extraccion del DNA de todas las muestras de branquia o manto se llevo a cabo utilizando el
kit DNeasy Blood & Tissue Kit (QIAGEN®) siguiendo los pasos y reactivos proporcionados,
sin ninguna modificacion. Para ello, se utilizaron 0.020 gr de tejido que fue cortado con navajas
de afeitar comunes. Posteriormente, el tejido estuvo en digestion por 5 horas a 56°C, bajo la
accion de 20 pL de proteinasa K en 180 pL de solucion amortiguadora (buffer). Los reactivos
utilizados y los pasos seguidos para la extraccion de DNA se realizaron de acuerdo a lo
proporcionado e indicado por el fabricante del kit de QIAGEN ®. La integridad de los
productos se evalud por electroforesis en geles de agarosa al 1.5% (5 pL, 25 minutos a 130V),
tefiidos con Bromuro de Etidio (EtBr, 5 pL). Se utiliz6 el amortiguador de carga Azul de
Bromofenol 6x. La cdmara de electroforesis se utilizo con TBE 0.5x. Los resultados fueron
examinados en luz UV (onda corta de 254 nm) y verificados con un marcador de peso
molecular de 1000 pb (New England BioLabs Inc). No se le realizd extraccion a un solo

individuo de Punta Baja, por deterioro de tejido y nulo rendimiento.

2.2 Amplificacion por Reaccion en Cadena de la Polimerasa (PCR)

Se amplificaron los fragmentos de aproximadamente 600 pares de bases (bp) del gen
Citocromo Oxidasa subunidad I (COI) del mtDNA, utilizando los cebadores universales para
invertebrados ~ marinos de  Geller et al. (2013) (forward jgHCO2198:
TAIACYTICIGGRTGICCRAARAAYCA y reverse jgLCO1490:
TITCIACIAAYCAYAARGAYATTGG). La reaccion de PCR se realizé en un volumen total de
20 pL, que contenia 2.0 pL de Buffer 10X para PCR, 1.6 pLL de dNTP’s al 2.5 uM, 1.0 uL de
primer forward (jgHCO2198) a 10 uM, 1.0 pL de primer reverse (jgLCO1490) a 10 uM, 0.32
puL de Taq polimerasa 5 U/ uL, 13.08 uL de H,O y 1.0 uL de DNA (a excepcion del control
negativo). Para el control positivo se utiliz6 1 pL. del material genético de una muestra de Faro
San José (FSJ 07), por presentar un buen rendimiento analitico y genético. Las condiciones del
termociclador (Eppendorf Mastercycler Personal) se usaron con el siguiente perfil:
desnaturalizacion a 94°C por 2 min, seguido de 30 ciclos a 94°C por 1 min, después a 56°C por
1 min, posteriormente a 72°C por 1 min y una extension final a 12°C para enfriar. Los
productos de PCR se examinaron en geles de agarosa al 1.5% (5 pL, 45 minutos a 90 V),
tefiidos en BrEt (5 pL) y amortiguador de carga Azul de Bromofenol 6x. La camara de

electroforesis se utilizdo con TBE 0.5x. Los resultados fueron examinados en luz UV (onda corta



de 254 nm) y verificados con un marcador de peso molecular de 1000 pb (New England

BioLabs Inc).

3. Secuenciacion

La secuenciacion de las muestras se realizd en dos laboratorios especializados en Estados
Unidos. El laboratorio “MCLab”, que se localiza en San Francisco (320 Harbor Way, South San
Francisco, CA 94080, Estados Unidos), realiz6 el andlisis por fragmentos para las localidades
de Faro San José, Punta Baja y El Zeppelin en septiembre de 2021. El laboratorio Eton, que se
encuentra en San Diego (10179 Huennekens St, San Diego, CA 92121, Estados Unidos), se
encargd de analizar las poblaciones de Punta Clara, Punta San Carlos, Punta Lobos, y Playa

Encantada, en noviembre de 2022.

4. Procesamiento de datos

4.1 Alineamiento

Para depurar y limpiar cada una de las secuencias se hizo uso del software bioinformatico
Geneious 10 (https://www.geneious.com). Primero, se alinearon las secuencias forward y
reverse de cada individuo, revisando que no hubiera ambigiiedades y se generd una secuencia
consenso para cada uno. Después, todas las secuencias se alinearon por localidad y, por ultimo,
todas las localidades juntas. Todas las secuencias se cortaron a una misma longitud de 553 bp,
de tal manera que se eliminaron aquellas que no cumplieran con el tamafio. En total se

utilizaron 169 secuencias para el analisis genético.

4.2 Identificacion de haplotipos

Con el programa Geneious 10 (https://www.geneious.com) se identificaron los sitios variables
entre secuencias y se construy6 un arbol filogenético con el método del Vecino Mas Cercano
(Neighbor-Joining o NJ) a partir de las diferencias nucleotidicas entre ellas, para examinar la
relacion filogenética entre individuos.

Las frecuencias haplotipicas y los haplotipos unicos para cada localidad se calcularon con el
software estadistico R v4.1.1 (R Core Team, 2021) y Arlequin 3.5 (Excoffier & Lischer, 2010).
Con el mismo programa y el software de genética poblacional PopART (Population Analysis
with Reticulate Trees; Bendelt et al., 1999) se gener6é una Red de Expansion Minima (REM;
Red de Haplotipos) para visualizar las relaciones genéticas entre individuos a partir de los

haplotipos.



4.3 Diversidad haplotipica y nucleotidica

Los valores de diversidad haplotipica y nucleotidica se utilizaron para contrastar y medir la
variacién genética en las localidades. Estos parametros se calcularon en R Studio (R Core
Team, 2021).

El indice de diversidad haplotipica (Hd) mide la probabilidad de que dos haplotipos
escogidos al azar en una poblacion sean diferentes en un locus (Nei, 1987; Abadia-Cardoso,
2006), es decir, mide la diversidad genética en una poblacidon en un locus especifico a partir de

la variedad de haplotipos presentes.

Hi=1- Y x (1)

donde m es el nimero de haplotipos y x es la frecuencia del haplotipo en la poblacion (Nei,
1987).

La diversidad nucleotidica (7) es una medida de la variacion genética a partir del promedio de
diferencias de nucleotidos por sitio entre dos secuencias de ADN aleatorias. Este indice mide el
grado de polimorfismo a nivel nucleotidico y pone en observacion la distancia genética entre

individuos de una poblacion.

T=))XXT
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donde x; es la frecuencia del haplotipo en una poblacion, y m; es el nimero de diferencias

2)

nucleotidicas por sitio entre dos haplotipos (Nei & Li, 1979).

4.4 Neutralidad

El estadistico de D de Tajima se calculo con el programa Arlequin 3.5 (Excoffier & Lischer,
2010) para estimar la hipotesis nula de neutralidad de mutacion en el DNA (Tajima, 1989). Este
estadistico determina si una secuencia de DNA evoluciona con mutaciones de manera aleatoria
(neutral), o bajo seleccion (no neutral) (Hartl & Clark, 2007). La D de Tajima compara los
estimadores del parametro teta (8): uno toma como base el niimero de sitios segregantes
analizados, mientras que el otro se basa en el promedio de las diferencias pareadas por sitio de

haplotipos. El estadistico de D de Tajima se define como:

D = TS 3)
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( i ) y S es el numero de sitios segregantes en la muestra.

El valor de p de la D observada se calcula bajo la suposicion de una distribucion beta, limitada

por los posibles valores maximos y minimos de D (Tajima, 1989; Abadia-Cardoso, 2006).

4.5 Estructura poblacional

Para evaluar la estructura poblacional de M. californianus en la peninsula de Baja California
entre las localidades, se realizO una analisis multivariado molecular (AMOVA) vy
comparaciones pareadas del indice de fijacion @ (®Dgy). E1l AMOVA es un andlisis jerarquico de
variacion genética construido directamente de la matriz de distancias al cuadrado entre todos
los pares de haplotipos, de modo que produce estimaciones de los componentes de varianza y
analogos del estadistico F (Tabla I). Estas estimaciones reflejan la correlacion que existe entre
la diversidad haplotipica en diferentes niveles jerarquicos (Excoffier et al., 1992). El nivel de
significancia se juzgd en un valor de a« = 0.05, de tal manera que, bajo la hipdtesis nula de

panmixia, con valores de p<0.05 se considera que la poblacion presenta estructura genética.

Tabla 1. Disefio experimental estadistico para AMOVA.

Fuente de Suma de Componente de Porcentaje de variacion (%
variacion cuadrados varianza var.)
Entre SC(AP) 2, 2 no-+o-
poblaciones IlO'a+0'b %y = (“—Zb) 100
ap o
T
Dentro SC(WP) 2 o
. ) b
poblaciones b 7174 — (_) 100
wp 02
T
Total SC(T) 0_2
T

SC=suma de cuadrados; AP=entre poblaciones; WP=dentro de las poblaciones; T=total de las

desviaciones de la suma de cuadrados (Abadia-Cardoso, 2006).
Donde n y el indice Fgy;se definen como:

N
N=27"
p

n = —P—l 4)
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El estadistico @y es un analogo del estadistico F (indice de fijacion) basado en la correlacion
de haplotipos a partir de distancias genéticas. Su calculo se apoya en diferencias en las
frecuencias haplotipicas entre poblaciones y la diversidad genética dentro de ellas (Excoffier et
al., 1992). El resultado se consider6 significativo de a = 0. 005, de modo que, si el valor de @
es significativamente diferente de lo esperado bajo la hipotesis nula de panmixia, las

poblaciones presentan diferencia genética entre ellas. El estadistico CDST se define como:

d :a_zb 6)

Los resultados de e yF se evaltian bajo un mismo criterio de interpretacion, en un rango de

0 a 1. Un valor de 0 indica nula diferencia genética entre poblaciones, mientras que el valor de
1 indica completa diferencia genética. Es decir, resultados cercanos a 0 sugieren poblaciones
idénticas y resultados cercanos a 1 proponen que no se comparte variacion genética entre las

poblaciones.

Resultados
1. Identificacion de haplotipos

Del total de las 221 muestras recolectadas para el estudio, se obtuvieron 169 secuencias
consenso individuales del gen mitocondrial COI. Las ambigiiedades entre las secuencias
complementarias se corrigieron y corroboraron con las demds secuencias. Las secuencias
menores a los 553 bp de tamafio fueron eliminadas.

Se encontraron 96 haplotipos con 197 sitios segregantes, ademas de 83 haplotipos Unicos para
las 7 localidades en Baja California (Tabla II). Los haplotipos XVI y II fueron los mas

frecuentes, presentdndose en 32 y 17 individuos respectivamente (Tabla Il y Figura 2).

Tabla II. Frecuencias haplotipicas con base en el gen mitocondrial citocromo ¢
oxidasa subunidad I (COI) para cada localidad muestreada (de norte a sur): Playa
Encantada (PE), El Zeppelin (ZEP), Punta Clara (PC), Punta Baja (PB), Punta
San Carlos (PSC), Faro San José (FSJ) y Punta Lobos (PL).

PE ZEP PC PB PSC FSJ PL
Haps. u. 18 7 12 10 13 10 13
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I
I
XC |
xcr | 1 1
xcrn |
xcor |
xcrv |
xcv |
xcvr | 1 1

Haps.= Numero de haplotipos; Haps.u.= Haplotipos tnicos.

El arbol filogenético (Neighbor-Joining Tree) para las 169 secuencias analizadas de M.
californianus (Anexo I) no mostrd evidencias de estructura poblacional entre los siete sitios. La
topografia del arbol muestra una clara homogeneidad entre clusters, sin agrupaciones por
localidad.

La red de haplotipos para M. californainus de las localidades en Baja California (Figura 2)
representa las frecuencias de cada haplotipo observado, asi como los posibles cambios entre un
haplotipo y otro (lineas transversales). En esta red, no observamos agrupamientos de haplotipos
por localidad, sino una mezcla entre los 7 sitios. Destaca la presencia de numerosos haplotipos
unicos que se originan a partir de dos haplotipos centrales. El haplotipo “XVI” es el mas comin
(representado por el circulo de mayor tamafio) y con una mayor frecuencia en ZEP (31.25%)),
seguido de PB y PC (18.75% para ambos sitios), PSC (12.5%), por ultimo, PL, PE y FSJ que
contaron con la menor frecuencia de individuos (6.25%). Por su lado, el haplotipo “II”, el
segundo mas frecuente, tuvo mayor presencia en PC (23.53%), e igual proporcion para FSJ, PL
y ZEP (17.65%), seguidos de PSC (11.76%) y, con menor frecuencia, PE y PB con un solo
individuo (5.88%).

Se observa un dominio de haplotipos nicos en cada localidad (Tabla II y Figura 2). El limite de
distribucion geografica de M. californianus en este trabajo, PL, presentd un 65% de haplotipos
unicos de su total de 20 haplotipos. El sitio con mayor porcentaje de haplotipos unicos fue PSC
(81.25%), mientras que FSJ y ZEP obtuvieron el menor porcentaje (52.63 y 53.85%,
respectivamente) frente a 19 y 13 haplotipos totales, respectivamente.

Con base en la red de haplotipos, observamos que las mutaciones (o sitios variables) entre
haplotipos, ya sea compartidos o Unicos, se encuentran entre 1 y 5. Un haplotipo tnico de PSC

muestra siete mutaciones con respecto al haplotipo mas comun (“XVI”).
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Figura 2. Red de expansion minima para las 7 localidades de M. californianus en Baja
California, México con base en el gen mitocondrial citocromo oxidasa I (COI). Los colores
regresentan las diferenetes localidades: azul (PE), amarillo (ZEP), rojo (PB), verde claro (PC),
verde oscuro (PSC), morado (FSJ) y negro (PL), Cada circulo representa un haplotipo distinto
y el tamafio representa la frecuencia de cada uno. A mayor tamafio, mayor frecuencia de ese
haplotipo. Las lineas transversales muestran el numero de sitios variables entre cada par de
haplotipos.

2. lIndices de diversidad y Neutralidad
La diversidad haplotipica global de M. californianus en las localidades de Baja California fue
de 0.95 (sd= 0.0012). La diversidad nucleotidica global fue de 0.006 (sd= 0.00001). La
localidad mas nortefia, PE, presentd la diversidad haplotipica y nucleotidica mas alta con Hd=
0.997 (sd= 0.00001) y = 0.008 (sd= 0.00002). El valor mas pequefio para ambos indices de
diversidad se presentd en ZEP (Hd= 0.8837, sd=0.0048 y n= 0.003, sd=0.0). Los resultados de
la D de Tajima para todos los casos fueron significativos (p<0.05) (Tabla III).



Tabla III. indices de diversidad genética y neutralidad con base en el gen mitocondrial
citocromo c oxidasa subunidad I (COI) para cada una de las localidades de M.

californianus de Baja California, México.

Tajima’s D
Localidad N n Hd T D >
PE 25 24 0.997+0.0001 0.008+0.00002 -2.25356 0.001
ZEP 25 13 0.837+0.0048 0.003+0.00000 -1.66985 0.003
PC 28 20 0.944-+0.0009 0.005+0.00001 -2.07832 0.002
PB 25 18 0.943+0.0012 0.005+0.00001 -2.14306 0.004
PSC 20 16 0.963+0.0009 0.008+0.00002 -2.20565 0.002
FSJ 23 19 0.980+0.0003 0.006=0.00001 -1.95785 0.009
PL 23 20 0.984-+0.0003 0.007+0.00002 -2.26083 0.003
Total 0.950+0.0012 0.006+0.00001 -2.08130 0.003

N= ntimero de muestras; n=nimero de haplotipos; Hd= diversidad haplotipica; t= diversidad
nucleotidica; D= Tajima’s D; P= (D simul < D obs); E= Playa Encantada; ZEP= El Zeppelin; PC= Punta
Clara; PB= Punta Banda; PSC= Punta San Carlos; FSJ= Faro San José; PL= Punta Lobos.

3. Estructura poblacional
Los resultados de AMOVA muestran que no hay diferencias genéticas significativas entre las
localidades estudiadas (%var.= -0.08), y la variacion genética se encuentra dentro de los sitios
(% var.=100.08)(Tabla IV).
El indice de fijacion global indic nula diferenciacion genética entre poblaciones, es decir, no

existe estructura genética entre las 7 localidades (Fg= -0.00084; p= 0.57; Tabla IV).

Tabla IV. Resultados de AMOVA para las 7 localidades (1000 permutaciones) con base en
el gen mitocondrial citocromo c oxidasa subunidad I (COI).

Fuente de variacion Suma de cuadrados Componente de Porcentaje de

varianza variacion (% var.)
Entre poblaciones 9.51 0 -0.08
Dentro poblaciones 262.08 1.62 100.08
Total 271.59 1.62

El estimador ®g; pareado mostré valores bajos entre pares de las localidades de M.
californianus y no se observo estructura genética, ya que no hay diferencias significativas entre
los sitios (p<0.005; Tabla V). La comparacion entre PL y FSJ present6 el valor mas alto (Og=
0.009; p= 0.13), mientras que entre PB y ZEP se obtuvo el valor mas bajo (®g= 0.002; p=

0.40). Un total de 14 de 21 comparaciones pareadas presentaron valores de cero (Tabla V).



Tabla V. Resultados de ®g; en comparaciones pareadas entre las 7 localidades (arriba de
la diagonal) y sus p-valores (abajo de la diagonal) con base en el gen mitocondrial
citocromo c oxidasa subunidad I (COI).

PE ZEP PC PB PSC FSJ PL
PE - 0 0 0 0 0 0
ZEP 0.73 - 0 0.002 0.006 0 0.007
PC 0.81 0.49 - 0.007 0 0 0
PB 0.42 0.40 0.14 - 0 0.007 0
PSC 0.47 0.24 0.44 0.48 - 0.008 0
FSJ 0.86 0.72 0.55 0.26 0.13 - 0.009
PL 0.58 0.19 0.55 0.80 0.43 0.14 -

PE=Playa Encantada; ZEP= El Zeppelin; PC=Punta Clara; PB= Punta Banda; PSC= Punta San Carlos;
FSJ= Faro San José; PL= Punta Lobos

Discusion

El mejillon californiano M. californianus es de gran importancia ecologica y econdmica en
México. El mejillon es caracteristico por formar camas que proporcionan habitat y refugio para
muchas especies en el intermareal rocoso (Suchanek, 1981; Suchanek, 1992). Indispensable
para el ecosistema marino, la presencia y abundancia de esta especie en el intermareal es un
indicador crucial de la salud y equilibrio de la comunidad (Pefia-Mejia, 2011). Actualmente las
comunidades intermareales forman gran parte en la produccion de las pesquerias de la region,
especialmente en la recoleccion de las especies clave en estas comunidades, como el mejillon
californiano M. californainus, el erizo morado Strongylocentrotus purpuratus, la langosta roja
Panulirus interruptus y especies de abulon Haliotis (Instituto Nacional de la Pesca (INP), 2006;
Pefia-Mejia, 2011). Las especies de Mytilus han formado parte del consumo humano desde hace
miles de anos (T¢llez, 1987), continuando hoy en dia como una fuente importante de alimento y
pesqueria de gran relevancia. En Baja California, la pesqueria del mejillon continta en
crecimiento y prosigue con su desarrollo como una pesqueria de aprovechamiento sustentable.
M. californianus ha sido cosechado en la costa noroccidental de la peninsula desde hace varios
afios, con registros que datan de 1962 hasta la actualidad; sin embargo, no existen planes ni
estrategias de manejo en marco legal que orienten las pesquerias existentes (INP, 2006). El
estudio de la genética poblacional de M. californianus en Baja California brindaria informacién

base para la creacion de un plan de manejo adecuado.



Estudios previos han evaluado la estructura genética de M. californianus hacia el norte de su
distribucién (Levinton & Suchanek, 1978; Engel, 2004; Addison et al., 2008); sin embargo,
solo uno de ellos (Addison et al., 2008) incluye un sitio de muestreo en Baja California (Punta
Baja). Se ha reportado que el limite sur de distribucion del mejillon californiano se encuentra
cerca de Punta Eugenia, Baja California (Schmidt, 1999). Este estudio es el primer
acercamiento a la genética poblacional de M. californianus en el territorio mexicano, asi como
un analisis de mayor cobertura en la region sur de su distribucion geografica.

Un haplotipo refiere a una combinacion especifica de alelos que se encuentran en un
cromosoma. Los sitios polimdrficos, o también sitios segregantes, son los sitios en secuencias
alineadas en los que sus nucleo6tidos son distintos (Hartl & Clark, 2007). En este trabajo se
analizaron 169 individuos de M. californianus en Baja California, obteniendo un total de 96
haplotipos y 83 haplotipos Unicos. Esta gran variedad de haplotipos presentados confirma la
gran diversidad genética de la especie. En los sitios estudiados, los valores de diversidad
haplotipica fue elevada, entre 0.837 a 0.997 (Hd global= 0.95), es decir, cerca del 100%. Por
otro lado, la diversidad nucleotidica se presentd en valores bajos, menores a 0.01 (n=
0.003-0.008). Estos resultados son consistentes con lo reportado previamente en sitios de
Estados Unidos (Hd= 0.997 y n= 0.0045, (Ort & Pogson, 2007); Hd= 0.979 y n= 0.0060,
(Addison et al., 2008); Hd= 0.981 y n= 0.0062, (Marko et al., 2010), donde remarcan la gran
diversidad genética y numerosos haplotipos unicos. Por otro lado, otras especies dentro del
género, como M. trossulus (Hd= 0.953; Marko et al., 2010) también presentan valores altos de
diversidad haplotipica. Asi mismo, M. chilensis (Hd= 0.917; Astorga et al., 2020) y M.
coruscus (Hd= 0.818-0.971; Li et al., 2013; Hd= 0.894; Yi et al., 2021) presentan valores altos,
aunque no tanto como M. californianus y M. trossulus. En comparacion con el mitilido del
Indo-Pacifico, Perna viridis (Hd= 0.389-0.841; Gilg et al., 2013) y otros invertebrados en la
costa oeste norteamericana, como el ostion del Pacifico Crassostrea gigas (Hd= 0.1947-0.6526;
Li et al., 2015) y el caracol Megastrea undosa (Hd= 0.2230-0.8777; Haupt et al., 2013), M.
californianus presenta valores altos de diversidad haplotipica. En valores de diversidad
nucleotidica, se observa la misma tendencia hacia valores bajos por género taxondémico, como
con M. coruscus (m= 0.004-0.007; Li et al., 2013; = 0.0011-0.0090; Yi et al., 2021) y M.
trossulus (m= 0.0057; Marko et al., 2010). Aunque las secuencias de M. californianus en este
estudio presentaron pocas diferencias nucleotidicas, éstas son suficientes para generar
diferentes combinaciones que dan pie a la gran diversidad de haplotipos observada. El test de
neutralidad, D de Tajima, para cada una de las localidades fue negativo y significativo. Al
combinar los valores de D negativos, una alta diversidad haplotipica y baja diversidad

nucleotidica se sugiere que la poblacion de M. californianus estd en crecimiento reciente.



En este trabajo se esperaba encontrar una menor diversidad haplotipica en el limite sur de
distribucién de la especie; sin embargo, Punta Lobos, el sitio mas surefio, presento altos niveles
de diversidad haplotipica, siendo la segunda localidad con el valor mas alto (Hd= 0.984),
después de Playa Encantada. Estos valores de diversidad haplotipica se pueden deber a que
Punta Lobos se encuentra en una zona remota con dificil acceso en tierra, al igual que escasas
intervenciones de pesca, convirtiéndose en un sitio con menos perturbacién en comparacion
con sus contrapartes del norte. De igual manera, Punta Lobos presento el valor de D de Tajima
mas negativo entre las 7 localidades (D= -2.26), indicando que, para este estudio, Punta Lobos
es la localidad con el crecimiento demografico mas reciente. Si se consideran los agentes
ecologicos en el limite de distribucion sur, la barrera biogeografica con caracter dominante en
la zona de estudio seria el cambio de temperatura del agua de mar conforme la CC termina su
distribucion en el sur de Baja California (PNUD-INECC, 2017) y entra en la zona de transicion
con la Corriente Norecuatorial (CNE) que sucede en Punta Eugenia. Es en los meses de verano
que la CNE alcanza un flujo mas intenso hacia el polo (Durazo, 2015), transportando agua mas
calida (25-28°C) y baja en nutrientes (PNUD-INECC, 2017). En los ultimos afios el cambio
climatico ha derivado en multiples fendémenos ambientales como el aumento de la temperatura
del mar, fragmentacion de casquetes polares por derretimiento de los polos, intensificacion y
aumento en frecuencia de fendmenos naturales. Considerando que el mejillon californiano es
un organismo estenotermo (Seed & Suchanek, 1992) y su limite de distribucion geografica esta
estrictamente marcada por su tolerancia térmica, por congelacion en el norte y calor en el sur
(Schimdt, 1999), el aumento de la temperatura del mar y los olas de calor marinas se han vuelto
eventos naturales con gran influencia en la supervivencia de este organismo (Masanja et al.,
2023), especialmente en su limite sur. Masanja et al. (2023) también demuestra que el impacto
del estrés térmico en los bivalvos de interés econdomico se refleja en dificultades en el
crecimiento y desarrollo del organismo, llevando a dificultades en su supervivencia. Mientras
que el planeta continia calentdndose con mayor frecuencia e intensidad, las fronteras de
distribucién geografica son modificadas ecoldgicamente y obligan a el desplazamiento de las
especies hacia los polos (Smith et al., 2021), por lo que es de esperarse que M. californianus
presente mayor dificultad de supervivencia en el limite sur de distribucion y, por ende, en el
futuro, su diversidad genética sea considerablemente menor a lo obtenido.

En la red de expansion minima de M. californianus en Baja California (Figura 2) se encuentran
los haplotipos comunes (“XVI” y “II”’) que derivan en diversos haplotipos Unicos que difieren
de 1 a 7 diferencias de pares de bases. Las pocas diferencias observadas entre haplotipos es
consistente con los valores bajos de diversidad nucleotidica obtenidos. La estructura de la red
de haplotipos presenta una historia demografica de cuello de botella con expansion subita sin

llegar a estabilidad atn, consistente con los valores negativos del D de Tajima en este estudio.



Marko et al. (2010) indaga la estructura poblacional e historia demografica de diversas especies
de invertebrados del intermareal rocoso en la costa oeste de Norteamérica, tras la influencia del
Ultimo Maéximo Glacial (LGM, por sus siglas en inglés) en el Pleistoceno, hace
aproximadamente 20,000 afios. Estudios previos han evidenciado la influencia del LGM en la
genética poblacional de diferentes especies en distintas regiones del mundo (Hewitt, 2004).
Particularmente, Marko et al. (2010) muestran que la expansion demografica de M.
californianus comenz6 hace aproximadamente 313 mil afios, mucho antes del LGM. Del
mismo modo, el mejillon californiano no tolera temperaturas bajo cero como M. edulis (Seed &
Suchanek, 1992) y sugieren que su persistencia a las bajas temperaturas durante el LGM, en lo
que ahora es Columbia Britdnica y sureste de Alaska, se debe a su persistencia en un habitat
submareal, ademdas de la ausencia de la estrella de mar depredadora Pisaster ochraceus,
también analizada en el estudio (Marko et al., 2010). La ausencia de P. ochareceus en la zona
intermareal rocosa podria haber sido determinante para la supervivencia de M. californianus en
el intermareal bajo (Paine, 1976) hace miles de afios. Esto habrria evitado la presion derivada
de prolongados periodos de exposicion a temperaturas bajas (Marko et al., 2010) en el
intermareal medio, permitiendo asi el continuo crecimiento demografico de la especie.

El mejillon californiano no fue el tnico invertebrado sin influencias significativas del LGM en
su genética poblacional e historia demografica en la costa rocosa del Pacifico Noroeste (e.g. la
estrella de mar Evasterias troschelii; Marko et al., 2010); ademas, investigaciones también
muestran evidencia de cambios demograficos antes del LGM en el Pacifico Noroeste en
invertebrados del intermareal rocoso (Ni et al., 2014).

La historia demografica también se encuentra interconectada con la estructura poblacional de la
especie. Es a partir de los cambios y efectos en la estructura genética de una especie a lo largo
del tiempo, que definen su historia demografica. En este estudio, la herramienta analitica
AMOVA no reveld estructura genética significativa de M. californianus entre las 7 localidades
de Baja California, indicando homogeneidad genética entre ellas. La alta variabilidad genética
(diversidad haplotipica) obtenida se presentd dentro de las localidades (% variacion= 100.08)
en vez de entre ellas (% variaciacion=-0.08), es decir, los mejillones son diferentes uno del otro
en una misma localidad pero son similares a lo largo de los puntos de muestreo. En general, es
esperado que en invertebrados marinos con extensas etapas larvales resulten en una mayor
dispersion y conectividad entre poblaciones (Burton, 1983; Hedgecock & Hay, 1994; Bohonak,
1999). Esta conectividad define el nivel de estructura poblacional entre sitios, aunque puede ser
guiada significativamente por barreras biogeograficas (Avise, 1992; Avise, 2000), limitando el
flujo genético entre sitios con la retencion larval en una zona.

La diferenciacion genética entre poblaciones también puede estar influenciada por corrientes

oceanicas, en donde la velocidad, variabilidad y direccion de las corrientes tiene un fuerte



efecto en el movimiento de las larvas, en especial aquellas con comportamiento pasivo en la
columna de agua (Etter & Bower, 2015). En Baja California, el Sistema de la Corriente de
California es el factor oceanografico dominante con influencia directa en los procesos
biologicos que suceden en la region noroeste de México, especificamente la Corriente de
California (CC). Esta corriente se extiende aproximadamente 1000 km desde la costa, con una
profundidad cerca de los 200 m, transportando agua fria, baja en salinidad, y rica en nutrientes
y oxigeno (Durazo, 2015). La CC desplaza agua a una velocidad promedio de 10 cm/s
(Matthews & Emery, 2009; Durazo, 2015), siendo el agente de transporte principal de
nutrientes, zooplancton y larvas en la costa oeste de Canada, Estados Unidos y Baja California,
México. Hedgock & Hay (1994) observan que la fauna con etapa larval planctonica en la CC
no escapa la tendencia generalizada de homogeneidad en poblaciones a lo largo de extensas
regiones (500 a 2000 km), por ejemplo, los erizos de mar (Palumbi & Wilson, 1990), el
cangrejo dungeness (Nelson & Hedgecock, 1980) y el mejillon (Levinton & Suchanek, 1978).
A partir de las caracteristicas de esta region, se pueden resaltar dos factores que contribuyen a
la gran dispersion de M. calfornianus en la zona de estudio: 1) la linea de costa de Baja
California, que es relativamente recta desde la frontera con Estados Unidos hasta Punta Eugenia
(Strub & James, 2000; Matthews & Emery, 2009); y 2) las condiciones oceanograficas fisicas
como la CC, que son determinantes en el transporte y dispersion larval, al igual que en la
produccion de alimento para ellas (Botsford, 2001).

La ausencia de estructura poblacional para M. californianus también fue evidente en el arbol
filogenético y la red de expansion minima, donde no se formaron clusters ni agrupaciones de
individuos por sitio de estudio. Addison ef al. (2008) concluyen que la clara uniformidad
genética presentada por el mejillon californiano puede deberse a su gran flujo genético y por
multiples caracteristicas de su historia de vida. En primer lugar, presentan una extensa etapa
larvaria en la columna de agua, que dura de 3 a 5 semanas (Wang & Widdows, 1991; Filgueira
et al., 2015), ademas de un potencial de dispersion larval que alcanza distancias de 20-50 km,
valor confirmado para especies de Mytilus spp. (Becker et al., 2007). En segundo lugar, la
capacidad de M. californianus de desovar continuamente durante el afio, a pesar de ser
pequenias concentraciones de gametos (Suchanek, 1981), permite que no exista dispersion
limitada. En tercer lugar, el mejillon californiano tiene un periodo de vida longeva que puede
ser de mas de 50 afios (Gosling, 1992), y la constante reproduccion a través de ese tiempo
deberia dificultar patrones de heterogeneidad a largo plazo (Addison et al., 2008). Si bien el
alto flujo genético de M. californianus puede contribuir a la alta variabilidad genética y
homogeneidad demostrada en este estudio y previos, también se le puede atribuir a la falta de

gradientes selectivos fuertes en su distribucion geografica (Addison et al., 2008).



Los limites de distribucion geografica suelen ser regiones donde las condiciones ecologicas son
diferentes a las presentadas en las areas de distribucion central, con un ambiente subdptimo que
dificulta la supervivencia de los organismos. Es en estas fronteras donde se espera la presencia
de estructura genética al compararse con los sitios centrales. Evidencia de ello se puede ver en
otros invertebrados como la estrella de mar P. ochraceus, que en su limite de distribucion norte
cuenta con una estructura poblacional significativa (Marko et al., 2010), al igual que muestra
indicios de estructura en zonas con barreras biogeograficas en su distribucion hacia el sur
(Harely et al., 2006). A pesar de lo esperado, la localidad mas surefia de Punta Lobos no mostrd
evidencias de estructura genética a pesar de encontrarse cerca de la zona de transicion entre la
CC y la CNE (PNUD-INECC, 2017), ademas de los efectos e impactos del cambio climéatico y

aumento térmico de las aguas.

A partir de lo obtenido, otro concepto se le puede atribuir a la poblacion de M. californianus.
Los resultados del trabajo de Carson ef al. (2011), enfocado en la evaluacion de la conectividad
demografica de M. californianus y M. galloprovincialis en el Condado San Diego, California,
sostienen que el concepto de metapoblacion en organismos marinos, propuesta por Sale et al.
(2006), es apropiado para ambas especies de Mytilus. La definicion de metapoblacion marina
de Sale et al. (2006) se define como “un sistema en el que (1) las poblaciones locales habitan
parches de habitat discretos y (2) la dispersion entre parches no es tan baja como para negar una
conectividad demografica significativa ni tan alta como para eliminar cualquier independencia
de la dindmica de las poblaciones locales, incluyendo un grado de asincronia con otras
poblaciones locales”. Los autores elaboraron el concepto de metapoblacion marina a partir de
especies en la que la primera fase de su historia de vida fuera pelagica larval, esto por el
potencial de distribucion que presentan en la columna de agua, al igual que su importancia en el
mantenimiento de la estructura poblacional. Por ello, ante la baja estructura poblacional, la
conectividad genética y la alta diversidad haplotipica en las siete subpoblaciones en este
trabajo, es posible que el mejillon M. californianus se presente como una metapoblacion en su
distribucion geografica en la peninsula de Baja California. Si la dindmica poblacional del
mejillon californiano se tratara de una metapoblacion marina, de acuerdo a lo reportado por
Carson et al. (2011), las subpoblaciones de mejillon al norte de Punta Lobos actiian como
puntos de suministro de larvas, que son transportadas por la CC. El suministro constante a
Punta Lobos y su reciente crecimiento demografico puede tratarse de una recolonizacion de la
zona, un evento comun y caracteristico de una metapoblacion (Sale et al., 2006), explicando a

su vez la alta diversidad haplotipica presentada.



Es posible que resultados marginales sobre la estructura poblacional para M. californianus no
sean detectadas debido a su elevada diversidad haplotipica (Hedrick, 1999). En un intento de
revelar la estructura de M. californinanus, Addison et al. (2008) removieron las secuencias con
las mutaciones recientes como método alternativo. Sin embargo, aunque lograron disminuir los
valores de diversidad haplotipica, sus valores de ®g; se hacian mas negativos con mayor
remocion de mutaciones. Otra forma para discernir estructura genética seria aplicar el método
de coalescencia, que es mas sensible y capaz de detectar las diferencias a través de la
diversidad. Este método se enfoca en la aplicacion de diversos modelos genéticos a través de
simulaciones por computadora (Posada & Crandall, 2001). Es importante asegurarse si existen
pequefios indicios de estructura poblacional en M. californianus en su distribucion geografica
en Baja California, para comenzar un acercamiento ecoldgico y genético adecuado en su
estudio.

Por su parte, ante el hallazgo de alta diversidad genética en el limite sur del mejillon
californiano, aunado a los enfrentamientos ecologicos y térmicos actuales, se requiere un
estudio mas detallado en esta region utilizando herramientas y metodologias moleculares mas
precisas. Este enfoque permitiria una comprension mas profunda de los eventos y trazar un
camino hacia la identificacion de las causas detras de los resultados obtenidos. A pesar de la
alta diversidad genética encontrada en el limite sur de la distribucion de M. californianus, los
cambios ambientales podrian tener un impacto significativo en esta especie de gran importancia
ecoldgica y econdmica. Por esta razon, es necesario continuar con su monitoreo.. Lograr un
marco genético completo de M. californianus en territorio mexicano seria fundamental para el
desarrollo de planes de manejo y estrategias efectivas en la gestion de la pesqueria de este
bivalvo, y que a la vez permitan su resiliencia en el futuro proximo.

Asi mismo, se requieren investigaciones genéticas adicionales y una ampliacion en el nimero
de sitios de muestreo para confirmar a M. californianus como metapoblacion; ademas, seria
necesario incorporar localidades de Estados Unidos y Canada para abordar de manera completa

su estructura genética como metapoblacion en toda su distribucidon geografica.

Conclusion

A pesar de que el cambio climatico actual y sus efectos han tenido un impacto significativo a
multiples especies en los Ultimos afios, el mejillon californiano muestra respuestas genéticas
singulares. Este estudio revela que M. californanianus en Baja California presenta una alta
diversidad genética principalmente atribuible a la elevada frecuencia de haplotipos unicos en
cada sitio analizado. Investigaciones previas han demostrado valores similares en localidades

correspondientes a la region de distribucion norte y central del mejillon californiano.



Los resultados obtenidos de los indices de diversidad, el test de neutralidad y la red de
haplotipos sugieren que la poblacion del mejillon californiano en la region noroeste de México
se encuentra en expansion subita sin alcanzar la estabilidad aun, tras un evento de cuello de
botella. A pesar de ello, se sugiere que la causa de su historia demografica tiene indicios antes
de la LGM, difiriendo a lo reportado para muchas especies del intermareal rocoso del Pacifico
Noreste. Actualmente, M. californianus no presenta estructura poblacional en Baja California,
suceso también reportado para su distribucion en Estados Unidos y Canada.

Ante lo presentado en este trabajo, se propone que M. californianus se trata de una
metapoblacion en los sitios de estudio. Esto daria explicacion a la alta diversidad genética y
nula estructura poblacional en Punta Lobos, de modo que las localidades nortefias funcionan
como puntos de suministro.

Los resultados en este trabajo remarcan la importancia de continuar con estudios en las zonas
de limite de distribucion de M. californianus, ante su gran importancia ecologica y econémica.
Actualmente, las condiciones ambientales impactan con mayor intensidad cada afo y la
supervivencia de los organismos se encuentra perjudicada. Haria falta un estudio mas detallado
con herramientas y metodologias moleculares precisas que permitan una comprension profunda
en la estructura genética del mejillon californiano, incluyendo localidades de Estados Unidos y
Canada. Esto permitiria un analisis de genética poblacional de M. californianus en toda su
distribucioén geografica. Asi mismo, se requiere un estudio enfocado en la region del limite sur
para esclarecer los acontecimientos y factores que rigen su elevada dinamica poblacional en un

ambiente subdptimo y con mayor impacto ante el cambio climatico.
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Anexo I. Arbol filogenético (Neighbor-Joining Tree) de Mytilus californinaus en Baja California, México. Las
localidades se resaltan en: Playa Encantada (azul), El Zeppelin (naranja), Punta Clara (amarillo), Punta Baja (rojo),

Faro San José (morado), Punta Lobos (negro), y Punta San Carlos (verde).



