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RESUMEN

Palabras Clave: conectividad, Acropora palmata, marcadores moleculares, Golfo de

México, mar Caribe.

Conocer el grado de conectividad entre poblaciones marinas nos facilita la creacion y
mejora de estrategias de manejo y conservacion para las especies. Acropora palmata
(Lamarck, 1816), también conocido como coral cuerno de alce, es de gran importancia pues
es uno de los principales constructores de la estructura de los arrecifes en el Caribe. En
1980, A. palmata sufrio una gran reduccion en su cobertura, por lo que fue enlistada como
especie en peligro critico de extincion en la Lista Roja de Especies Amenazadas de la
IUCN. En este trabajo se evaluo la variacion genética de un total de 69 muestras de A.
palmata obtenidas de seis arrecifes del Golfo de México y mar Caribe, en un locus nuclear
(intron PaxC) y uno mitocondrial (regién control), para determinar el grado de conectividad
de las poblaciones en la region utilizando herramientas moleculares y bioinformaticas. No
se encontrd variabilidad genética en la region intrén PaxC en los arrecifes del area de
estudio. Para la region control mitocondrial la diversidad haplotipica fue relativamente alta
y homogénea entre arrecifes (h=0.802) y una diversidad nucleotidica baja (7==0.00132). Los
resultados del AMOVA indicaron diferenciacion genética entre regiones (®st=0.156,
P<0.0001) y entre arrecifes (®s1=0.163, P=0.0001). Las comparaciones pareadas de ®st
mostraron que la poblacion de Anegada de Adentro, ubicada en el Suroeste del Golfo de
México, mostré una diferenciacion significativa con el resto, con excepcion de Enmedio,
ubicado en la misma region (después de la correccion de Bonferroni). La filogenia de
Maxima Parsimonia produjo dos grupos principales: uno con haplotipos encontrados en el
Suroeste del Golfo de México y Banco Campeche, y otro con haplotipos pertenecientes al
Banco Campeche y Mar Caribe. El Suroeste del Golfo de México es la region mas aislada,
mientras que el Banco de Campeche es considerado una zona de transicion o de mezcla
entre las tres regiones. Estos estudios de conectividad de arrecifes mexicanos permitiran
mejorar la ecologia de la conservacion y el disefio de zonas especiales de proteccién para
garantizar la recuperacion y persistencia de las poblaciones coralinas ante perturbaciones

ambientales como el cambio climatico resultado de las actividades humanas.
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INTRODUCCION

Conectividad

Una poblacién es un grupo de individuos de la misma especie que se distribuyen
dentro de una misma area geogréafica, se reproducen entre si, y por lo tanto comparten un
mismo acervo genético (Klug et al., 2006). En ocasiones los organismos se pueden
desplazar entre poblaciones en diferentes etapas de vida, este desplazamiento es mas comun
mediante larvas planctonicas, las cuales al asentarse, sobrevivir y reproducirse en el sitio al
que llegan pueden contribuir al enriquecimiento del pool genético de la poblacion local
(Hedgecock et al., 2007). Sin embargo, en el océano existen muchos tipos de barreras que
pueden afectar la dispersion de larvas, disminuyendo o evitando el intercambio genético

entre poblaciones (Baums et al., 2006b).

La conectividad se entiende como el grado de intercambio de individuos entre
poblaciones, ya sea mediante larvas, reclutas, juveniles o adultos (Palumbi, 2003). La
conectividad depende de la dispersion de los organismos, que en combinacion con factores
bidticos y abidticos, determinaran la supervivencia de los mismos. La mayor dispersion
ocurre en la etapa larval, particularmente en aquellas especies con adultos sésiles, debido a
esto, la conectividad se ve afectada por la duracion del periodo larvario (Cowen y
Sponaugle, 2009).

El estudio de la conectividad entre poblaciones es de gran importancia pues
aumenta nuestro conocimiento sobre la resiliencia de las especies y sirve en la toma de
decisiones y la elaboracion de estrategias en el manejo de zonas pesqueras y aquellas
dedicadas a la conservacion (Hedgecock et al., 2007, Goodbody-Gringley et al., 2012). La
conectividad, también debe considerarse en el disefio espacial de Areas Marinas Protegidas
permitiendo que sean autosustentables, e inclusive que organismos que viven dentro de la
reserva contribuyan a las poblaciones que se encuentran fuera a través de la exportacion de
larvas y juveniles (Oceana, 2011). Es posible pensar que el nimero y extensién de las areas
protegidas podria verse reducido si la conectividad entre poblaciones fuese alta, y viceversa
(Baums et al., 2005).



Los estudios de conectividad en los cuales se pretende rastrear el movimiento de los
individuos puede resultar una tarea complicada (Hedgecock et al., 2007, Cowen y
Sponaugle, 2009). Se ha buscado explicar la dispersion de los organismos a partir de
muestreos larvales de especies costeras en mar abierto (Cowen y Sponaugle, 2009), asi
como mediante estudios de corrientes marinas (Roberts, 1997). Otra alternativa son las
herramientas moleculares que permiten la integracion de informacion genética y geogréafica
(Hellberg et al., 2002).

Conectividad genética

Las herramientas moleculares nos dan una idea del transporte de las larvas y
propagulos, pues al lograr establecerse de una poblacion a otra, los migrantes dejan un
rastro genético de su movimiento (Hellberg et al., 2002). Es posible inferir el flujo de genes
y migracion de una poblacion a partir de la variacion espacial en alelos y frecuencias
alélicas (Hedgecock et al., 2007).

Los alelos son formas alternativas de genes que producen una diversidad de
caracteristicas heredables entre individuos (Hedgecock et al., 2007). Las frecuencias
alélicas en los genes de una especie pueden variar espacial y temporalmente (Klug et al.,
2006). Estos cambios entre poblaciones se producen por el efecto de las fuerzas evolutivas
como: a) mutacion de genes, b) deriva genética, c) flujo genético producido por la
migracion entre poblaciones y d) por la seleccién (Hedgecock et al., 2007 y Klug et al.,
2006). La deriva genética aleatoria y la seleccion producen una divergencia de poblaciones,
mientras que la migracion entre poblaciones permiten que estas se homogenicen y depende
de la conectividad. Las poblaciones pueden alcanzar un equilibrio genético entre fuerzas
evolutivas después de un largo lapso durante el cual no ocurriran cambios en frecuencias

alélicas o génicas (Hedgecock et al., 2007).

Existen metodos directos e indirectos para medir el flujo genético entre poblaciones.
Los métodos directos intentan asignar individuos a sus poblaciones de origen o a padres

especificos, apoyandose en el uso de marcadores moleculares. Sin embargo sélo es posible



estimar la conectividad en pocas generaciones, resultando poco probable observar efectos
por eventos y fenémenos naturales (Hedgecock et al., 2007).

Los métodos indirectos se basan en estimar el flujo genético a partir de las
diferencias genéticas entre las poblaciones, asumiendo que estas han alcanzado un
equilibrio. Con estas técnicas se logra estimar la conectividad a través de escalas de tiempo
evolutivas, sin embargo no pueden estimar la conectividad en lapsos recientes (Hedgecock
et al., 2007).

Arrecifes coralinos

Los arrecifes coralinos son ecosistemas marinos que Se caracterizan por una
marcada estabilidad en sus elementos bidticos y abidticos (Chavez y Hidalgo, 1988). El
agua en estos ecosistemas posee temperaturas promedio >20 °C, alta transparencia, pocos
sedimentos, altas concentraciones de oxigeno y bajas concentraciones de nutrientes. Los
arrecifes de coral hermatipicos (aquellos que poseen la simbiosis con el dinoflagelado
Simbiodinium) son someros llegando hasta los 70 m de profundidad, esto debido a la
disponibilidad de luz requerida por las zooxantelas endosimbioticas asociadas a los corales
(Chavéz e Hidalgo, 1988).

Otra de las caracteristicas de estos ecosistemas es su gran diversidad de especies, lo
que se ha asociado a la estabilidad del ambiente. Esto aumenta la competencia
interespecifica, produciendo un incremento en el aprovechamiento de los nichos (Chavéz e
Hidalgo, 1988).

Los arrecifes de coral son de gran importancia bioldgica, pues se reconocen como
los ecosistemas marinos con mayor biodiversidad en el planeta a pesar de representar s6lo
el 0.18% de la superficie de los océanos del mundo (CONANP-SEMARNAT, 2006,
Schwarz et al., 2008). Ademas son un recurso que otorga grandes beneficios a las
poblaciones costeras pues son importantes fuentes de recursos alimenticios y medicinales,
actuan como una estructura de proteccion contra eventos como huracanes, y minimizan la
erosion. Sumado a esto son recursos con un alto valor cultural, recreacional y turistico

(Tunnel, 2010). Sin embargo, son ecosistemas fragiles y sumamente vulnerables a las



alteraciones (Chavez y Hidalgo, 1987). Los arrecifes han sufrido una alta explotacién, y
han sido deteriorados debido a causas naturales y antropogénicas, como el cambio global y
el incremento en el desarrollo costero, el blanqueamiento de coral, aumento de
enfermedades, tormentas, asi como sobrepesca, y dafio directo por embarcaciones
(CONANP, 2006, Shearer et al., 2009).

Acropora palmata

Los corales pétreos del genero Acropora spp., pertenecientes al orden Scleractinia,
exhiben la mayor riqueza de especies, con un total de 113, la mayoria de las cuales se
distribuyen en los océanos Indico y Pacifico (Wallace, 1999 en Van Oppen et al., 2000). En
el Mar Caribe encontramos solamente tres especies pertenecientes a este género: A.
cervicornis (Lamarck, 1816), A. palmata (Lamarck, 1816) y A. prolifera (Lamarck, 1816)
(Wallace, 1999 en Van Oppen et al., 2000), y se ha encontrado evidencia de que A.
prolifera es en realidad un hibrido de las especies A. cerviconis y A. palmata (Van Oppen et

al., 2000, Acropora Biological Review Team, 2005).

Acropora palmata, también conocido como coral cuerno de alce, debido a su
parecido con las astas de un alce (Fig. 1), juega un papel ecoldgico importante ya que es un
coral formador de arrecifes (Jaap, 2002). Se caracteriza por ser la especie mas grande del
género Acropora, alcanzando tamafios de hasta 4 m de diametro y su base alcanza
diametros de hasta 40 cm (Jaap, 2002). Posee formas ramificadas y sus ramas suelen ser
planas; y en menor medida, redondas. El grosor de las ramas de los individuos en aguas
profundas tiende a ser menor al de aquellas en aguas someras, esto estd asociado a la
dinamica del oleaje de la zona. Presenta colores que van entre café a dorado y amarillo
(Jaap, 2002).



Figura 1. Coral "cuerno de alce" (Acropora palmata) (Foto: Jordan T. Wilkerson)

La especie posee altas tasas de crecimiento y regeneracién, superiores a otros
corales en el Caribe (Bak, 1983). Se encuentra a profundidades entre 1-17 m, pero su
habitat 6ptimo esta entre los 1 y 5 m, aungue se ha encontrado a profundidades de hasta 30
m en Florida y hasta 50 m en bahia Discovery en Jamaica (Jaap, 2002). Habita la zona de
rompiente en los arrecifes, donde existe una alta turbulencia, por lo cual, sumado a su
grueso tronco, sus ramas se encuentran alineadas en direccion a la corriente (Shumacher y
Plewka, 1981 en Garcia-U. et al., 1996). Se le puede encontrar formando grandes barreras

arrecifales en Belice, las Islas del Maiz en Nicaragua y Roat&n en Honduras (Jaap, 2002).

Acropora palmata posee una amplia distribucion en el Mar Caribe, se extiende desde el
Sur de Florida y el norte de las Bahamas, hasta poblaciones mas surefias cercanas a
Trinidad y Tobago. En su limite oeste se observa en las costas veracruzanas, en México, y
hasta Barbados en el Este (Bruckner, 2002).



Distribucion aproximada de Acropora spp.
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Figura 2. Rango de distribucion aproximada de acroporidos en el mar Caribe (modificado
de NOAA, 2014).

Acropora palmata es una especie hermafrodita, de reproduccion sexual y asexual.
La reproduccion sexual con fecundacion externa, ocurre una vez al afio durante los meses
de agosto y septiembre, 2-4 noches después de la luna llena, en un desove por difusion
masivo y sincronizado, donde los gametos son liberados en la columna de agua y poseen
una flotabilidad positiva. Las larvas pueden asentarse entre 5-20 dias después de la
fecundacion. Mientras que la reproduccion asexual se da a través de la fragmentacion, que
consiste en la ruptura de una parte de la colonia la cual se adhiere nuevamente al sustrato

para formar un clon (Jaap, 2002, Bruckner, 2002, Baums, 2005 y Baums et al., 2006).

Debido a su estructura compleja, se ha observado que A. palmata, sirve como
hébitat para numerosas especies de peces arrecifales, tales como damiselas
(Pomacentridae), burros (Haemulidae) y pargos (Lutjanidae), por lo que cardimenes
utilizan al coral como refugio diurno (Lirman, 1999). Otras especies como: tortugas

marinas, langostas, cangrejos, erizos de mar y diversos gasterépodos, también se benefician



de los acropdridos, ya que los utilizan para alimentarse, refugiarse y como hébitat de
reclutamiento (Bruckner, 2002).

En los dltimos 20-30 afios, A. palmata se ha visto amenazada por diversos factores,
mostrando una disminucion en su abundancia y rangos de distribucion, las amenazas de
esta especie pueden ser de tipo: naturales y antropogénicas, entre las que se encuentran
enfermedades (banda blanca, mancha blanca), tormentas y huracanes, cambios extremos en
la temperatura, blanqueamiento, depredacion (por: caracoles (Coralliophila abbreviata),
poliquetos (Hermodice carunculata), damiselas, pez perico (Sparisoma viride), y erizos de
mar), competencia, sedimentacién, y degradacion de su habitat (Hernandez-Zarate et al.,
2011, Bruckner, 2002). Se ha observado una pérdida de un 50 a 100% de su cobertura,
encontrandose en la lista de especies amenazadas: sujetas a proteccion especial por parte de
la Secretaria de Medio Ambiente y Recursos Naturales en México (NOM-059-ECOL-2001)
desde 1994 (Hernandez-Zarate et al., 2011), ademas de estar enlistada como especie en
peligro critico de extincion en la Lista Roja de Especies Amenazadas de la Union
Internacional para la Conservacion de la Naturaleza (IUCN por sus siglas en inglés)
(Aaronson et al., 2008).

Al encontrarse en la zona somera del arrecife, este coral se encuentra expuesto a la
accion del oleaje, siendo mas susceptible durante las tormentas y resultando en la muerte de
los tejidos, asi como en la fragmentacion y desprendimiento de las colonias. Sin embargo,
procesos de tormenta, pueden favorecer la expansion de las poblaciones a través de la
reproduccion asexual de los organismos, ya que se han reportado bajos niveles de

reproduccion sexual exitosa (Bruckner, 2002).

Entre los afios de 1970 e inicios de 1980, en el Caribe, se observaba una alta
abundancia del coral A. palmata. En 1977, en las Islas Virgenes, se tuvo el primer reporte
asociado a un fuerte disturbio de la especie por la enfermedad de la banda blanca
(Bruckner, 2002). Aronson y Pretch ( 2001) sugieren que la enfermedad de la banda blanca,
un sindrome bacterial especifico de Acropora spp., es mas relevante en el declive de la
poblacién de Acropora spp. que eventos como los huracanes, y sugieren que la alta
mortalidad de estas especies es un evento que sélo se ha observado en el Holoceno tardio,

por lo que pudiera ser un reflejo de la actividad antropogeénica.



Caracteristicas oceanogréficas de la region

El Golfo de México es una cuenca semicerrada, conectada al Océano Atlantico por
el Estrecho de Florida y al Mar Caribe por el Canal de Yucatan. La plataforma continental
posee la caracteristica de ser relativamente amplia en las peninsulas de Florida y Yucatan, y

angosta en el suroeste de Meéxico (Fig. 2) (Martinez-Ldopez y Parés-Sierra, 1998).

El Golfo de México se ve influenciado por la corriente Yucatan que penetra a traves
de Canal de Yucatan, una parte de este flujo pasa a formar parte de la corriente de Lazo,
mientras que la otra se desvia al oeste, hacia la Bahia de Campeche, y existe un flujo de
salida por el Estrecho de Florida (Figs. 3 y 4) (Monreal-Gémez & Salas-de Le6n, 1990).

En las plataformas continentales de Veracruz y el Banco de Campeche, la
circulacion superficial se ve influenciada por los frentes frios de noroeste durante la
temporada otofio-invierno, y por los vientos del sur y sureste en verano (Zavala-Hidalgo et
al., 2006).

En el 2003, Zavala-Hidalgo y colaboradores encontraron que en la plataforma de
Tamaulipas y Veracruz, durante los meses de septiembre a marzo ocurre un transporte
costero hacia el sur entre los 25-50 m de profundidad, mientras que de mayo a agosto la
circulacién ocurre hacia el norte, con velocidades promedio al mes de 0.7 m/s. En tanto, en
el Banco de Campeche la circulacion es hacia el norte todo el afio. Por esto, durante la
época de otofio-invierno, en la Bahia de Campeche se forma una zona de confluencia por
ambas corrientes que viajan en sentidos opuestos, generando un transporte hacia afuera de
la costa (Figs. 3-4). Este transporte se percibe en la region mas surefia de la Bahia de
Campeche y asociado a esto también se tienen aguas con altas concentraciones de clorofila

a.

La circulacion predominante de la Bahia de Campeche es ciclonica, asociada a las
variaciones de la corriente de Yucatan (Figs. 3-4) (Monreal-Gémez & Salas-de Leon,
1990). A través de un modelo numérico de gravedad reducida, Monreal-Gémez y Salas-de
Ledn (1990) encontraron que en febrero se observa un giro que se extiende en toda la

bahia, su centro se desplaza hacia el oeste durante marzo, y para el mes de mayo



desaparece, y la circulacion cambia de direccion hacia el oeste. En julio comienza a
formarse un pequefio giro en la costa de Yucatan y para agosto y septiembre se forma un
giro ciclonico que abarca toda la bahia, fechas en las que se efectta el mayor transporte, el
cual durante septiembre-diciembre comienza a desplazar su centro hacia el oeste y cambia

nuevamente la direccion de la corriente hacia el este.

El principal forzamiento de la circulacion es debido al viento, cuyo patron es similar
al de las corrientes marinas en la region. Los vientos a lo largo de la costa en la plataforma
de Veracruz, durante primavera-verano, producen un transporte de agua hacia fuera de la
costa, favoreciendo la formacion de surgencias. En otofio-invierno ocurre lo contrario,

favoreciendo un hundimiento (Zavala-Hidalgo, 2003).

De abril a agosto los vientos del sureste favorecen las surgencias en Veracruz. Sin
embargo existe una mayor concentracion de clorofila a en los meses de invierno, asociado
al material bioldgico viejo que viene de corriente arriba. Al este del Banco de Campeche,
de mayo a septiembre, se tienen surgencias asociadas al efecto del viento que provocan un

aumento en las concentraciones de clorofila a (Zavala-Hidalgo et al., 2006).

La estructura de la columna de agua en Veracruz presenta una marcada
estacionalidad, en donde en otofo-invierno se tiene una fuerte estratificacion asociada a la

descarga de agua dulce (Zavala-Hidalgo, 2003).

En la temporada de otofio-invierno la plataforma del norte de Veracruz se ve
afectada por las descargas de los rios Mississippi-Atchafalaya, y con un aporte
relativamente menor, en verano se tienen descargas de los rios Grijalva-Usumacinta,
Coatzalcoalcos, Papaloapan y Panuco, los cuales también afectan la parte méas surefia de la
Bahia de Campeche (Zavala-Hidalgo, 2003).



Figura 3. Circulacion superficial promedio (2006-2010) del mes de agosto en el Golfo de
México y mar Caribe. Imagen modificada de Sanvicente-Afiorve et al., 2014.

Figura 4. Circulacion superficial promedio (2006-2010) del mes de septiembre en el Golfo
de México y mar Caribe. Imagen modificada de Sanvicente-Afiorve et al., 2014
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ANTECEDENTES

Chavez-Hidalgo (2009), evalud la conectividad entre ecosistemas arrecifales del
Golfo de México y Mar Caribe mexicano desde una perspectiva ecoldgica, a partir de
informacion obtenida de tesis, articulos y bases de datos, determinando la similitud entre
comunidades de corales y peces, a partir de los niveles de: riqueza especifica, abundancia,
dominancia y diversidad ecoldgica. En general, encontr6 que al aumentar la distancia entre
los ecosistemas la similitud biologica disminuye significativamente. También, los arrecifes
se separaron en dos grupos, el primero conformado por los arrecifes de la Plataforma
yucateca y los del Golfo de México, y el segundo por los arrecifes del Caribe, no obstante,
los arrecifes del SAV tuvieron una mayor similitud a los del Caribe, asociado a que es una
zona afectada en menor manera por los huracanes. Con esta informacion se plante6 un
modelo que describe la conectividad en la zona indicando que el transporte inicia en Banco
Chichorro, viaja hacia el norte entrando por el Canal de Yucatdn hasta la Plataforma
yucateca, divergiendo hacia el sur de la plataforma y hacia los arrecifes noroccidentales del
Golfo de México, por ultimo viaja hacia el sur, a los arrecifes del Sistema Arrecifal

Veracruzano.

Previamente se habian realizado trabajos en los que se analizaba la estructura
genética de poblaciones en el Golfo de México y Mar Caribe. Villegas-Sanchez et al.
(2012) se evalu6 la conectividad de Stegastes Partitus (pez damisela) entre subpoblaciones
del Sistema Arrecifal Veracruzano y mar Caribe mexicano, utilizando siete microsatelites.
Se observo una diferenciacidén genética entre ambas regiones, sin embargo, los arrecifes
Puerto Morelos y Anegada de Adentro mostraron, aunque significativos, los menores
valores de diferenciaciéon genética, indicando una sutil conectividad entre ambas regiones.
El bajo intercambio genético se le atribuye a la gran distancia entre arrecifes, auto-

reclutamiento, patrones de corrientes y posiblemente a cambios climaticos bruscos.

McMahan et al. (2013), realizaron un anélisis filogeografico del pez Agonostomus
monticola, utilizando un marcador mitocondrial (citocromo b) y otro nuclear (primer intron
del gen nuclear ribosomal S7). El muestreo se llevo a cabo en América del Norte y Central,

incluyendo las Indias Occidentales. Encontraron cuatro linajes divergentes asociados a las
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cuencas oceénicas donde se obtuvieron las muestras: Golfo de México, Mar Caribe, y dos
regiones del Océano Pacifico.

Van Oppen et al. (2000), a partir de secuencias de ADN nuclear (intron PaxC), dos
espaciadores transcritos del DNA nuclear ribosomal (nfDNA ITS1 e ITS2) y la region
codificante 5.8S, encontraron que A. prolifera puede ser resultado de la hibridacion A.
palmata y A. cerviconis. También reportaron que para el gen PaxC las especies presentaron

bajos niveles de variacidon, siendo A. palmata la que mostré una menor diversidad alelica.

Vollmer y Palumbi (2007), compararon la estructura genética de un total de 22
poblaciones (N=160) de A. cerviconis en el Caribe, utilizando una secuencias de un gen
mitocondrial (regién control mitocondrial) y tres genes nucleares, entre ellos el intron
PaxC. Estos autores, encontraron un total de 15 alelos en la region control mitocondrial,
mientras que para PaxC soOlo se presentaron cuatro alelos. Tanto los marcadores
mitocondriales como nucleares mostraron una marcada estructura genética entre
poblaciones del Caribe. Indicando una dispersién larvaria limitada en distancias superiores

a los 500 km, y en ocasiones distancias menores.

En estudios donde se ha evaluado la diversidad genética en corales escleractinios, se
han observado restricciones de flujo génico, propiciando la subdivision de poblaciones. Los
rangos a los que se han observado estas diferencias entre poblaciones van desde los 25 a los
7000 km (Baums, 2008).

Baums et al. (2005), a partir del uso de cinco microsatélites especificos para coral,
estimaron la conectividad entre poblaciones de A. palmata de 44 arrecifes en el Caribe.
Encontraron que existe muy poco intercambio genético entre poblaciones de A. palmata del
Caribe Oriental y Occidental, siendo Puerto Rico un sitio de mezcla entre las poblaciones.
En el 2006, a partir de un modelo biofisico de gran escala, Baums et al. (2006), sugieren la
existencia de dos grandes poblaciones de A. palmata, una en la costa Este de Republica
Dominicana y la otra en el Caribe occidental, en las cuales existe un reclutamiento local de
larvas, y que el Paso de Mona, ubicado entre Puerto Rico y Republica Dominicana,

funciona como un filtro para la dispersion de las larvas.
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Estos mismos autores, utilizando muestras de A. palmata en 26 arrecifes del
Atlantico tropical occidental, sugirieren que el reclutamiento asexual de esta especie es
negativamente proporcional al area de la plataforma, y no se ve influenciado,
significativamente, por disturbios a gran escala o por la abundancia de grandes colonias.
También encontraron que la reproduccién asexual es mas coman en habitats marginales que

centrales (Baums et al., 2006a).

Shearer et al. (2009), realizaron estimaciones de la diversidad genética de especies
en escleractinias, para ello buscaron describir la riqueza alélica a partir de literatura en la
que se hiciera uso de microsatélites para describir la estructura genética de corales
escleractinios [Acropora palmata, Montastraea cavernosa, Orbicella faveolata (antes
Montastraea faveolata) y Pocillopora damicornis]. Acropora palmata, fue la especie que

mostrd los mayores niveles de diversidad alélica por poblacion (14.4 alelos/locus).

Dominguez-Maldonado (2012), busc6 determinar la conectividad de A. palmata,
para lo cual evaluo la estructura genética del coral en un arrecife de cada una de las tres
regiones del Atlantico mexicano: Mahahual (mar Caribe), isla Pérez en el arrecife
Alacranes (Banco Campeche) e isla de Enmedio del Sistema Arrecifal Veracruzano
(suroeste del Golfo de Meéxico), utilizando cinco microsatelites, ademas de evaluar la
variacion morfométrica de los esqueletos del coral. Encontrd una diferenciacidon genética
significativa entre los tres arrecifes y sugiere que la conectividad se restringe entre
poblaciones a méas de 600 km. De igual manera el analisis morfométrico mostré que cada
poblacién poseia caracteristicas fenotipicas distintas. Cabe mencionar que los resultados no
mostraron aislamiento por distancia geogréafica, lo que podria sugerir un auto-reclutamiento

en las poblaciones.
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HIPOTESIS

La corriente en el suroeste del Golfo de México fluye hacia el norte durante el mes
de agosto y en septiembre cambia hacia el sur, esta podria beneficiar el transporte larvario
entre Enmedio y Anegada de Adentro y por lo tanto aumentar la conectividad. Sin
embargo, las descargas por rios en esta region podrian disminuir la diversidad genética de

la region.

Asociado a la corriente de Yucatan que viene desde el Mar Caribe que viaja por la
costa hacia el norte, y la circulacion en el Banco de Campeche que fluye hacia el noreste,
produciendo una zona de confluencia de ambas corrientes durante otofio-invierno; se espera
que Banco de Campeche sea una zona de mezcla entre los arrecifes de la region de mar
Caribe y suroeste del Golfo de México. Ademas, que el giro en la Bahia de Campeche

ayude al transporte larvario desde Banco de Campeche al Suroeste del Golfo de México.

Ademas se espera que los arrecifes mas cercanos presenten un mayor flujo genético
entre ellos. Esperando que la region del suroeste del Golfo de México presente una mayor

estructura genética contra los arrecifes del mar Caribe.
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OBJETIVOS

Obijetivo general

Determinar la estructura genética y conectividad entre poblaciones del coral

Acropora palmata en seis arrecifes localizados en el Golfo de México y Caribe Mexicano.

Obijetivos particulares

e Estimar y comparar niveles de diversidad y estructura genética entre poblaciones
del coral A. palmata a partir de dos marcadores moleculares.
e Determinar el grado de conectividad entre arrecifes de tres regiones del Golfo de

México y Caribe Mexicano.
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AREA DE ESTUDIO

El area de estudio abarca tres regiones del Golfo de México y Mar Caribe que son:
el suroeste del Golfo de México, el Banco de Campeche y el Mar Caribe mexicano. Cada
region consta de dos arrecifes en los cuales se realizé el muestreo (Fig. 5).
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Figura 5. Area de estudio en el Golfo de México y Mar Caribe donde se indican los sitios
de muestreo (fuente de informacion: Natural Earth, 2015, y CONABIO, 2011).

Suroeste del Golfo de México

En el Suroeste del Golfo (Fig. 6) de México encontramos al estado de Veracruz con
una plataforma continental de 30 km de extension y de origen terrigeno, esta region se ve
influenciada por descargas de los rios y actividad antropogénica. En esta region los corales
se presentan en forma de parches (Zavala-Hidalgo et al., 2006, y Sanvicente-Aforve,
2014).
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Figura 6. Arrecifes del suroeste del Golfo de México (fuente de informacion: Natural
Earth, 2015, y CONABIO, 2011).

Enmedio

El arrecife Tuxpan forma parte del sistema arrecifal Lobos-Tuxpan, el cual se ubica
frente a las costas de los Municipios de Tamiahua y Tuxpan, en el estado de Veracruz, y
desde el 5 de junio de 2009 fue declarado en el Diario Oficial de la Federacion dentro de la
categoria de Area de Proteccion de Flora y Fauna (Fig. 7). Se compone por dos poligonos,
Lobos y Tuxpan, que incluyen tres formaciones arrecifales cada uno. En el poligono de
Tuxpan se encuentran los arrecifes de Tuxpan, Enmedio y Tanhuijo, con un area total de
17, 984 ha (CONANP, 2011).
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Figura 7. Arrecife Tuxpan, Arrecife Enmedio (fuente de informacién: Natural Earth, 2015,
y CONABIO, 2011).

Anegada de Adentro

Anegada de Adentro forma parte del Sistema Arrecifal Veracruzano (SAV),
localizado frente a la costa de los municipios de Veracruz, Boca del Rio y Alvarado, el cual
estd constituido por un total de 17 arrecifes, 11 frente a Anton Lizardo, y el resto de ellos,
incluyendo a Anegada de Adentro, frente al Puerto de Veracruz (Fig. 8), estos ultimos se
encuentran dentro de la isobata de los 37 m. El conjunto de arrecifes poseen un area de
52,238 ha. Fue en el afio de 1992 que el SAV se decret6 como parque marino nacional
(INECC et al., 2016).
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Figura 8. Sistema Arrecifal Veracruzano (SAV), Arrecife Anegada de Adentro (fuente de
informacién: Natural Earth, 2015, y CONABIO, 2011).

Entre las amenazas naturales, los arrecifes del SAV se ven afectados por los frentes
frios durante la temporada de invierno ("nortes"™), pues estos hacen descender la
temperatura del agua. Los huracanes no son la principal amenaza, pues en los ultimos 30
afios sélo se han presentado dos, afectando de manera leve a los arrecifes. En esta zona,
existen rios importantes como el Jamapa y el Papaloapan, pero no parecen alterar la
salinidad, sin embargo, estos representan un gran aporte de sedimentos a la zona (INECC,
2016).

Las actividades humanas, también representan una amenaza para el SAV, entre ellas
escurrimiento de sedimentos por actividades ganaderas, turismo, extraccion de recursos
para la elaboracion de artesanias y construccion, contaminacion y trafico de embarcaciones

asociados al puerto de Veracruz, y la explotacion de recursos pesqueros (INECC, 2016).
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Banco de Campeche

El Banco de Campeche (Fig. 9) es la plataforma continental de Yucatan, y se
caracteriza por ser relativamente extensa con 200 km de ancho y estar formada de
carbonatos (Zavala-Hidalgo et al., 2006).
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Figura 9. Arrecifes del Banco de Campeche (fuente de informacion: Natural Earth, 2015, y
CONABIO, 2011).

Arrecife Alacranes

Se encuentra dentro del &rea natural protegida (ANP), Parque Nacional Arrecife
Alacranes. El Arrecife Alacranes se ubica 140 km al norte de la Peninsula de Yucatan,
frente a Puerto Progreso (Fig. 10). La meseta arrecifal posee un area de 299.755 km?. Se
encuentra a una profundidad inicial de 40 m y se extiende a profundidades mayores. Su
estructura estd construida principalmente por colonias de corales escleractinios y algas
calcareas, siendo considerada la estructura coralina mas grande del Golfo de México.

Dentro del arrecife existen cinco islas arenosas que ocupan 59.16 ha en total. Este arrecife

20



ha sufrido de sobreexplotacion, falta de permisos y autorizaciones en las actividades que se
llevan a cabo en la zona, pesca ilegal, aprovechamiento de recursos en veda, saqueo de
fosiles, turismo descuidado, embarcaciones y poca vigilancia del parque (CONANP,
2006).

-90.000 -89.900 -89.800 -89.700 -89.600 -89.500 -89.400
o —_— e = I
R
o~
o

22.700

Arrecife Alacranes

22.400 22.500 22.600
22.400 22.500 22.600

22.300
22.300

— — — ——
-90.000 -89.900 -89.800 -89.700 -89.600 -89.500 -89.400

7 0 7 14 21 28 km
[ = ———— Sss—

Figura 10. Arrecife Alacranes (fuente de informacion: Natural Earth, 2015, y CONABIO,
2011).

Cayo Arcas

Cayo Arcas es un arrecife coralino ubicado 180 km al norte de Ciudad del Carmen,
Campeche, convirtiéndose en el arrecife mas surefio del banco de Campeche (Fig. 11). Se
compone de tres cayos arenosos someros con plataforma coralina. Su extension es de,
aproximadamente 6.5 km?2. Es un sitio de gran importancia pues en él se llevan a cabo
actividades de abastecimiento y transporte de productos petroliferos por parte de PEMEX

(Aguirre-Gomez y Morales-Manilla, 2005).
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Figura 11. Arrecife Cayo Arcas (fuente de informacion: Natural Earth, 2015, y CONABIO,
2011).

Mar Caribe

La plataforma continental en las costas del Mar Caribe se extiende entre 1-2 km (Fig. 12).
Adyacente a la costa actua la corriente de Yucatan y es el principal forzamiento fisico de
esta region (Merino, 1997).

22



-91.000 -90.000 -89.000 -88.000 -87.000 -86.000 -85.000 -84.000

80 0 80 160 240

320 km

2 s ]
-91.000 -90.000 -89.000 -88.000 -87.000 -86.000 -85.000 -84.000

Figura 12. Area de estudio en el Caribe mexicano (fuente de informacion: Natural Earth,
2015, y CONABIO, 2011).

Cozumel

El arrecife de Cozumel fue declarado el 11 de junio de 1980 en la categoria Zona de
Refugio para la Proteccion de la Flora y Fauna Marinas, y en el 19 de julio de 1996 en el
Diario Oficial de la Federacion como Parque Marino Nacional (Fig. 13). El parque posee
una extension de 11,987 ha. Se ubica frente a la costa occidental de la isla de Cozumel,
Quintana Roo, en el Mar Caribe (INECC, 1998).
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Figura 13. Arrecife Cozumel (fuente de informacion: Natural Earth, 2015, y CONABIO,
2011).

Dentro de la comunidad coralina habitan miles de organismos, entre ellos se tienen
especies amenazadas, en peligro de extincion o sujetas a proteccion especial (INECC,
1998)

Banco Chichorro

Banco Chichorro y sus aguas adyacentes, esta establecido como Reserva de la
Biosfera (Fig. 14). Se encuentra al este de las costas del Municipio Othdn Pompeyo Blanco,
Quintana Roo, separado de este por un canal de 1,000 m de profundidad, formando parte
del Sistema Arrecifal Mesoamericano. Su extension es de 144,360 ha, siendo el arrecife de
mayor tamafio en México. Los cayos existentes dentro de la Reserva abarcan el 0.40% de la
superficie total (INECC, 2000).
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Figura 14. Arrecife Chinchorro (fuente de informacion: Natural Earth, 2015, y CONABIO,

2011).
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JUSTIFICACION

Parte de la importancia del coral cuerno de alce consiste en que es un coral
formador de arrecifes, y su esqueleto calcareo le sirve de nicho a diversas especies, ya sea
como hébitat, refugio, zonas de alimentacién y reproduccion (Jaap, 2002). Sin embargo, en
los Gltimos afios su abundancia y distribucion se ha visto reducida, poniendo en riesgo la

estabilidad de los arrecifes ( Bruckner, 2002, Hernandez-Zarate et al., 2011).

Los arrecifes brindan diversos servicios y recursos a las comunidades costeras,
como proteccion costera, minimizan la erosion, poseen valor cultural, recreacional,
turistico, y pesquero (Tunnel, 2010). Por lo cual se recomienda aumentar los conocimientos

sobre el coral A. palmata, para poder crear mejores estrategias de manejo y conservacion.

Este estudio busca conocer la estructura y diversidad genética para conocer el grado
de conectividad entre poblaciones del coral A. palmata en diversos arrecifes del Golfo de
México y mar Caribe mexicano. Esta informacion puede ser de utilidad el manejo y
elaboracion de areas naturales protegidas de la region.
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MATERIALES Y METODOS

Muestreo

Entre diciembre de 2012 y junio de 2013, se recolectaron muestras de distintos
arrecifes de tres regiones de México: arrecifes del Suroeste del Golfo de México, arrecifes
del Banco de Campeche y arrecifes del Mar Caribe. En cada arrecife se recolectaron,
aproximadamente 50 muestras in situ con una separacion de al menos 5 m para evitar la
obtencion de muestras distintas de clones de una misma colonia. Algunas de las muestras

fueron preservadas en etanol y otras en DMSO.

Extraccion de ADN

Para la extraccion de ADN se utilizé el protocolo de extraccion orgénica, para lo
cual se colocaron aproximadamente 4X4 mm de tejido coralino dentro de un tubo
Eppendorf de 1.5 ml y se agregaron 400 ul de buffer de lisis (0.2 M Tris, 2 mM EDTA,
0.7% SDS, 100 mM NaCl), posteriormente se aplico vortex por 30 seg y se agregaron 5 ul
de proteinasa K (20 mg/ml) para degradar proteinas y enzimas; después se incubo la
muestra en bafio Maria a 55 °C durante toda la noche o hasta que el tejido estuvo

completamente digerido.

Despues se precipitaron las proteinas y residuos lipidicos agregando 400 ul de fenol-
cloroformo-alcohol isoamilico (24:1), se mezcld con vortex, y se centrifug6é a 12 000 rpm

durante 20 minutos para obtener el sobrenadante y transferirlo a un nuevo tubo.

Posteriormente se precipitdé el ADN con 30 pl de acetato de sodio (concentracion final 0.3
M) y 900 ul de etanol absoluto frio y se aplico vortex por 2 seg. Se mezcld por inversion y

se congeld a -20 °C >1 hora o toda la noche.

Se centrifugé a 13 000 rpm por 15 minutos a 4 °C, se descartd la fase acuosa y se lavé la
pastilla 2-3 veces con 1 ml de etanol frio al 70%, este material se volvi6 a centrifugar a

13 000 rpm a 4 °C durante 5 minutos despues de cada lavado.
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Finalmente, se elimino el etanol y se dejé escurrir un poco para después colocarlos en la
vacufuga a 30° C durante 15 min. Finalmente se resuspendié la pastilla en 60 pl de agua

destilada.

Evaluacion de la calidad y cantidad de ADN

Utilizando el espectrofotdmetro, Nanodrop Lite, se determind la concentracion (ng/ul) y
pureza (A260/A280) del material genético. Posteriormente se verifico su calidad y

presencia mediante corridas electroforéticas en un gel de agarosa al 1.2%.

Disefio de primers

En virtud de que la amplificacion de la region control mitocondrial con los primers
publicados por Vollmer y Palumbi (2002) no resultd exitosa, se disefiaron dos pares de
oligonuclettidos, MCR1 y MCR2 (Tabla 1) utilizado secuencias disponibles en GenBank
del NIH (National Institutes of Health). Para el intron del gen PaxC se disefio un
oligonuclettido directo, PaxC2_f, a partir de secuencias de GenBank, y se utilizé el

oligonucledtido reverso, PaxC intron-RP1, descrito por Van Oppen (2000) (Tabla I).
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Tabla I. Primers usados para la amplificacion de marcadores moleculares.

Tamarfio
Region Primer Secuencia (5'-3") de Referencia
Amplicén
Region MCRL_f CTTGGAACAGGTCCGTCAG
control
_ _ 599 pb
mitocondrial
) MCR1 r ATTTCTCCTGGCTGATAAAGAGC
i Este trabajo
Region MCR2_f TCAATGTCCCAAGGTTCTGC
control
) ) 496 pb
mitocondrial
@ MCR2_r CTTGCCAGCCGGAACTG
PaxC2_ f |CGTGTTAAAATCAATACTGTTCCGC
Intrén PaxC 450 pb
PaxC intron- Van Oppen
GGCGATTTGAGAACCAAACCTGTA
RP1 et al., 2000

Reaccion en Cadena de la Polimerasa (PCR)

De cada arrecife se analizaron entre 10 y 13 organismos, Enmedio Tuxpan (n=12),

Anegada de Adentro (n=10), Cayo Arcas (n=12) y Alacranes (n=13), Banco Chichorro

(n=10) y Cozumel (n=12) de los arrecifes del Mar Caribe. Las muestras seleccionadas al

azar se utilizaron para la amplificacion de las dos regiones del ADN: la region control

mitocondrial y el intrén del gen PaxC.

Las PCRs para la region control mitocondrial consistieron cada una de un volumen
total de 15 ul, usando 4.5 ul de H2O, 6 ul de dNTPs a 10 mM, 0.45 ul de cada primer a 10

29




uM, 2.5 ul de Buffer 10X (Perkin Elmer) a 1.5 mM de MgCl2, 0.1 ul de Taq Biolabs (10
uM) y 1 ul de DNA a 50 ng/ul.

Para el intron del gen PaxC se utilizaron 4 ul de H20, 6 ul de dNTPs a mM, 0.45 ul
de ambos primers a 10 uM, 2.5 ul de Buffer Perkin ElImer a 2 mM o Buffer NEB a 2.5 mM,
0.2 ul de Taq Biolabs (10 uM) uM y 2 ul de DNA a 50 ng/ul.

Las amplificaciones se llevaron a cabo en termocicladores BioRad. El programa de
termociclado consistio de un ciclo de desnaturalizacion prolongada durante 4 minutos a 94
°C, treinta y cinco ciclos con una desnaturalizacion por 45 segundos a 95 °C, un
alineamiento de 45 seg a temperaturas entre los 62-65 °C (dependiendo de la calidad de las
muestras), y una extension de 1 minuto a 72 °C. Finalmente se corria un ciclo de extension

prolongada durante 8 minutos a 72 °C.

Secuenciacion

Una vez que se obtuvieron los productos de las amplificaciones, éstos se prepararon
en dos placas para secuenciacion mezcando5 pl de producto de PCR y 5 ul de primer a 5
uM vy se enviaron a purificar y secuenciar a la compafiia Macrogen. Otros productos de
PCR fueron purificados en el laboratorio con EXoSAP-IT para eliminar primers y dNTPS
libres, y se agregaron 5 pl de producto y 5 pl de primer (4 uM) antes de ser enviados a la
compafiia SegqXcel. Para el intron PaxC se secuenci6 con el primer Forward y para la region

control mitocondrial con el primer Reverse.

Edicion de secuencias

Utilizando el programa CodonCode V. 5.1.5 (CodonCode Corporation, 2016) se
alinearon las secuencias y formaron contigs, se eliminaron los extremos ruidosos de las
secuencias, y se corrigieron sitios donde se presentaron errores en la base detectada por el

secuenciador.
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Se unieron las dos secuencias traslapantes de MCR1 y MCR2 utilizando el
programa MEGA 7 (Kumar et al., 2015), y se obtuvo una sola secuencia para cada

individuo.

Anadlisis estadisticos

1. Diversidad genética

Se introdujeron las secuencias en el programa DNAsp V. 5.10.01 para calcular el
namero de haplotipos presentes en cada region del DNA, asi como otros estimadores de
diversidad genética. Se calculd la diversidad haplotipica (h) de acuerdo a Nei (1987), que es
la probabilidad de que dos secuencias al azar sean diferentes (Rozas, 2009), y se define

como:

h=-—1-3L 1}
Donde: n = nimero de secuencias, h = nimero de haplotipos, pi = frecuencia
relativa del haplotipo i.
La diversidad nucleotidica () que es la probabilidad de que dos muestras aleatorias
sean distintas en una posicion nucleotidica dada (Rozas, 2009). La cual se célculo para la

muestra global de la siguiente forma:

==
m

Donde: m=numero total de posiciones nucleotidicas, k=niumero promedio de diferencias

2
F= oD,

i<j

nucleotidicas, la cual se obtiene:

Donde: n = ndmero de secuencias, dij = numero de diferencias nucleotidicas entre las

secuencias iy j.
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2. Estructura poblacional

Una vez definidos los haplotipos, con la ayuda del programa Arlequin V. 3.5.2.2
(Excoffier y Lischer, 2010) se llevo a cabo un AMOVA para estimar la estructura genética
entre dos niveles: 1) entre regiones (suroeste del Golfo de México, Banco Campeche y Mar
Caribe), y 2) entre arrecifes (Enmedio Tuxpan, Anegada de Adentro, Alacranes, Cayo
Arcas, Chinchorro y Cozumel). La significancia de los componentes de covarianza en los
diferentes niveles fue probada con base en 10,000 permutaciones con a=0.05.

Después se llevd a cabo una comparacion pareada de ®@st en Arlequin V. 3.5.2.2
(Excoffier y Lischer, 2010) a dos niveles: entre regiones y entre arrecifes dentro de las
regiones, a partir de un total de 10000 permutaciones, con un a=0.05 para evaluar que tan

diferentes fueron entre si.

Para evaluar la correlacion entre el flujo genético efectivo (M) y distancias
geograficas entre localidades (Aguirre-Planter, 2007) se utiliz6 el programa Isolation by

Distance Web Service V. 3.23 (Jensen et al., 2005). M se obtuvo como:

M—1 1 1
_Z(FST )

Los valores negativos de M se les dio el valor de 0.0001 para después calcular el
logaritmo de éstos, todo esto en el programa Isolation by Distance Web Service V. 3.23.
Las distancias geograficas se obtuvieron con el programa QGIS V. 2.01 (QGIS
Development Team, 2016).

3. Andlisis filogenético

Se construyeron dos arboles filogenéticos para inferir la historia evolutiva de los
haplotipos encontrados en la region control mitocondrial de A. palmata. Se calculé un arbol
por el método Bayesiano en Geneious (http://www.geneious.com, Kearse et al., 2012)
utilizando el plugin de MrBayes. Utilizando PAUP V. 4.0a149 (Swofford, 2002), se utilizo

el método de méaxima parsimonia, a través de un analisis heuristico, en el cual se
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consideraron los indels (borrados e inserciones nucleotidicas) como un quinto caréacter. De
los arboles obtenidos se calcul6 un arbol consenso por mayoria con un umbral de 50%. El
arbol se enraiz6 utilizando dos haplotipos del coral Acropora monticulosa, cuyas
secuencias se obtuvieron de GenBank (clave de acceso: AY364120.1 y AY364118.1).

Los arboles génicos obtenidos se usaron para un analisis filogeografico donde se

identificd la procedencia de los haplotipos entre los diferentes arrecifes.
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RESULTADOS

Secuenciacion del ADN

Se logr6 amplificar y secuenciar un total de 69 individuos de seis arrecifes, con un
promedio de 11.5 individuos por arrecife, utilizando un marcador nuclear (intron PaxC) y
uno mitocondrial (region control). Después de que las secuencias fueron editadas y se
cortaron los extremos ruidosos de las mismas, las longitudes finales de los amplicones
fueron de 400 pb para el intrén PaxC, con una composicion nucleotidica promedio de
T=31.5%, C=19.3%, A=30%, y G=19.3%. Para la regién control mitocondrial se
obtuvieron un total de 916 pb, y en promedio, la composicién nucleotidica fue de T=32.3%,
C=16.2%, A=24.4%, y G=27.2%.

Diversidad genética

Al alinear las secuencias de la region nuclear (intron PaxC) no se encontraron sitios
variables, por lo cual se identificd un solo alelo, siendo la heteregocidad y diversidad

nucleotidica iguales a 0.

Por su parte, en la region control mitocondrial se encontraron 10 haplotipos, con un
total de nueve sitios polimdrficos, donde tres sitios resultaron ser un grupo de indels
(borrado o inserciones de nucledtidos por sus siglas en inglés): el primero de nueve
(posiciones nucleotidicas: 31-38), el segundo de tres (posiciones nucleotidicas: 806-808), y
el tercero con 20 indels (posiciones nucleotidicas: 869-888), cada uno de los cuales se
trataron como un solo paso evolutivo (Tabla I1).
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Tabla I1. Sitios variables de los 10 haplotipos de la region control mitocondrial de
Acropora palmata.

Posicion nucleotidica

N
~

131 273 432 655 729 806
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El haplotipo méas observado fue el Hap 3 con una frecuencia relativa de 40.58%,
teniendo por lo menos un representante de cada arrecife (Tabla I1). El haplotipo Hap 3 se
encontrd presente en todos los arrecifes y en una proporcion superior al resto de los
haplotipos, a excepcion del arrecife Anegada de Adentro, donde el haplotipo Hap 1 fue el
que se presentd con una mayor frecuencia. Por otra parte, el haplotipo Hap 9 presentd la
menor frecuencia (1.45%) con tan solo un individuo procedente de Chinchorro. Sélo los
haplotipos Hap 9 y Hap 10 (GQ421863.1) fueron exclusivos para los arrecifes Enmedio y
Banco Chinchorro, respectivamente (Fig. 15).
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Tabla I11. Numero de haplotipos (Hap 1-10) de la region control de A. palmata
encontrados en cada localidad y frecuencia relativa (%) en todas las muestras.
AA=Anegada de Adentro, Enm=Enmedio, CA=Cayo Arcas, Al=Alacranes,
Chin=Chinchorro, Coz=Cozumel.

Haplotipo  AA Enm CA Al Chin Coz Total f (%)
Hap 1 4 2 0 1 0 0 7 10.14
Hap 2 2 0 0 3 0 0 5 7.25
Hap 3 1 5 7 5 4 6 28 40.58
Hap 4 3 0 1 0 0 0 4 5.8
Hap 5 0 1 1 1 2 1 6 8.7
Hap 6 0 0 1 2 0 3 6 8.7
Hap 7 0 1 2 1 0 0 4 5.8
Hap 8 0 0 0 0 3 2 5 7.25
Hap 9 0 0 0 0 1 0 1 1.45
Hap 10 0 3 0 0 0 0 3 4.35
Total 10 12 12 13 10 12 69 100

-98.000 -96.000 -94.000 -92.000 -90.000 -88.000 -86.000
8 _‘ e e e IS
3 1 T T T T ' T 3 Arrecifes
N Y ) Anegada de Adentro
9 Enmedio
® Alacranes
g S ® CayoArcas
T ‘ < @ Banco Chinchorro
N . _ N Cozumel
; Haplotipos
=) Y . =) @ Hap1
S —H — S O Hap?2
A E\I" i N o Hap 3
_ ) g ' & Hap4
[ = S Hapb
=) ‘\ I S @ Hapb
g = . g < Hap7
~ \ / » ‘ [ | N O Hap8
¢ L A | O Hap9
5 o 5 2 Hap 10
g | g
2 — | — : la
-98.000 -96.000 -94.000 -92.000 -90.000 -88.000 -86.000
145 0 145 290 435 580 km

Figura 15. Distribucion geogréafica de la frecuencia haplotipica de A. palmata.

Se confirmd que dos de los haplotipos encontrados, Hapl y Hapl0, ya se habian

reportado en Genbank con las claves de acceso: KJ485790 y GQ421863, respectivamente,
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el primero en el Caribe colombiano, mientras que el segundo en Puerto Rico. Los
haplotipos Hap 4, Hap 6, Hap 7 y Hap 9 se confirmaron como no registrados previamente,
mientras que para el resto no existio la suficiente evidencia para catalogarlos como

previamente registrados o0 nuevos.

Existe un patron en la distribucién de los haplotipos, donde los haplotipos no
compartidos entre el Mar Caribe y el Suroeste del Golfo de México (Hap 1, Hap 2, Hap 4,
Hap 6 y Hap 7), se pueden encontrar presentes en al menos alguno de los arrecifes de

Banco Campeche, con excepcidn del haplotipo Hap 8 que es exclusivo del Mar Caribe.

La muestra global mostré una diversidad haplotipica (h) relativamente alta de 0.802,
mientras que la diversidad nucleotidica () resulté ser baja (z = 0.00132). Se calculé la
diversidad genética para cada arrecife (Tabla 1V), teniendo valores similares de diversidad
haplotipica. Alacranes presentd la diversidad haplotipica mas alta (h=0.821), mientras que
la menor fue en Cayo Arcas (0.667). El arrecife con un mayor nimero de haplotipos (nh)
fue Alacranes (6), y los que presentaron un menor nimero fueron Anegada de Adentro,
Chinchorro y Cozumel, con cuatro haplotipos cada uno.

Tabla IV. Diversidad genética de cada arrecife. N=tamafio de muestra, Nh = nimero de
haplotipos, h = diversidad haplotipica.

Arrecife N Nh h

Anegada de Adentro 10 4 0.778
Enmedio 12 5 0.788
Alacranes 13 6 0.821
Cayo Arcas 12 5 0.667
Chinchorro 10 4 0.778
Cozumel 12 4 0.712
Global 69 10 0.802

Estructura genética

Los resultados del AMOVA global entre regiones y entre arrecifes mostraron que
existe estructura genética en ambos niveles, siendo ligeramente mayor entre arrecifes que

entre regiones (Tabla V).
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Tabla V. Analisis de Varianza Molecular (AMOVA\) para la regién control mitocondrial.
d.f. = grados de libertad, ®st = indice de fijacion.

Nivel de estructura d.f. OST P-value
Estructura regional 2 0.15583 <0.0001
Estructura entre arrecifes 5 0.16275 0.0001

En la comparaciones pareadas entre regiones se observo que el suroeste de México
fue la region significativamente distinta a las otras dos regiones (Tabla VI). El valor méas
alto de diferenciacion genética fue entre los arrecifes de la region del suroeste del Golfo de
México y la region del Mar Caribe, con un valor de ¢st=0.240 (P<0.001), seguido del
Banco de Campeche contra el Suroeste del Golfo de México (¢bst=0.184, P<0.001). Las
regiones del Banco de Campeche y el Mar Caribe resultaron ser similares y no presentan
una diferenciacion significativa (¢st=-0.017, P=0.683).

Tabla V1. Comparaciones pareadas de ¢st (debajo de la diagonal) y valores de P (arriba de
la diagonal) entre regiones. SGM=suroeste del Golfo de México, BC=Banco Campeche,

MC= mar Caribe. En negrita valores significativos corregidos con la prueba de Bonferroni
(Rice, 1989).

SGM BC MC
SGM --- <0.001 <0.001
BC 0.184 --- 0.683
MC 0.240 -0.017 ---

Al comparar lo valores de ¢st entre arrecifes se pudo observar que el arrecife
significativamente diferente al resto fue Anegada de Adentro, con excepcion de Enmedio
después de la correccidon de Bonferroni, arrecife ubicado en la misma region. Anegada de
Adentro resultd ser especialmente distinto comparado con los arrecifes del Mar Caribe,

Chinchorro y Cozumel, con altos valores de ¢st de 0.363 y 0.445, respectivamente.

El resto de los arrecifes resultaron poseer ¢st pareados no significativamente

distintos de cero, por lo que no presentaron evidencia de estructura genética entre ellos.
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Tabla VI11. Comparacion pareada de ¢st Yy valores de P para ¢st entre arrecifes dentro de

las regiones. AA = Anegada de Adentro, Enm = Enmedio, Al = Alacranes, CA= Cayo
Arcas, Chin = Chinchorro, Cozumel = Cozumel. Debajo de la diagonal: valores de Fsr,
sobre la diagonal: valores de P para Fst. a =0.05, 10100 permutaciones. En negrita valores

significativos corregidos con la prueba de Bonferroni (Rice, 1989).

AA
Enm
Al
CA
Chin
Coz

AA Enm Al CA Chin Coz

0.036 0.001 0.001 <0.001 <0.001
0.148 0.125 0.149 0.014 0.060
0.314 0.063 0.406 0.596 0.502
0.369 0.077 0.001 0.548 0.881
0.363 0.065 -0.029 -0.017 0.607
0.445 0.133 -0.015 -0.035 -0.031

A partir de los valores de Fst se calculo el flujo genético (M) (Tabla VIII). Los

valores de ®st negativos se tomaron como tendientes a cero, por lo que equivalen a valores

infinitos de flujo genético.

Tabla VI111. Comparaciones pareadas del flujo genético efectivo M obtenidas para el gen

region control mitocondrial de A. palmata, y de la distancia lineal entre arrecifes (Km). AA
= Anegada de Adentro, Enm = Enmedio, Al = Alacranes, CA= Cayo Arcas, Chin =
Chinchorro, Cozumel = Cozumel.

Arrecife  Arrecife Distancia geogréfica Distancia genética Flujo genético
1 2 (km) (FsT) (M)
AA En 220.8 0.1219 3.6014
AA Al 422.8 0.0958 47214
AA CA 747.4 0.2143 1.8337
AA Coz 1204.3 0.2171 1.8034
AA Chin 1397.3 0.1898 2.1342
En Al 537.6 0.0120 41.0628
En CA 768 0.0120 41.1320
En Coz 1224.9 0.0443 10.7994
En Chin 1417.9 0.0413 11.6036

Al CA 324.6 0.0001 oo
Al Coz 566.9 0.0001 oo
Al Chin 759.9 0.0373 12.8941
CA Coz 456.9 0.0001 oo
CA Chin 649.9 0.0386 12.4634
Coz Chin 193 0.0001 oo
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En la prueba de aislamiento por distancia se obtuvieron resultados significativos, teniendo
una correlacion negativa entre la distancia y el flujo genético entre pares de arrecifes, con
valores de r=-0.5310 (Ho: r=0) y p=0.0048 (Fig. 16).
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Figura 16. Distancia genética (log) vs distancia geografica (log) entre arrecifes del coral A.
palmata obtenidos de la region control mitocondrial. AA = Anegada de Adentro, Enm =

Enmedio, Al = Alacranes, CA= Cayo Arcas, Chin = Chinchorro, Cozumel = Cozumel
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Filogeografia

A partir de los 10 haplotipos obtenidos se elabord un arbol filogenético por el
método de Méaxima Parsimonia, utilizando dos haplotipos (A. monticulosa 1 y A.
monticulosa 2) como un grupo externo (outgroup) para enraizar el arbol (Fig. 17). Se
observo que existen dos grandes grupos principales: el de los haplotipos asociados a los
arrecifes del Suroeste del Golfo de México y Banco Campeche, a excepcion de Hap 8, que
es exclusivo del Mar Caribe y Banco Campeche, y el grupo de los haplotipos pertenecientes
a arrecifes de Banco Campeche y Mar Caribe, sin embargo los haplotipos Hap 3 y Hap 5 se
encontraron presentes en la mayoria de las regiones.

El arbol filogenético Bayesiano carecié de resolucion para establecer las
relaciones entre los haplotipos mitocondriales y se agruparon en su mayoria en una
politomia basal (Fig. 18). Esto refleja que las relaciones obtenidas en el arbol de maxima
parsimonia se encuentran codificadas en los indels, que son ignorados por el analisis
Bayesiano. Se encontraron ramas cortas y longitudes similares, sugiriendo una baja
divergencia genética.

En ambos arboles se encontrd que los haplotipos derivados derivados eran: Hap 4,
Hap 10, Hap 6, Hap 7 y Hap 9, aunque el arbol por Maxima Parsimonia incluy6 en este
grupo al Hap 5. El conjunto de haplotipos parecen no presentar un patrén de distribucion

especifico.
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Figura 17. A) Arbol filogenético consenso de 13 arboles de maxima parsimonia del gen
region control mitocondrial de Acropora palmata, enraizado con dos secuencias de
Acropora monticulosa como grupo externo. Los nodos etiquetados son los que se
presentaron en un 50% o mas en los arboles obtenidos. Los colores en cada rama indica el
arrecife de procedencia. B) Mapa donde se indica la procedencia de las muestras en cada
arrecife de acuerdo al color indicado.

42



—— A. monticulosa 1

Arrecifes

A L A. monticulosa?2 ® Anegada de Adentro
© Enmedio
@® Alacranes
[ Hapd e ® Cayo Arcas
@ Banco Chinchorro
- Hap2 ' © Cozumel
- Hap3 LN B
F Hap4 [
Hap10
- Heps NN
Hape Y
Hap7  NIH
Hapo W
LHaps W
i
010
B) -98.000 -96.000 -94.000 -92.000 -90.000 -88.000
o
o
<
<+
[a\]
o
o
<
o
o
o
o
<
o
o
o
8 - =t \‘{\\

-98.000 -96.000

144 0 144 288

-94.000

-92.000

432 576 km

-90.000

-88.000

Figura 18. A) Arbol filogenético Bayesiano. Los colores en cada rama indica el arrecife de
procedencia. B) Mapa donde se indica la procedencia de las muestras en cada arrecife de

acuerdo al color indicado.
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DISCUSION

Diversidad genética

Solo se encontr6 un alelo para la regién intron PaxC, Van Oppen et al. (2000) ya
habian reportado bajos niveles de variabilidad para las tres especies de acroporidos en el
Mar Caribe, con solo cinco sitios variables, observando sélo dos alelos en A. palmata,
volviéndola la especie con menor diversidad alélica. Por lo cual el gen intrén PaxC no es lo
suficientemente polimdrfico para evaluar variacion genética poblacional en A. palmata en
México.

Se encontraron valores mayores de diversidad haplotipica en la regién control
mitocondrial. La diversidad haplotipica global (h=0.821), fue incluso mayor a la reportada
en este mismo gen por Garcia-Reyes y Schizas (2010) para individuos de Puerto Rico
(h=0.333). La diversidad nucleotidica global fue baja (7=0.00132), pero mayor a lo
reportado por Garcia-Reyes y Schizas (2010) (==0.00075).

La mayor diversidad haplotipica se encontré en Alacranes (h=0.821), y al observar
el mapa de la distribucion de frecuencias haplotipicas se tiene que Alacranes comparte
haplotipos tanto del Mar Caribe como del Suroeste del Golfo de México, sugiriendo que es
una arrecife de mezcla importante.

Cuatro de los haplotipos encontrados: Hap 4, Hap 6, Hap 7 y Hap 9, no estaban
registrados en Genbank, el haplotipo Hap 4, Hap7 y Hap 9 se encuentran exclusivamente en
los arrecifes del suroeste del Golfo de México y Banco Campeche, mientras que hap 6 se
ubica en el arrecife de Cozumel y los de Banco Campeche. Los haplotipos que no se
pudieron confirmar como nuevos, fueron aquellos cuyas secuencias de Genbank no son lo

suficientemente largas, perdiendose sitios variables.

La composicion haplotipica en los arrecifes consistié en que el haplotipo hap 3 era
compartido por todos los arrecifes y se encontraba con una mayor frecuencia, a excepcion
de Anegada de Adentro. El haplotipo hap 5, aunque con una frecuencia relativamente baja,
se encontrd presente en la mayoria de los arrecifes (Anegada de Adentro no posee el

haplotipo 5). El restos de los haplotipos se encuentran en frecuencias bajas.
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Se observo que los arrecifes de Banco Campeche comparten haplotipos con los
arrecifes de las regiones del suroeste del Golfo de México y Mar Caribe que estas dos
regiones no comparten entre si. Por lo que consideramos que Banco Campeche se ve
beneficiado por su ubicacion, ya que las corrientes y su distancia con las otras regiones, lo
convierten en una zona de transicion entre ambos arrecifes, lo que le permite intercambiar

material genético con mayor facilidad.

Estructura genética

Los resultados del AMOVA no mostraron estructura genética significativa entre
arrecifes o regiones, sin embargo las comparaciones pareadas de ¢ST mostraron diferencias

significativas para estos dos niveles jerarquicos.

La region del suroeste del Golfo de México resulto ser la que presentd una mayor
diferenciacion genética con las otras regiones, sugiriendo una baja conectividad. Esto
coincide con lo encontrado por Sanvicente-Afiorve et al. (2014), quienes a través de un
modelo numérico de circulacion, buscaron cuantificar el grado de conectividad entre siete
arrecifes del Golfo de México, y encontraron que la conectividad entre los arrecifes del
suroeste del Golfo de México y los del banco de Campeche era baja. También, Johnson et
al. (2013) quienes simularon la deriva larval de Lutjanus campechanus, en el banco de
Campeche, encontraron una baja conexion entre este ultimo y el oeste del Golfo. La
conexion entre estas dos regiones se ve limitada por los giros que viajan hacia el oeste y el
corto periodo larval de esta especie. De forma similar, Sanvicente-Aforve et al. (2014)
reportaron un bajo intercambio larval entre las dos regiones cuando se analizaban corales
con una duracién larval menor a 35 dias. La duracion de la etapa larvaria para A. palmata
es de aproximadamente 20 dias (Baums, 2005), lo que sugiere que este lapso influye en la
baja conectividad de la region Suroeste del Golfo de México con el resto de los arrecifes.

Los resultados obtenidos en este trabajo son similares a los encontrados por
Dominguez-Maldonado (2012), quien busco determinar la conectividad de A. palmata en
tres arrecifes de las regiones: 1) Suroestes del Golfo de México, 2) Banco Campeche y 3)

Mar Caribe, con el uso de cinco marcadores moleculares. Entre los andlisis realizados
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encontro diferencias significativas entre poblaciones en un AMOVA y en una comparacion
pareada de Fst. Este ultimo mostro estructuracion poblacional significativa entre los tres
arrecifes. En cambio, en este trabajo, las comparaciones pareadas indicaron que el arrecife
responsable de la estructuracion genética fue Anegada de Adentro, ya que el resto de los
arrecifes no indicaban una diferenciacion significativa entre ellos. Esto indica una mayor
grado de polimorfismo en los marcadores utilizados por Dominguez-Maldonado. Jarne y
Lagoda (1906) [en Bagley et al. (1999)] indican que los microsatelites son de los
marcadores moleculares con mayor velocidad evolutiva y son altamente polimorficos.

Al observar las comparaciones pareadas entre arrecifes se tiene que s6lo Anegada de
Adentro presenta diferencias contra la mayoria de los arrecifes, mientras que Enmedio,
ubicado en la misma region, parece no ser significativamente distinto del resto de los
arrecifes. Podria ser que los rios de la region del SAV, los cuales llevan un gran aporte de
sedimentos, afecten la conectividad de esta localidad (INECC et al., 2016).

Los arrecifes del suroeste del Golfo de México mostraron el mayor valor de
diferenciacion genética contra los arrecifes del Mar Caribe, sugiriendo que la distancia
entre arrecifes juega un papel importante en la conectividad de esta zona. Lo anterior se
complementd con los resultados de la prueba de aislamiento por distancia el cual mostro
una relaciéon negativa entre el flujo genético y la distancia, es decir a mayor distancia
geografica menor flujo genético.

Chavez-Hidalgo (2009) estimo la conectividad entre arrecifes del Golfo de México
y Mar Caribe a través de patrones de similitud. Encontr6 gran similitud entre los corales del
SAV y Mar Caribe, asociandolo a que el SAV es menos afectado por huracanes, lo que lo
convierte en un sistema arrecifal estable y le permite acumular una mayor cantidad de
especies a través del tiempo. Sin embargo, esto no pareci6 influir en la similitud entre los
haplotipos del coral A. palmata, puesto que estos arrecifes presentaron las mayores
diferencias. Cabe mencionar que el estudio de Chavez-Hidalgo trabajé a otra escala
ecologica, donde observa como estan constituidas las poblaciones arrecifales de diferentes
localidades, mientras que este trabajo posee una aproximacion genética.

De los arrecifes de una misma region, los Unicos que presentaron la mayor
diferenciacion genética, aunque no significativa despues de la correccion de Bonferroni

(Rice, 1989), fueron los arrecifes de Anegada de Adentro y Enmedio, a pesar de que los
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arrecifes de la misma regién méas apartados entre si fueron Alacranes y Cayo Arcas (324.6
km). En esta region la corriente costera juega un papel importante pues esta fluye hacia el
noroeste de mayo a agosto, pero de septiembre a marzo esto se invierte y el transporte fluye
hacia el sureste (Zavala-Hidalgo, 2003), teniendo un flujo entre ambos arrecifes. Sin
embargo el afluente de sedimentos por los rios de la region podria disminuir la conectividad
entre ambas localidades. También las larvas exportadas de Anegada de Adentro pueden ser
transportadas por el remolino frente a esta region, reduciendo el numero de larvas que
pueden ser intercambiadas entre los arrecifes de la region del suroeste del Golfo de México
como se muestra en las figuras 3 y 4.

Los arrecifes de las regiones de Mar Caribe y Banco Campeche mostraron valores
de ¢st negativos en las comparaciones pareadas, sugiriendo que el flujo genético en esta
region es muy fuerte, lo que podria verse asociado a la intensidad de la corriente de
Yucatén, la cual muy posible facilita el flujo de larvas de los arrecifes del Mar Caribe a
Banco Campeche. Lo anterior resulta contrario a lo sugerido por Dominguez-Maldonado
(2012), quien encontro alta estructura entre ambas regiones y sugiere que la corriente de
Yucatan puede estar actuando como una barrera para el transporte larvario. Por su parte,
Chavez-Hidalgo (2009) sugiere un patron de conectividad que obedece en gran medida a
las corrientes, sugiriendo un trayecto que inicia en los arrecifes del Mar Caribe y sube a los
arrecifes de la plataforma yucateca, divergiendo hacia el sur y al occidente del Golfo de
México. Nuevamente esto puede deberse al bajo polimorfismo de los marcadores

utilizados.

Filogeografia

Los resultados del arbol de Méaxima Parsimonia, muestra dos grupos de haplotipos,
el primero asociado, en su mayoria, a arrecifes del suroeste del Golfo de Mexico, y el
segundo a arrecifes del suroeste del Golfo de México y Mar Caribe mexicano. Lo anterior
apoya la idea de que los arrecifes del suroeste del Golfo de México son una zona de

transicion entre ambas regiones.
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RESULTADOS RELEVANTES

Solo se encontrd un haplotipo para el gen intrén PaxC, siendo poco informativo

para los corales A. palmata en aguas mexicanas.

La diversidad haplotipica para A. palmata para la region control mitocondrial es alta

(h=0.821), mientras que la diversidad nucleotidica fue baja (1=0.00132).

El haplotipo Hap 3 se encontrd presente en todos los arrecifes y en una frecuencia

mayor al resto de los arrecifes.

Anegada de Adentro resultd ser el unico arrecife diferente al resto, lo cual puede
estar asociado a la circulacion de la regidn, la distancia geogréafica, la poca duracion del

estadio larvario de A. palmata, y probablemente la sedimentacion por rios.

La distancia geografica disminuye el flujo genético efectivo entre arrecifes

significativamente.

Los haplotipos se asocian en dos grandes grupos: 1) los del suroeste del Gofo de

México y 2) los del suroeste del Golfo de México y Mar Caribe.

Mientras que el Suroeste del Golfo de Mexico resultdé ser una region
significativamente distinta al resto, el Banco Campeche es una zona de transicion entre el
suroeste del Golfo de México y Mar Caribe, compartiendo haplotipos que las ultimas dos

regiones no comparten entre si.

Estos estudios de conectividad de arrecifes mexicanos permitirdn mejorar la
ecologia de la conservaciéon y el disefio de zonas especiales de proteccidn para garantizar la
recuperacion y persistencia de las poblaciones coralinas ante perturbaciones ambientales

como el cambio climatico y las actividades humanas.
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Los métodos indirectos se apoyan en el uso de modelos matematicos para predecir
la dispersion larval (modelos de circulacién oceéanica, de comportamiento larval o de
genética de poblaciones), los cuales suelen llevarse a cabo de manera mas rapida y sencilla

que los directos.
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ANEXOS

Anexo 1. Extraccion y calidad del ADN

Se consiguieron extraer concentraciones de ADN donde la mayoria estuvieron entre los

100-1500 ng/ul, a excepcion de algunas muestras de Chinchorro y Cozumel donde las

concentraciones fueron menores. Las purezas resultaron en su general superiores a 1.7

(A260/A280) (tablas).

Tabla 1. Concentraciones y pureza del ADN de individuos del arrecife Enmedio Tuxpan

(n=12).
Region No. de muestra | Pureza (A260/A280) | Concentracion (ng/ul)

1 1.83 273.9
2 1.84 219.6
3 1.8 210
4 1.84 451.6
5 1.86 310.9

Enmedio Tuxpan 0 1.82 268.1
! 1.83 156.9
8 1.87 271.7
9 1.91 476.1
10 1.94 1218.3
13 1.94 1196.6
15 1.89 921.6
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Tabla Il1. Concentraciones y pureza del ADN de individuos del arrecife Anegada de

Adentro (n=10).

Region No. muestra | Pureza (A260/A280) | Concentracion (ng/ul)
9 1.88 1083.1
10 1.88 499.7
11 1.96 1330.7
12 1.87 774.6
Anegada de Adentro 14 . 1535
20 1.92 933.6
23 1.94 1330.4
26 1.97 1465.3
27 1.88 723.2
28 1.96 1873
Tabla I11. Concentraciones y pureza del ADN de individuos del arrecife Cayo Arcas
(n=12).
Region No. muestra Pureza (A260/A280) | Concentracion (ng/ul)
1 1.81 186
2 1.74 302.4
3 1.84 433.8
4 1.83 296
5 1.81 62.4
Cayo Arcas 6 1.83 160.6
7 1.83 401.8
8 1.82 350.5
9 1.86 1558.6
10 1.91 788.7
11 1.83 1057.3
12 1.95 1499.3
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Tabla IV. Concentraciones y pureza del ADN de individuos del arrecife Alacranes (n=13).

Region No. muestra Pureza (A260/A280) | Concentracion (ng/ul)

1 1.92 141

4 2.07 626.2

9 2.08 730.6

11 2.07 712.7

12 2.08 946.1

22 1.95 506.1
Alacranes 28 1.91 355

29 1.89 525.5

30 1.93 404.9

34 1.95 328.1

38 1.97 926.2

47 1.97 485.1

50 1.94 199.2

Tabla V. Concentraciones y pureza del ADN de individuos del arrecife Cozumel (n=12).

Region No. muestra Pureza (A260/A280) | Concentracion (ng/pl)

1 1.88 92
2 2.16 87.2
3 2.1 56.6
4 1.97 67.2
5 1.61 7.2

Cozumel 6 1.92 376.9
7 2.24 40
8 2.53 99.3
9 2.03 143.8
10 2.5 165.3
11 1.87 142.5
12 2.43 23.5
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Tabla VI. Concentraciones y pureza del ADN de individuos

del arrecife Chinchorro

(n=10).
Region No. muestra Pureza (A260/A280) | Concentracion (ng/ul)

1 2.13 91.4
2 2.22 59.5
7 2.32 82.8
8 2.61 79.4

Chinchorro i +o >
12 1.86 4.9
14 2.27 343.9
22 1.66 66.2
34 1.53 34.7
38 1.85 21.1
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