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El tiburén angelito es un componente de
la pesqueria multiespecifica de tiburén de
México, cuya importancia se ha discutido por
otros autores (Bonfil et al. 1990; Applegate et al.
1993; Bonfil, 1997; Castillo-Géniz et al. 1998). La
estadistica oficial de pesca no hace distincion por
especies, sino por tallas: individuos menores de
150 cm de longitud total se denominan
“cazones”, y organismos de mas de 150 cm se
denominan “tiburones” (Castillo-Géniz, 1998).
Para conocer la contribucién real de cada especie
de tiburén a la pesqueria son necesarios mas
estudios como los de Bonfil et al. (1990),
Villavicencio-Garayzar et al. (1997), y Marquez-
Farias y Castillo-Géniz (1998).

Existe una ausencia de informacion
cientifica relacionada a la composicién especifica
de la pesqueria mexicana de tiburén, aunque hay
algunos esfuerzos recientes (Castillo-Géniz et al.
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1998). Para cualquier especie que requiera
manejo, la informacion de la estructura genética
poblacional es fundamental, especialmente la
existencia de homogeneidad a lo largo del rango
geografico de la pesqueria. Al igual que para las
otras especies de tiburén, la estructura genética
para el tiburén angelito mexicano es
desconocida. Una herramienta util para el
estudio de la variabilidad poblacional es el
analisis del polimorfismo de la longitud de los
fragmentos de restriccion (RFLP) de secciones
especificas amplificadas de ADN mitocondrial
(ADNmt), por medio de la reaccién en cadena de
la polimerasa (PCR). Este andlisis ha probado ser
de gran utilidad para detectar variacion
intraespecifica (Tegelstrom, 1992; Randi, 2000) en
una gran variedad de especies. La region control
mitocondrial regula la replicacién vy
transcripcion del genoma mitocondrial y ademas
es la parte més variable de ese genoma (Randi,
2000). Estaregién ha sido bien estudiada en peces
(Stepien y Kocher, 1997) y se ha utilizado en
muchos estudios genéticos poblacionales. La
literatura de analisis PCR-RFLP del ADNmt en
recursos pesqueros es numerosa, y su utilidad en
estos estudios es ampliamente discutida en Ferris
y Berg (1987), Ovenden (1990), Grant et al. (1999)
y Mustafa y Rahman (1999). Un aspecto
importante para el disefio de oligonucleétidos
inciadores en peces es la secuencia de genomas
mitocondriales publicados, disponibles para
varias especies (Randi, 2000), los cuales sirven de
base para tal disefo.

El tiburén angelito, Squatina californica,
tiene una distribucién discontinua alolargo dela
costa del Pacifico americano, desde el SE de
Alaska al Golfo de California y desde Pera a
Chile (Eschmeyer et al. 1983). Los angelitos viven
cercanos al fondo a profundidades no mayores a
los 200 m y son relativamente inactivos y de
movimientos lentos (Fischer et al. 1995). Gaida
(1997) analiz6 la estructura genética mediante
alozimas del tiburén angelito en las Islas Channel
de California y atribuyé la subdivision
poblacional encontrada a lalimitada movilidad y
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alaincapacidad de nadar entre unaislay otra. En
el Golfo de California la plataforma continental
es muy estrecha, especialmente a lo largo de la
costa de Baja California, y el cruce de una costa a
otra esta fuertemente restringido por las
profundas cuencas (Fig.1).

El objetivo del estudio presentado en este
documento fue determinar la variacion genética
en la regiéon control del ADNmt, utilizando la
técnica PCR-RFLP en dos muestras pequenas de
angelito del Golfo de California; esto, como un

estudio piloto sobre la estructura genética
poblacional del tiburén angelito.

Se colectaron dos muestras (20
individuos por cada una) de tiburén angelito en
Isla Tiburén e Isla San José (fig. 1), en el Golfo de
California, México. Los tiburones fueron
colectados por pescadores artesanales utilizando
palangres durante los meses de enero y febrero
de 1996. Se tomaron muestras de musculo y se
preservaron en alcohol al 99% hasta su anélisis.
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Figura 1. Mapa del Golfo de California mostrando los sitios
de colecta de las muestras de tiburén angelito. La linea
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Tabla I. Patrones de fragmentos de restriccion de la regién control mitocondrial del tiburén
angelito. Los tamafos de los fragmentos fueron estimados utilizando el estdndar PhiX174-

Haelll.

|Afal | Avall |Asul |Haelll |Moal | Mspl | Hinfl | Mbol |
A A A A A A A B A B
620 | 1078 | 1048 | 1191 | 763 | 1127 | 1322 | 1217 | 1053 | 1065
559 | 440 | 423 | 417 | 454 | 417 100 | 456 417
430 424

El ADN total fue extraido de acuerdo a
Grijalva-Chon et al. (1994). Se amplificé la region
mitoncondrial entre los genes 12S-RNAr y RNAt-
Pro, comprendiendo la regiéon control, para lo
cual se disefiaron los iniciadores
oligonucledtidos H:utilizando el promotor
S5TTGACCCTAATCTATGGGGTGATA-3' y
L:para la banda densa y el promotor
5'CGAAACC(C/A)TC(G/A)T(C/T)CCCACT-
3!, utilizando los métodos descritos en Kocher et
al. (1989), Gilbert et al. (1988) y Chang et al. (1994)
para la banda L y Palumbi et al. (1991) para la
banda H. para la banda ligera. Las condiciones
para la reacciéon en cadena de la polimerasa
fueron un paso inicial de desnaturalizacion a 94C
por dos minutos y 30 ciclos de las condiciones
siguientes: 94C por 30 segundos, 55C por 30
segundos y 72C por 180 segundos. El paso final
fue de 72C por 10 minutos.

Los productos del PCR fueron digeridos
con ocho enzimas de restricciéon de cuatro (Rsal,
Asul, Hinfl, Haelll, Mbol y Mspl) y cinco bases
(Avall y Moal),Afal, Asul, Hinfl, Haelll, Mbol y
Mspl) siguiendo las instrucciones de los
fabricantes (Takara Biomedicals y Toyobo). Los
fragmentos digeridos fueron separados por
tamafio en geles de agarosa al 2%, tefiidos con

bromuro de etidio y fotografiados. Como
estindar de tamafio se utiliz6 a PhiX174-Haelll
(Takara Biomedicals).

Se calcul6 la diversidad de haplotipo y de
nucleétido (Nei, 1987), y la divergencia entre las
localidades (Nei y Tajima, 1981). Para probar la
homogeneidad de las frecuencias haplotipicas se
utilizé el método aleatorizado de Monte Carlo
con 1000 réplicas (Roff y Bentzen, 1989) con el
paquete estadistico REAP (McElroy et al. 1992). El
analisis Gst de diferenciaciéon entre las
localidades se calculé de acuerdo a Nei (1987),
considerando a los haplotipos como alelos de un
locus.

Tres angelitos de la Isla San José no
proporcionaron extractos de ADN de buena
calidad. El fragmento amplificado tuvo una
longitud de 1,506111 pb, y Ttodas las enzimas lo
dividieron la regién control en dos o mas
fragmentos, pero sélo Hinfl, y Mbol y Mspl
revelaron un polimorfismo (Tabla I). Se
obtuvieron tres haplotipos, y més del 94% de los
individuos compartieron el haplotipo mas
comun. Los otros haplotipos fueron exclusivos
para cada &rea (Tabla II ). No se encontraron
diferencias en las frecuencias genotipicas con el
método Monte Carlo, ya que 702 réplicas

Tabla II. Distribucién de haplotipos y variabilidad genética en tiburén angelito del
Golfo de California. Las letras de los genotipos compuestos denotan, de izquierda
aderecha, los patrones de digestién para Hinfl, y Mbol. y Mspl.

Genotipo compuesto

Isla Tiburén

Isla San José

AA 19 (95%) 16 (94.1%)

BA 1(5%)

AB 1(5.9%)
No. de individuos 20 17
Diversidad de haplotipos 0.1000 0.1176
Diverddad de nucle tido 0.0099 0.0062
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igualaron o excedieron la * original (p=0.702). La
divergencia de nucleétidos entre las muestras fue
de 0.00037, y el Gst estimado fue de 0.079. Las
diversidades de haplotipo (nucleén) y de
nucleétido promedio fueron de 0.1090.00008 y
0.0080.000003, respectivamente.

Faber y Stepien (1997) reportaron que la
region control en varias especies de peces de la
familia Percidae varia entre 908 y 1248 pares de
bases, con gran variabilidad inter e
intraespecifica. Esta variacién esta dada por el
namero variable de secuencias repetidas
similares a las encontradas en otros taxa de
vertebrados. Esto podria explicar la variacion del
tamafio del genoma del tiburén angelito.

De acuerdo a la divergencia de nucleétido
y al andlisis de Monte Carlo, podemos sugerir que
existe una homogeneidad genética en el tiburén
angelito del Golfo de California. Los valores de
divergencia de nucleétido fueron negativos, y
Nei y Tajima (1981) mencionan que las muestras
con una relacién genética muy cercana pueden
dar valores de divergencia negativos. El nimero
diferente de individuos analizados por sitio
puede sesgar las diferencias en la diversidad de
nucleétido entre las localidades (0.99 y 0.62%). La
carencia de diferenciaciéon genética entre las
localidades se puede atribuir a la imposibilidad
del tiburén angelito de cruzar las profundas
cuencas del Golfo de California, y a que, a pesar
de su lento comportamiento, los ~1,500 km de
linea costera entre los sitios de colecta no son
suficientes para un aislamiento genético. varias
posibilidades, sPor lo tanto, s6lo con un estudio
genético poblacional mds robusto, que tome en
cuenta un mayor tamafio de muestra con al
menos al menos 50 individuos por localidad, y un
mayor numero de enzimas de restriccién, se
podran plantear conclusiones mas definitivas.

Existen muy pocos estudios basados en el
analisis del ADN mitocondrial (ADNmt) sobre la
estructura genética de tiburones y los que existen
se enfocan al andlisis RFLP de la molécula total de
ADNmt (Heist, et al. 1995, 1996a, 1996b; Gardner
y Ward, 1998). La variaciéon intraespecifica
reportada aqui para el angelito (0.00881%) es
mayor que la reportada para otras especies de
tiburén, pero menor que el 1% reportado para

peces marinos para ADNmt (Ovenden, 1990),
aunque la comparacién con otros estudios sobre
genética de tiburén no es directa debido a que no
siempre se utilizan las mismas enzimas de
restriccion.

Villavicencio-Garayzar et al. (1997)
encontraron diferencias en el promedio de la
longitud total y la longitud a la primera madurez
entre angelitos del Golfo de California y de la
costa del Pacifico de la peninsula de Baja
California. Ellos sugieren la posibilidad de dos
poblaciones basados en sus analisis
morfométricos. Para probar esa hipétesis es
necesario analizar muestras de mayor tamafio en
ambos lados de la peninsula. Si las diferencias
morfométricas reportadas por Villavicencio-
Garayzar et al. (1997) tienen una base genética, el
analisis PCR-RFLP de la regién control
mitocondrial puede ser apropiado para probar su
hipétesis.

El tiburén angelito se captura
principalmente durante el invierno en el Golfo de
California, asi como el tibur6n dormilén bufalo
(Heterodontus mexicanus) y la musola segadora
(Mustelus lunulatus) (Galvan-Magafa et al. 1989).
Sin embargo, para administrar apropiadamente
la pesqueria multiespecifica de tiburén de México
es critico comprender algo mas que los datos de
captura estacionales. Estudios especificos sobre
dinamica poblacional, historia de vida y genética
poblacional son de una necesidad urgente
(Applegate et al. 1993; Bonfil, 1997; Villavicencio-
Garayzar et al. 1997, entre otros), aunque dificiles
de llevar a cabo en el corto plazo debido al gran
nimero de especies. S6lo un efectivo programa
de investigacién cooperativo y un plan de manejo
multiespecifico podra hacer esto posible.
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