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RESUMEN. Se estudi6 el impacto de la fragmentacion del habitat sobre la variabilidad genética en dos poblaciones de
Crassostrea rhizophorae Guilding 1828 del sistema estuarino de la laguna de Términos, Campeche, México, mediante
la expresion de isoenzimas de 10 sistemas enzimaticos y proteina total. Se utilizé el programa TFPGA 1.3 para analizar
las frecuencias génicas de las poblaciones en estudio. Muestras de masculo de 50 organismos de cada poblacién se utili-
zaron para caracterizar la expresién genotipica. Los parametros determinados fueron estadistica descriptiva, estadistica
F, distancia genética, equilibrio Hardy-Weinberg, UPGMA vy el nimero de migrantes como indicador del flujo de genes.
Los valores de polimorfismo proteico fueron 36.35% (p95) y 90.90% (p99). Los datos de heterocigosis se ubicaron
entre 0.2491 para Idh1 hasta 0.01 en Ptl, el valor de heterocigocidad media fue He = 0.1044. Los promedios de Fis
= 0.1574 y Fit = 0.1727 indicaron deficiencia de heterocigotos. La media de Fst = 0.0181 indic6 que las diferencias
genéticas correspondieron a variacién interpoblacional con endogamia moderada. El nimero de migrantes obtenido por
la ecuacién de Slatkin result6 de 13.5621 por generacién, indicativo de cierto grado de variabilidad entre las poblaciones,
es consistente con valores de distancia genética de Nei. Se concluye que las dos poblaciones reflejan sensibilidad a los
procesos adaptativos interpoblacionales producidos por la discontinuidad del medio geografico sin detrimento de su
variabilidad genética y no reflejan fragilidad que las exponga a proceso de formacién de metapoblaciones.
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ABSTRACT. A study was carried out on the impact of habitat fragmentation on the genetic variability of two po-
pulations of Crassostrea rhizophorae Guilding 1828 in the estuarine system of Terminos lagoon, Campeche, Mexico,
through the expression of isoenzymes of 10 enzyme systems and total protein. The software TFPGA 1.3 was used to
analyse the genetic frequencies of the populations under study. Muscle samples of 50 organisms of each population were
used to characterise the genotypic expression. The parameters determined were descriptive statistics, F statistic, genetic
distance, Hardy-Weinberg equilibrium, UPGMA and the number of migrants as an indicator of gene flow. The protein
polymorphism values were 36.35 % (p95) and 90.90 % (p99). The heterozygosis data were recorded between 0.2491 for
Idhl and 0.01 in Ptl, and the mean heterozygosity value was He = 0.1044. The averages of Fis = 0.1574 and Fit =
0.1727 indicated a heterozygote deficiency. The mean Fst = 0.0181 indicated that the genetic differences corresponded
to an inter-population variation with a moderate endogamy. The number of migrants obtained by the Slatkin equation
was 13.5621 per generation, indicated a certain degree of variability between populations, and is consistent with values
of Nei genetic distance. It is concluded that both populations reflect a sensibility to the inter-population adaptive
processes produced by the discontinuity of the geographical environment, with no affectation to their genetic variability,
and do not reflect a fragility that subjects them to a process of formation of meta-populations.

Key words: Gene flow, Gulf of Mexico, isoenzymes, oysters, meta-populations.
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INTRODUCCION

En México, la familia Ostreidae se encuentra
representada por los géneros Ostrea y Crassostrea
con 16 especies (Rodriguez-Romero et al. 1988).
Los ostiones con valor comercial pertenecen al gé-
nero Crassostrea representados por una especie in-
troducida: Crassostrea gigas (Thunberg 1795) y tres
especies autéctonas: Crassostrea corteziensis (Her-
lein 1955) en el Pacifico Mexicano y Crassostrea
virginica (Gmelin 1791) y Crassostrea rhizophorae
(Guilding 1828) en la costa Atlantica. C. rhizopho-
rae se localiza en la laguna de Términos y regiones
adyacentes adherida a raices de Rhizophora mangle
en donde el ambiente acuéatico esta influenciado por
las aguas marinas. Biogeograficamente, reemplaza
a C. virginica que se encuentra en la costa Atlantica
del Continente Americano desde el Golfo de San Lo-
renzo, Canada hasta la costa de Campeche (Ahmed
1975), donde las poblaciones surefias de esta especie
presentan una transicién gradual con poblaciones de
C. rhizophorae en cuanto al limite sur biogeografico
de C. virginica. A partir de la peninsula de Yucatan
hasta Ameérica del Sur, C. rhizophorae es un recurso
de importancia econdmica. Se cree que la sobrevi-
vencia de las poblaciones de estos ostiones en la
zona de transicién se puede poner en peligro por un
manejo inadecuado debido a la falta de informacion
sobre abundancia y distribucién de larvas, de la es-
tructura genética de sus poblaciones y el flujo génico
entre ellas que oriente su explotacion racional.

Los estudios de Garcia-Cubas (1981) sefiala-
ron que Crassostrea rhizophorae se encuentra res-
tringida a la zona con influencia marina de Isla del
Carmen, Campeche. Esta franja de distribucién en
Isla del Carmen, se encuentra entre dos subsistemas
ecolégicos de la Sonda de Campeche cuya definicién
ambiental presenta entre si diferencias significativas
(Yafiez-Arancibia & Sanchez-Gil 1986) y esta inte-
rrumpida por la presencia de la boca de Puerto Real
de aproximadamente 4 km de apertura en el lado
norte, en la cual se produce un flujo neto predomi-
nante de aguas marinas del Golfo de México al inte-
rior de la laguna y configura una estratificacién de
salinidades (Vazquez-Botello 1978). Se ha inferido
que el aislamiento por distancia (Rose et al. 2006) y
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la fragmentacion del habitat pueden provocar flujo
génico limitado en poblaciones panmicticas y con-
formar metapoblaciones con riesgo de extinciones
locales (Endler 1973; Lande & Barrowcloud 1987;
Harrison & Hastings 1996; Lande 1999; Booy et al.
2000).

El recurso ostricola que representa Crassos-
trea rhizophorae en esta regiéon, no se encuentra
sometido a un manejo adecuado de explotacion ni
de conservacién debido a que los pescadores ribe-
refios prefieren encauzar sus esfuerzos a la captura
de C. virginica que forma bancos ostricolas abun-
dantes, sumergidos en las zonas de aguas salobres
faciles de capturar, mientras que C. rhizophorae es
obtenida mediante corte con machete de las raices
de mangle a las cuales se encuentra adherida. La
determinacién de la estructura genética poblacional
y del comportamiento del flujo génico intra e inter-
poblacional representan sélidos criterios de utilidad
para la preservacion de especies, ya que son indi-
cadores de salud poblacional, de riqueza genética y
de heterogeneidad de las poblaciones sobre regiones
geograficas (Bates & Innes 1995).

Informacién sobre la citogenética de estas es-
pecies ha sido producida mediante estudios cro-
mosémicos y citotaxonémicos (Longwell et al.
1967; Menzel 1968; Ahmed 1973; 1975; Rodriguez-
Romero et al. 1978; 1979a; 1979b; 1979c; Ladrén
De Guevara et al. 1996; Zhang et al. 1999; Xu et
al. 2001; Wang et al. 2001; 2004; Leitao et al.
1999; 2007; Leitao & Chaves 2008; Bouilly et al.
2008); de genética de poblaciones mediante el ana-
lisis de isoenzimas (Buroker et al. 1979; Buroker
1983; Hedgecock & Okazaki 1984; De la Rosa-Vélez
& Rodriguez-Romero 1988; Perez-Enriquez et al.
2008; Enriquez-Espinoza & Grijalva-Chon 2010) de
variabilidad genética molecular (Reeb & Avise 1990;
Hrincevich et al. 1995; Gaffney 1996; Hare & Avise
1998) y de hibridacién interespecifica (Rodriguez-
Romero & Gasca-Montes de Oca 1995; 1998; Cruz
et al. 2007; Leitao et al. 2007).

El objetivo del presente trabajo fue determi-
nar si la discontinuidad de la costa producida por
la presencia de la boca de Puerto Real y la domi-
nancia del flujo de aguas oceanicas hacia el interior
de la laguna de Términos, limita el libre flujo géni-
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co interpoblacional de Crassostrea rhizophorae que
modifique la variabilidad genética entre dos pobla-
ciones.

MATERIALES Y METODOS

Obtencidn de los organismos de este estudio

La obtencién de organismos se realiz6 en dos
localidades en la costa del Estado de Campeche: es-
tero del Pargo, ubicado entre las coordenadas 91°
44’ 31" y 91° 46’ 54" LO y 18° 38' 22" y 18° 40’
27" LN. El estero se encuentra comunicado con la
laguna de Términos mediante una boca angosta de
aproximadamente 25 m de ancho, es de forma alar-
gada y se proyecta dentro de la Isla del Carmen en
direccion noreste, con una longitud aproximada de
5 300 m y una profundidad promedio de 2 m. Los
aportes de agua dulce a este estero ocurren Gnica-
mente durante la época de lluvias de julio a septiem-
bre (Ayala-Pérez et al. 2003) El estero de Sabancuy
se localiza a 910 11' 09" y 910 37" 32" LO y 180 78’
54" y 910 37’ 32" LN, a una distancia aproximada
de 90 km del estero del Pargo, su desembocadura
a la laguna de Términos se encuentra adyacente a
la boca de Puerto Real y presenta una boca arti-
ficial que permite el acceso de agua marina en las
inmediaciones del puente de acceso a la poblacién
de Sabancuy, lo cual influye en la condicién salobre
de este cuerpo de agua. 50 ejemplares de C. rhizop-
horae de tallas entre 6 y 8 cm de cada sitio fueron
recolectados a mano, desprendidos de las raices de
mangle.

Técnicas de laboratorio y procesamiento de
muestras

Los organismos fueron trasladados al Labo-
ratorio de Biologia de la Estacién El Carmen del
Instituto de Ciencias del Mar y Limnologia de la
UNAM, se colocaron en acuarios con agua de la
zona de recoleccion. Muestras de la porcion semi-
transparente del masculo aductor fueron extraidas
e inmediatamente se congelaron a -20 °C, homo-
geneizadas en un volumen igual de buffer de ex-
traccion consistente de Tris HCl 12.1 g, 336 mg de
EDTA, 20 mg de NAD+, ajustado a un pH de 7
(Shaklee & Keenan 1986). Geles de almidén hidro-
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lizado (Sigma Chemical Co.) al 12% fueron prepa-
rados con el buffer correspondiente. Se usaron tres
sistemas de amortiguadores para el analisis de los
diferentes sistemas enzimaticos para ser utilizados
en electroforesis horizontal. Se siguieron los proce-
dimientos recomendados por Brewer (1970), Schaal
& Anderson (1974), y Shaw & Prasad (1970) para
el revelado histoquimico y la determinacién fenoti-
pica de las muestras. Siempre que fue posible, se
siguié la metodologia utilizada por Tello-Cetina et
al (2005). Loci y alelos revelados fueron designa-
dos por medio del sistema de nomenclatura utiliza-
do por Shaklee & Keenan (1986). Maltiples loci de
una enzima en particular fueron identificados, segin
su movilidad anodal relativa. Se asigné al alelo mas
comin como 100. Un locus se consideré polimérfi-
co si el alelo mas frecuente tuvo una probabilidad
menor que 95 %. (Towsend & Shing 1984) y el nivel
de heterocigosis se determiné con relacién a la ley
del Equilibrio de Hardy-Weinberg con las pruebas de
Haldane y x? (Miller 2000), mediante el programa
TFPGA versién 1.3 (Tools for population genetic
analyses), para efectuar el analisis de datos genéti-
cos de aloenzimas de poblaciones. Los parametros
que este programa permitié determinar fueron: es-
tadistica descriptiva, estadisticos F, distancia gené-
tica, pruebas de robustez para Hardy-Weinberg y
UPGMA. Se utilizaron Gnicamente loci polimoérficos
para determinar el nivel de polimorfismo.

RESULTADOS

En la tabla 1, se presenta el promedio de hete-
rocigosis y polimorfismo. El valor de la heterocigosis
media poblacional fue 0.1044. El del polimorfismo
en estero del Pargo, fue 45.45% y 54.54%; en el
estero de Sabancuy, con valor global del 36.3636 %
en todas las poblaciones, los cuales indicaron la exis-
tencia de diversidad intrapoblacional con poca he-
terogeneidad entre ambas poblaciones de ostién.

La Tabla 2, presenta los valores globales ob-
tenidos con las pruebas de Haldane y Chi Cuadrada
para las dos poblaciones analizadas. Los loci Catl,
G6pdh, Idh1l y Mdh1 presentaron significancia para
la prueba de x2, lo que significa que se apartan de
la condicién de equilibrio, sin embargo, estos mis-
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Tabla 1. Resultados de la estadistica descriptiva para las dos poblaciones y el total de masculo

de Crassostrea rhizophorae.

Table 1. Descriptive statistics results for the two populations and total muscle of Crassostrea

rhizophorae.

Parametro

Estero del Pargo Estero de Sabancuy  Global

Tamafio medio de muestra
Heterocigocis media
Heterocigocis media insesgada
Heterocigocis media directa
% Loci polimérficos 99 %

49.7273
0.1019

0.0898
81.8182

48.9091 98.6364
0.1033 0.1044
0.1044 0.1049
0.0854 0.0876

100 90.9091

mos loci aparecieron como no significativos en los
resultados de la prueba de Haldane. Se observa que
de los 11 loci analizados que presentaron alguna va-
riacion, solo 4 de ellos (36.3 %), se apartaron de la
condicién de equilibrio en términos de la prueba de
x2 (P leq 0.05).

Del analisis de remuestreo por los métodos de
Monte Carlo y la Cadena de Markov (Miller 2000)
para cada sitio, se observé que los loci no presen-
taron significancia a diferencia de la prueba de 2.
Los mayores valores de Fis se presentaron en Mdh1l
con 0,7440 y del indice de fijacién Fst, en Idh1 con
0.0869. Los totales en los loci indicaron para F =
0.1727 y Fis = 0.1574 deficiencia de heterocigotos,
mientras que el de Fst = 0.0181 determiné que me-
nos del 2% de las diferencias genéticas observadas
corresponden a variacion interpoblacional (Tabla 3).

En la tabla 4, se presentan los valores resumi-
dos de distancia genética de las poblaciones de os-
tién comparadas. Se observa que los obtenidos por
el modelo de la distancia de Rogers modificada por
Wright (1 0.0560) fueron los mas altos y los de mini-
ma insesgada de Nei (1978) = 0.0021 los de menor
valor. Los de identidad original de Nei (1972) =
0.9965 y minima insesgada de Nei (1978) = 0.9977
indicaron fuerte identidad genética.

DISCUSION

Las dos poblaciones de Crassostrea rhizopho-
rae que fueron analizadas se encuentran restringidas
a la zona de manglar con influencia marina, los ostio-
nes estan adheridos a las raices y tallos de mangle.
Estas dos poblaciones estan separadas en subsiste-
mas ecoldgicos distintos de la Sonda de Campeche
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cuya definicién ambiental presenta entre si diferen-
cias significativas (Yafiez-Arancibia & Sanchez-Gil
1986). Asimismo, esta franja de distribucion en la
Isla del Carmen esta interrumpida por la presencia
de la boca de Puerto Real en el lado norte, por la
cual se registra el ingreso de aguas oceanicas me-
diante una corriente que ingresa por el canal de la
boca con un flujo neto de aguas marinas al interior
de la laguna de Términos con salida por la boca
del Carmen, configurando una estratificacion de sa-
linidad (Vazquez-Botello 1978). Al respecto, Bravo-
Nufez & Yafez-Arancibia (1979) han determinado
que dicha corriente funciona como una barrera fisi-
ca para las comunidades biéticas que se encuentran
a ambos extremos, siendo principalmente la causa
de diferencias a nivel estructural de las comunidades
necténicas que se encuentran en la zona de la boca
de Puerto Real. El sistema de corrientes que se for-
man por influencia de la entrada de aguas oceanicas
debido a las corrientes superficiales provocadas por
el viento (Martinez- Lépez & Parés- Sierra 1998)
al interior de la laguna de Términos, promueve la
formacién de franjas de salinidad o isohalinas que
se localizan en funcién de los patrones de corrientes
internas, del perfil de la costa y de la presencia e
influencia de las aguas limnéticas que aportan los
diferentes rios que desembocan en esta laguna, en-
tre ellos, Candelaria, Palizada y Chumpan. Este flu-
jo de aguas de origen distinto, funciona como una
barrera que limita en todas las épocas del afio la
dispersién homogénea de las especies, y en parti-
cular a poblaciones de Crassostrea virginica que se
ubica en la zona de aguas de menor salinidad entre
5y 20 ppm (Rogers & Garcia-Cubas 1981; George-
Zamora et al.. 2003), preferentemente en la zona de
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Tabla 2. Pruebas de bondad de ajuste para el equilibrio Hardy-Weinberg, Haldane y Chi
cuadrada en muasculo de Crassostrea rhizophorae para dos poblaciones. Los loci Catl,
G6pdh, Idh1 y Mdh1 presentaron significancia para la prueba de x?2.

Table 2. Goodnes-of-fit tests for Hardy-Weinberg equilibrium, Haldane and Chi-square
on Crassostrea rhizophorae muscle of two populations. The loci Catl, G6pdh, Idhl and

Mdh1 were significant in the x2 test.

Locus Genotipo Observados Esperados Haldane x2
11 83 80.1025
12 13 18.795

Catl 22 4 1.1025 0.0103 9.5065 ***
11 91 91.1616
12 8 7.6768

Estl 22 0 0.1616 1 0.1755
11 90 90.2045
12 9 8.5909

Est3 22 0 0.2045 1 0.2245
11 91 90.0938
12 4 5.8125

G6pdh 22 1 0.0938 0.0022 0.3347 **¥*
11 73 70.0417
12 18 23.9167

Idhl 22 5 2.0417 0.0255 5.8752 ***
11 93 93.0909
12 6 5.8182

Idh2 22 0 0.0909 1 0.0967
11 93 90.1633
12 2 7.6735

Mdh1 22 3 0.1633 0.0001 53.5723 ***
11 85 84.64
12 14 14.72

Mdh2 22 1 0.64 0.4786 0.2392
11 99 99.0025
12 1 0.995

ptl 22 0 0.0025 1 0.0025
11 87 87.3087
12 11 10.3826

pt3 22 0 0.3087 1 0.3465
11 91 91.2025
12 9 8.595

pt4 22 0 0.2025 1 0.222

influencia de las desembocaduras de rios y del siste-
ma fluvio-lagunar Atasta-Pom (Garcia-Cubas 1981)
en el lado continental. Mientras que C. rhizopho-
rae se ubica en una franja angosta en la regién de
influencia oceanica por encima de las 27 ppm de sa-
linidad (Ley 1979), en la costa interior de Isla del
Carmen y en el interior del estero de Sabancuy, con
muy poca influencia de agua dulce en regiones de
poca profundidad en donde lo somero del fondo y
la evaporacién contribuyen a la elevacién de la sa-
linidad de las aguas que se encuentran en la parte

mas distante de la desembocadura. En el estero de
Sabancuy, las poblaciones reciben el impacto del es-
trato de aguas de alta salinidad que se forma por la
presencia de aguas marinas que penetran por la boca
original y por la artificial abierta por los pescadores
en la region distal de la boca de Puerto Real. Por lo
anterior, es necesario investigar sobre el conocimien-
to del flujo genético que se produce entre las pobla-
ciones de Crassostrea rhizophorae que se encuentran
a ambos lados de la discontinuidad de la costa y la
posibilidad de que, al igual que como sucede en co-
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Tabla 3. Resultados del estadistico F en masculo de Crassostrea rhizop-

horae.

Table 3. F statistics results for Crassostrea rhizophorae muscle.

Locus Alelo

Catl 1
2

alelos totales

Estl 1
2

alelos totales

Est3 1
2

alelos totales

G6pdh 1
2

alelos totales

Idhl 1
2

alelos totales

Idh2 1
2

alelos totales

Mdh1 1
2

alelos totales

Mdh2 1
2

alelos totales

Ptl 1
2

alelos totales

Pt3 1
2

alelos totales

Pt4 1
2

alelos totales

Todos los loci

F Fst Fis
0.3129  0.0001  0.3128
0.3129  0.0001  0.3128
0.3129  0.0001  0.3128
-0.0421 -0.0099 -0.0319
-0.0421 -0.0099 -0.0319
-0.0421 -0.0099 -0.0319
-0.0418 0.0015 -0.0434
-0.0418 0.0015 -0.0434
-0.0418 0.0015 -0.0434
0.3149 -0.0048 0.3182
0.3149 -0.0048 0.3182
0.3149 -0.0048 0.3182
0.2845 0.0869  0.2163
0.2845 0.0869  0.2163
0.2845 0.0869  0.2163
-0.0006  0.0504 -0.0537
-0.0006 0.0504 -0.0537
-0.0006 0.0504 -0.0537
0.7394 -0.0181  0.7440
0.7394 -0.0181 0.7440
0.7394 -0.0181 0.7440
0.0489 -0.0107  0.0590
0.0489 -0.0107 0.0590
0.0489 -0.0107 0.0590
0.0000 0.0000  0.0000
0.0000  0.0000  0.0000
0.0000  0.0000  0.0000
-0.0589 -0.0088 -0.0497
-0.0589 -0.0088 -0.0497
-0.0589 -0.0088 -0.0497
-0.0417  0.0009 -0.0426
-0.0417  0.0009 -0.0426
-0.0417  0.0009 -0.0426
0.1727  0.0181  0.1574

munidades de peces de esta regién, (Bravo-Nufiez
& Yafiez-Arancibia 1979) presenten diferenciaciones
significativas para la conservacion de la continuidad
y variabilidad genética (Reeb & Avise 1990) como
ha sido indicado en C. virginica en la costa nor-
te del Golfo de México, en la cual, Buroker (1983)
mediante el anélisis de isoenzimas, ha descubierto
una interrupcion del flujo genético en la regidn de
la laguna Madre de Texas y un efecto de seleccién
en dos loci asociados a las condiciones ambienta-
les. Para el caso de las poblaciones mexicanas de
C. virginica, De la Rosa-Velez & Rodriguez-Romero
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(1988) utilizando la misma metodologia de analisis
de isoenzimas, encontraron una variacién clinal en
donde la mayor similitud genética se encontré entre
las poblaciones del sureste de México que ha sido
interpretada como una tendencia a la evolucién in-
dependiente de las poblaciones de ostiones a ambos
lados de la laguna Madre de Tamaulipas. Estos re-
sultados son congruentes con la caracterizacién de
la circulacién baroclinica en el Golfo de México defi-
nida por Vidal-Lorandi et al. (2003a) y la influencia
de los vértices (Vidal-Lorandi et al. 2003b).

Segin Ahmed (1975), Crassostrea rhizopho-
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Tabla 4. Distancias genéticas para musculo de dos poblaciones de Cras-

sostrea rhizophorae.

Table 4. Genetic distances for the muscle of two Crassostrea rhizophorae

populations.

Fuente

Relaciéon de poblaciones

Original de Nei (1972)
Minima de Nei (1972)

Minima insesgada de Nei (1978)

Original de Rogers (1972)

De Rogers modificada por Wright

Distancia Identidad
1-2 1-2
0.0035 0.9965

0.0031
0.0021 0.9977
0.0344
0.0560

rae se encuentra en el limite de su dispersién biogeo-
grafica hacia el norte del Continente Americano, lo
que justifica que se realicen estudios sobre la evalua-
cién de la riqueza alélica de estas poblaciones que
supuestamente ya no avanzan hacia el norte y el
impacto que puede ocasionar la discontinuidad del
habitat.

Se realiz6 este estudio mediante el analisis en-
zimatico, con el fin de poder comparar con mayor
objetividad los resultados aqui obtenidos con los ya
publicados con esta misma metodologia en el género
Crassostrea, con la certeza de que este tipo de ana-
lisis es vigente en la determinacién de la estructura
genética poblacional (Mamuris et al. 1998; 1999;
Ridgway 2005) y para el estudio de la variabilidad
genética y diferenciacién poblacional (Backeljau et
al. 1994; Boisselier-Dubayle & Gofas 1999; Reed &
Frankham 2001; Ridgway 2005) y porque aunque los
métodos de varianza molecular del ADN ofrecen ma-
yor precision para detectar las diferencias entre los
individuos y poblaciones, el nimero limitado de mar-
cadores que han sido identificados para Crassostrea
rhizophorae, no necesariamente ofrecen mayor preci-
sién que la que aportan los estudios de aloenzimas,
los que permiten ademas comparar la informacién
previamente producida con estos procedimientos en
ostiones (Bossart & Prowell 1998; Reed & Frank-
ham 2001). Los valores de polimorfismo de 36.35 %
y de heterocigocidad media de 0.1044 son relativa-
mente bajos si se comparan con el promedio encon-
trado para diferentes invertebrados marinos (Aya-
la & Kiger 1984), pero si se encuentran dentro de
los valores determinados para especies de moluscos

(Zouros & Foltz 1984; Saavedra et al. 1993), debi-
do a que la deficiencia de heterocigotos es una ca-
racteristica coman encontrada en estos organismos
(Mamuris et al. 1998; Boisselier-Dubayle & Gofas
1999). Los niveles bajos de variabilidad pueden ser
atribuidos a diversas causas, como el esfuerzo de ex-
plotacion de las poblaciones en el area, al tamafio de
muestra utilizado (Heist et al. 1995) o la eficiencia
del flujo génico intrapoblacional e interpoblacional,
entre otros. En los ostiones del género Crassostrea
se ha determinado heterocigocidad entre 6 y 22 %
(Buroker et al. 1979). En C. rhizophorae, los valores
de Fst determinados indican que no se puede consi-
derar al efecto Wahlund como causa de este fené-
meno, aunque se mantiene la posibilidad de que exis-
tan movimientos interpoblacionales como migrantes
(0.0181). La determinacién de identidad y distancia
genética son de utilidad cuando los valores de hete-
rocigosis resultaron bajos (Bierley et al. 1996). Los
valores de distancia genética bajos, son comunes pa-
ra especies con vida plancténica de gran dispersion
(Toro & Gonzalez 2009; Ward et al. 1992), princi-
palmente debido a que las larvas y huevos pelagicos
son conducidos por movimientos pasivos de las co-
rrientes oceanicas durante semanas, transportando-
las a grandes distancias y favoreciendo la presencia
de poblaciones genéticamente homogéneas (Boho-
nak 1999; Colin et al. 2006). En ambas poblaciones
de ostiones, la distancia e identidad genética cuan-
tificadas, se encontraron dentro de los valores que
caracterizan a las poblaciones bien mezcladas de or-
ganismos con vida plancténica de dispersién profusa
(Burton 1983; Hedgecock 1986).
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Las medidas de distancia y el analisis UPGMA
fueron similares al agrupar las poblaciones, estos re-
sultados son congruentes con el patrén de corrientes
que privan en el area del Golfo de México y que pro-
picia la estructura y variacién genética observada
en estas poblaciones. No obstante, se debe tener en
cuenta que otras variaciones estocasticas como los
vientos de superficie, remolinos localizados y dife-
rencias significativas en la salinidad, podrian afectar
la dispersion de larvas y modificar el reclutamiento
de éstas en localidades como lo sefialado por Buro-
ker (1983) y Bucklin et al. (1989), quienes han con-
cluido que tales eventos pueden mantener el estado
de discrecién de las poblaciones en forma espacial o
temporal, lo que finalmente evita la homogeneiza-
cién del plancton durante el transporte. Al respecto,
en C. virginica de bahia de Chesapeake, las diferen-
cias interpoblacionales encontradas podrian indicar
un patrén sutil de aislamiento por distancia (Colin
et al. 2006).

Se concluye que las dos poblaciones de Cras-
sostrea rhizophorae estudiadas reflejan sensibilidad
a los procesos adaptativos interpoblacionales que se
producen por la discontinuidad genética del medio
geografico pero adn sin detrimento de sus niveles de
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