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RESUMEN

El camar6n blanco Litopenaeus schmitti ha sido explotado en el Caribe colombiano desde
1968, convirtiéndose en una especie de gran interés comercial y llevando al desarrollo de una alta
actividad pesquera, que posteriormente 1levé a una sobreexplotacion que condujo a un decrecimiento en
la captura. Debido a esta situacion de la especie, con el fin de estudiar la diversidad genética y el grado
de diferenciacién genética dentro de cada poblacién y entre las distintas poblaciones del camarén blanco
Litopenaeus schmitti en el Caribe colombiano con ayuda de marcadores moleculares microsatélites, se
capturaron 162 individuos de cuatro localidades costeras: Laguna de Navio Quebrado en La Guajira,
Ciénaga Grande de Santa Marta en Magdalena, bahia de Barbacoas en Bolivar y bahia de Cispatd en
Sucre; y una poblacién de mar abierto en el golfo de Morrosquillo, frente a las costas de Cérdoba y
Sucre. Se encontrd que la poblacién de Navio Quebrado present6 la mayor heterocigosidad observada,
mientras que la de Ciénaga Grande present6 el menor indice de endogamia. De acuerdo con el analisis
de estructura poblacional existen tres unidades; una conformada por las poblaciones de Ciénaga Grande,
bahia de Barbacoas y Cispatd, otra por el golfo de Morrosquillo y otra por la laguna de Navio Quebrado,
lo cual puede estar influido por los patrones de corrientes oceanograficas.

PALABRAS CLAVES: Camarones peneidos, Diferenciacién genética, Marcadores microsatélites,
Sobrexplotacion pesquera, Genética poblacional.

ABSTRACT

Genetic diversity of the southern white shrimp Lifopenaeus schmitti in the Colombian
Caribbean. Southern white shrimp Litopenaeus schmitti has been a commercial exploited species in
Colombian Caribbean since 1968, becoming a high trade interest species and carrying a development
of high fisheries activity, which then caused an overexploitation and a subsequent decrease in catches.
Due to the current situation of this species, with the aim of assess the genetic diversity and the level of
differentiation within each population and between different populations of the southern white shrimp with
help of microsatellite molecular markers, 162 individuals were fished from four shore locations; Laguna
de Navio Quebrado in La Guajira, Ciénaga Grande de Santa Marta in Magdalena, Bahia de Barbacoas in
Bolivar and Bahia de Cispatd in Sucre; and one open sea population in Golfo de Morrosquillo, Cérdoba
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and Sucre shores. It was found that Navio Quebrado’s population showed the highest level of observed
heterocigosity and Ciénaga Grande's population showed the lower level of inbreeding. According to the
analysis of population structure, there are three population units; one consisting of Ciénaga Grande, Bahia
de Barbacoas, and Cispatd populations, another consisting of Golfo de Morrosquillo population, and a
third one consisting of Laguna de Navio Quebrado; these findings could be results of the oceanographic
current patterns.

KEY WORDS: Penaeid shrimps, Genetic differentiation, Microsatellites markers, Fisheries
overexploitation, Population genetics.

INTRODUCCION

Laexplotacién camaroneraen aguas colombianas es unaactividad econémica
desarrollada desde finales de la década de los afios 60 del siglo pasado y ha sido la
segunda pesqueria en importancia después de la pesca del atin en Colombia (Rueda
et al., 2006). El auge de la explotacién del camarén debido al gran valor comercial
del recurso ha llevado al desarrollo de una fuerte actividad pesquera con incremento
en la intensidad de captura tanto en zonas de humedales mangléricos, los cuales son
areas importantes para el desarrollo de varios estadios de vida, como a nivel industrial
por parte de flotillas de barcos en aguas de mar abierto, generando una pesca de tipo
secuencial que ejerce presion en varios estadios del ciclo de vida de los camarones.
Esta situacion ha llevado a la sobreexplotacion de las poblaciones que conforman el
recurso de camarén de aguas someras, que actualmente se encuentran practicamente
colapsadas, pero con esperanzas de restablecerse debido a un decrecimiento
significativo en la presién pesquera comercial por una disminucién en la captura
por unidad de esfuerzo, ya que la actividad dejé de ser econdmicamente rentable
(Dayton et al., 1995; Rueda et al., 2006). El camarén blanco (Litopenaeus schmitti),
es una de las especies mds apetecidas a nivel nacional por su valor e importancia
comercial, especialmente como producto de exportacién. Estos camarones tienen
una tasa de crecimiento relativamente alta, mas de un centimetro por mes, y una
longevidad aproximada de 18 meses (Pifieros y Sieguert, 1981).

Litopenaeus schmitti se distribuye a lo largo de las Antillas Mayores desde
Cuba hasta las islas Virgenes y las Antillas Menores. En la plataforma continental
se extiende desde la costa del mar Caribe desde Belice y la costa Atlantica de
Sudamérica hasta Brasil.

Sobre el grupo de los camarones peneidos existe un gran volumen de
informacién publicada. Entre estos se encuentran trabajos sobre su diversidad
genética, estructura poblacional y filogeografia realizados a partir de andlisis de loci
microsatélites (Cruz et al., 2002, 2004; Ball y Chapman, 2003; Dong et al., 2006;
Pérez-Enriquez et al., 2009), estudios de diversidad genética igualmente a partir de
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loci microsatélites (Cruz et al., 2004; Dong et al., 2006; Li et al., 2007; Mathews,
2007; Gao et al., 2008; You et al., 2008; Meng et al., 2009; Pérez-Enriquez et al.,
2009), y de otros marcadores como los AFLP (Wang et al., 2005) y andlisis de la
subunidad I del citocromo oxidasa (COI) y el gen 16S (Luttikhuizen et al., 2008;
Roldén et al., 2009). La mayoria de estudios genéticos con L. schmitti se han enfocado
en poblaciones cultivadas, pero también existen algunos trabajos con poblaciones
naturales y a nivel de relaciones filogenéticas con otras especies del mismo género.
Espinosa et al. (2003), trabajando con aloenzimas en poblaciones naturales de L.
schmitti, encontraron alguna variabilidad entre las localidades al sur de Cuba;
posteriormente, Borrell ez al. (2004) empleando loci microsatélites confirmaron esas
diferencias. En Brasil Maggioni et al. (2003), trabajando con seis microsatélites,
encontraron diferencias entre poblaciones al norte y al sur de Cabo Frio.

Teniendo en cuenta el potencial uso de los marcadores loci microsatélites
para estudios de relaciones de parentesco a nivel de genética poblacional, en este
estudio se evalué: (1) el grado de relacidon genética existente entre individuos
de las distintas ciénagas y humedales del Caribe colombiano donde se realiza la
pesca artesanal del recurso camaronero, evaluando posible estructura poblacional y
diferenciacién genética entre estas areas y, (2) la posible relacion existente entre los
individuos juveniles encontrados en las ciénagas y humedales con los provenientes
del stock de adultos capturados en mar abierto, con el fin de establecer cudles de
estas poblaciones estan aportando mds individuos a dicho stock de mar abierto por
medio de andlisis y pruebas de asignamiento poblacional.

AREA DE ESTUDIO

El proyecto se desarrollé en los principales humedales costeros de la costa
Caribe, la cual cuenta con 1600 km aproximados de litoral, comprendidos entre Cabo
Tiburén (8°42°N, 77°19°0) en el golfo de Urab4 al sur hasta Punta Castilletes en la
peninsula de La Guajira al norte (11°50°N, 71°18°0). Esta gran region se encuentra
dividida en dos areas naturales, suroeste y noreste, separadas por la desembocadura
del rio Magdalena en Bocas de Ceniza. En la plataforma Caribe se encuentran
fondos planos lodosos, fangosos y areno-fangosos con profundidades estimadas
entre 20 y 70 m, aprovechables para la pesca por arrastre del fondo, con excepcion
de los fondos coralinos y rocosos que rodean los archipiélagos del Rosario y de San
Bernardo. El proyecto se enfoc6 en los municipios de Cartagena de Indias (Bolivar),
San Antero (Cérdoba), Dibulla y Riohacha (La Guajira), y Ciénaga (Magdalena),
donde estan ubicados algunos de los humedales de mayor importancia ecoldgica y
econdmica para las poblaciones de la costa Caribe.
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MATERIALES Y METODOS

Un total de 162 individuos se utilizaron en el presente trabajo. 35 de
ellos provenian de la Ciénaga Grande de Santa Marta (CGSM), Magdalena
(10°59°30”N; 74°17°3570), 32 de la laguna de Navio Quebrado, Riohacha, La
Guajira (11°25’51”N; 73°05°2270), 32 mas procedentes de la bahfa de Barbacoas,
Cartagena, Bolivar (10°3°09”N; 75°33°0”0) y 34 de la bahia de Cispatd, San Antero,
Cérdoba (09°22°59”N; 75°47°37”°0). También se capturaron 29 individuos adultos
de la pesca industrial camaronera en el golfo de Morrosquillo, entre Punta Obrero
y Boquerdn frente al municipio de Told (09°31°30”N; 75°34°54”0) para lo cual se
cont6 con la colaboracion de la flota industrial con accién en el drea para permitir el
acceso al producto recién pescado (Figura 1).
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Figura 1. Ubicacion de las localidades de origen de las muestras de Litopenaeus schmitti en la costa Caribe
colombiana. Laguna de Navio Quebrado, departamento de La Guajira: Ciénaga Grande de Santa Marta,
departamento de Magdalena; Bahfa de Barbacoas, departamento de Bolivar; Golfo de Morrosquillo,
departamentos de Sucre y Cérdoba; Bahia de Cispatd, departamento de Cérdoba. Desembocadura del rio
Magdalena, departamento del Atldntico.
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La extraccién de ADN se realiz6 a partir de musculo del tercer segmento
abdominal y del pledpodo de camarones adultos, utilizando el kit de extraccién
DNeasy® Blood and Tissue de Qiagen (Qiagen Laboratories, Inc., Hilden, Alemania).
Para la verificacion de la calidad y cantidad de ADN se realiz6 la electroforesis de 3u
de cada muestra en geles de agarosa a una concentracién de 0.8%, en amortiguador
TBE 1X (Sambrook et al., 1989) a un voltaje constante de 90V por 45 minutos,
tefiido con GelRed y con un marcador de peso molecular HyperLadder IV (Bioline).

Se logré la amplificacién de ocho loci microsatélites para todas las muestras
(Tabla 1), tres desarrollados para Litopenaeus schmitti (Lsch005, Lsch 099, Lsch2;
perfil térmico de amplificacién para los tres loci: Desnaturalizacién: 94°C/1 min x 1;
Desnaturalizacion: 94°C/1 minuto, Hibridacion: 50°C/1 min, Extension: 72°C/1 min x
40; Extension: 72°C/10 min x 1 y Finalizacién 4°C/20 min x 1) y cinco desarrollados
para otras especies de peneidos (Pse028, Pse 036 [Perfil térmico de amplificacion:
Desnaturalizacién: 95°C/2 min x 1, Touchdown: 95°C/30 seg, 50°C/1 min, 72°C/45 seg
x 5, Desnaturalizacién: 94°C/30 seg x 25, Hibridacién: 50°C/1 min x 25, Extension:
72°C/45 seg x 25, Extension: 72°C/30 min x 1 y Finalizacioén: 4°C/20 min x 1], Lvan1815
[Desnaturalizacion: 94°C/4 min x 1; Desnaturalizacion: 94°C/1 min, Hibridacion: 56°C/1
min, Extension: 72°C/min x 35; Extensién: 72°C/10 min x 1 y Finalizacién: 4°C/20 min x
1], CNM406 y CNM430 [Desnaturalizacién: 94°C/3 min x1; Touchdown: 92°C/30 seg,
55°C/30 seg y 72°C/1 min x 12; Desnaturalizacién: 94°C/3 min x 1; Desnaturalizacion:
92°C/30 seg, 43°C/30 seg y Extension: 72°C/1 min x 18; Extensién 72°C/1 min x 1y
Finalizacion: 4°C/20 min x 1]) descritos por Ball ez al. (1998), Espinosa et al. (2001),
Maggioni et al. (2003) y Freitas et al. (2007) (Tabla 1). Una vez lograda la amplificacién
de estos loct, los productos obtenidos se purificaron con un kit de limpieza estandar.

Tabla 1. Secuencia de cebadores de los ocho loci microsatélites utilizados en la amplificacién de ADN en
la especie Litopenaeus schmitti en el Caribe colombiano.

No. Acceso

Especie Locus Secuencia Cebador (5°-3”) Referencia
GenBank
Lit Derecho: TAAGGCGATTTGGTTCACGT Espinosa ef al
’h"p ‘.”';’_"e’” Lsch2  Izquierdo: LSC277642 (2501) erat.
schmttt TTAGTCATTATGAACGAATG
Derecho:
thop.en.aeus Lschs TGT.TATTCCAGATTCCTTGCTC AY 135202 Maggioni et al.
schmitti Izquierdo: (2003)
GCAGTGAAACAGAAGCGAAG
Derecho:
thopten.aeus Lsch099 AATACGTTGCAAAGGGGAGA AY135203 Maggioni et al.
schmitti Izquierdo: (2003)
ACCGCGGCTGTAATCTGTAA
Derecho:
Litopenaeus —p1yg  GATCCTTCTAGCTAAATGGG AF047359 Ball et al. (1998)
setiferus Izquierdo:

GATCGAAGGTAAACTTTATTATC
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Continuacién de Tabla 1.

No. Acceso

Especie Locus Secuencia Cebador (5°-3%) GenBank Referencia
Derecho:
Lit(.)penaeus Pse036 GACTTTGTATTTTCATAAACGCTG AF047361 Ball et al. (1998)
setiferus Izquierdo:
CGCTATATTTCGCAGTAAGGCTAC
Litopenaeus Derecho: GATAAAGAAGCGAGAACG .
vannamei O MA06 1 vierdo: CTATGGCTAGATCCGAGA . e )
Litopenaeus Dere.choz GGGAAGCCCAAATAAGA )
vannamei CNM430 Izquierdo: - Pérez et al. (2005)
AAAGAAGAGGAAAGGGATAC
Litopenaeus Dergcho: GATCATTCGCCCCTCTTTTT
Pvan1815 Izquierdo: AY062925 Cruz et al. (2002)

vannamei

ATCTACGGTTCGAGAGCAGA

Se realizaron pruebas de neutralidad, desequilibrio de ligamiento y
comprobacién para alelos nulos, con el programa Micro-Checker v 2.2.3 (Van
Oosterhout et al., 2004). Posteriormente, para cuantificar niveles de diversidad
genética en las diferentes zonas de cria, se calculd la heterocigosidad observada (Ho)
y esperada (He) para cada locus, y se realiz6 la prueba de desviacion del equilibrio de
Hardy-Weinberg. Para evaluar la posible diferenciacion genética significativa entre
zonas de cria, se calcularon indices de fijacion Fis y Fst para cada par de poblaciones.
También se realiz6 una prueba de andlisis de varianza molecular (Amova) (Tabla 2)
y con un valor Fst = 0.01265 se encontré que existe poca diferenciacién entre las
distintas localidades de colecta de los individuos, este analisis se hizo con el fin de
comparar variaciones entre y dentro de cada una de las distintas poblaciones de las
que se colectaron individuos, relacionando la evidencia de estructura poblacional en
las localidades de colecta, considerando cada zona de cria como una poblacién. Estas
pruebas estadisticas fueron realizadas en los programas Arlequin 3.1 (Excoffier et
al., 2000) y Genepop 3.4 (Raymond y Rousset, 1995).

Tabla 2. Analisis molecular de varianza (Amova) para detectar variacién entre poblaciones y dentro de las
distintas poblaciones de Litopenaeus schmitti en el Caribe colombiano.

Fuente de df Suma de Componentes de Porcentaje de
variacion o cuadrados varianza variacion
Entre poblaciones 4 18.551 0.03248 Va 1.26
Dentro de las 319 808.832 253552 Vb 98.74
poblaciones
Total 323 827.383 2.56800
Indice de fijacién Fst: 0.01265
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De igual manera, con el fin de realizar un andlisis de asignacién o exclusién
de poblaciones como origenes de individuos y de estimar el nimero de cldster
genéticos por medio del grado de entrecruzamiento entre clister, se utilizé el
programa Structure 2.0 (Pritchard et al., 2000), en el cual para cada valor de K
probado (1 a 5), se hicieron 20 corridas con periodo de burn in de 5000, seguidos
de 50000 muestras de Cadenas de Markov por el método de Monte Carlo (MCMC).
Dicha simulacién se llevé a cabo bajo el criterio del modelo de mezcla con
frecuencia correlacionada de alelos ya que, de acuerdo con Evanno et al. (2005),
el programa Structure 2.0 no detecta la verdadera cantidad de clisteres en especies
que no presenten patrones de dispersion homogéneos. Por esta razon, se utiliz6 el
criterio propuesto por este mismo autor para reevaluar el valor de K y asi finalmente
hallar el nimero apropiado de clisteres. Se encontrd la presencia de alelos nulos
en los loci Lvan1815 y CNM430, debido a un exceso de homocigotos (Tabla 3);
por esta razén, esos dos loci fueron descartados para posteriores andlisis, debido a
que pueden afectar las estimaciones de diferenciacidn de poblaciones reduciendo la
diversidad genética dentro de las poblaciones (Chapuis y Estoup, 2007).

Tabla 3. Test de Hardy-Weinberg de desequilibrio de ligamiento para detectar alelos nulos en las cinco
localidades de Litopenaeus schmitti, en el Caribe colombiano. Se resaltan en negrilla los loci Lvan1815 y
CNM430, los cuales presentaron exceso de heterocigotos.

Loci Valor p Error estandar
Lsch5 0.9135 0.0135
Lsch2 0.4859 0.0177
Lsch099 0.9508 0.0145
Pse28 0.3255 0.0660
Pse36 0.5214 0.0452
Lvan1815 0.9989 0.0002
CNM430 0.9711 0.0032
CNM406 09116 0.0234
RESULTADOS

En general, la heterocigosidad observada (Ho) fue menor que Ia
heterocigosidad esperada (He). La poblacién en la que se present6 la mayor
diferencia entre estos valores fue Cispatd, con un valor de heterocigosidad observada
de 0.85193 frente a un valor de heterocigosidad esperada de 0.89176, mientras que
Navio Quebrado fue la tUnica poblacién que presenté una mayor heterocigosidad
observada (0.89968) frente a la esperada (0.88706). La poblacién que presento el
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menor nimero de alelos fue CGSM (5) para el locus LschS y las que presentaron
el mayor nimero de alelos fueron golfo de Morrosquillo (18 para Pse28) y Cispata
(18 para CNM406) (Tabla 4). De acuerdo con los resultados obtenidos en el analisis
de desequilibrio de ligamiento, no se encontré que este se presentara de manera
significativa para todos los pares de loci involucrados, por lo tanto se consideré que
cada locus podia ser tratado como un estimado independiente.

Tabla 4. Diversidad genética para seis loci microsatélites en cinco localidades de Litopenaeus schmitti
en el Caribe colombiano. N = Tamafio de la muestra, n = niimero total de alelos, Ho = Heterocigosidad
observada, He = Heterocigosidad esperada.

Laguna Ciénaga

Bahia de Bahia de . Golfo de
. 2 de Navio Grande de .
Locus Barbacoas Cispata Morrosquillo
N=32 N = 34 Quebrado Santa Marta N =29
B ~ N=32 N =35 ~
n=6 n=11 n=_§ n=>5 n=7

Lsch5 Ho=0.80645 Ho=0.80645 Ho=0.90323 Ho=0.88235 Ho =0.89655
He = 79799 He =0.84188 He=0.80063 He=0.69886 He =0.68724
n=10 n=11 n=10 n=10 n=3_§

Lsch2 Ho=0.74194 Ho=0.78125 Ho=0.87500 Ho=0.77143 Ho =0.75000
He =0.85828 He=0.80456 He=0.87748 He=0.87743 He =0.79870
n=12 n=11 n=12 n=12 n=13

Lsch099 Ho=0.93548 Ho=0.76471 Ho=0.93333 Ho0=0.91429 Ho =0.92857
He=0.87414 He=0.87752 He=0.86780 He=0.87578 He=0.91688
n=9 n=25 n=29 n=23 n=18

Pse28 Ho=0.96875 Ho=0.94118 Ho=0.96774 Ho=1.00000 Ho =0.89655
He =0.96825 He=0.96400 He=0.96298 He =0.94534 He =0.93406
n=15 n=14 n=14 n=13 n==6

Pse36 Ho=0.93750 Ho=0.90625 Ho=0.96875 Ho=0.74286 Ho=0.65517
He=0.92014 He=091617 He=0.90377 He=0.86749 He=0.72595
n=15 n=18 n=15 n=16 n=16

CNM406 Ho=0.90625 Ho=091176 Ho=0.75000 Ho=0.82857 Ho=0.75862
He =0.93353 He=0.94644 He=0.90972 He=0.88116 He =0.88627

Heterocigosidad
Ho=0.88273 Ho=0.85193 Ho=0.89968 Ho=0.85658 Ho=0.81424

Observada y
He=0.89206 He=0.89176 He=0.88706 He=0.85768 He =0.82485

Esperada

El valor mas bajo de Fis se obtuvo para la poblaciéon de CGSM (Fis =
-0.044) y el mas alto para la poblacién de Cispata (Fis = 0.0566) (Tabla 5), mientras
el valor Fst méds bajo se obtuvo para el par Bahia de Barbacoas-Cispatd (Fst =
0.00194); Este ultimo fue igualmente el que presentd el valor p mas alto (0.27354+-
0.0051), y el mas alto para el par Navio Quebrado-Golfo de Morrosquillo (Fst =
0.06112), con valor p < 0.005 (Tabla 6). De acuerdo con los resultados obtenidos
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con el test de analisis desarrollado a través de Structure 2.0 (Pritchard et al., 2000)
para las muestras, la mayor probabilidad de estructura poblacional fue para K = 4,
lo cual fue posteriormente confirmado al momento de realizar la correccién con el
método de Evanno et al. (2005) (Figura 2).

Tabla 5. Indices Fis de diferenciacion genética dentro de cada localidad de Litopenaeus schmitti en el
Caribe colombiano.

Poblacién Fis
Bahia de Barbacoas 0.0462
Cispata 0.0566
Navio Quebrado 0.0318
Ciénaga Grande -0.0044
Golfo de Morrosquillo 0.0130

Tabla 6. Valores Fst y valores p de diferencia para las cinco poblaciones de Litopenaeus schmitti en el
Caribe colombiano: (1) Bahia de Barbacoas, (2) Bahia de Cispatd, (3) Laguna de Navio Quebrado, (4)
Ciénaga Grande de Santa Marta y (5) Golfo de Morrosquillo.

i 2 3 | 5
0.00000
1 ES
0.00194
2 p=027354 0.00000
+0.0051
0.01135 0.01190
3 p=000465  p=0.00307 0.00000
+0.0007 +0.0006
0.00561 0.01817 0.02066
4 p=006841  p=0.00040  p=0.00000 = 0.00000
+0.0025 +0.0002 0.0000
0.05126 0.05553 0.06112 0.05968 0.00000
5 p=00000  p=000000 p=0.00000 p=0.00000 o
+0.0000 +0.0000 0.0000 +0.0000

1.00
0.80
as
0.60 GM
H ANA
040
B
020
0.00

Figura 2. Asignacién bayesiana de individuos a poblaciones inferido a través del programa Structure
2.0 (Pritchard et al., 2002); CIS: Cispatd, GM: Golfo de Morrosquillo, ANA: Bahia de Barbacoas, CG:
Ciénaga Grande de Santa Marta.
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DISCUSION

En el medio marino son la disponibilidad de nutrientes y la estabilidad del
medio los factores decisivos que determinan que se constituyan los diversos paisajes:
el primero se asocia con la productividad bioldgica, mientras la estabilidad en las
condiciones ambientales se debe a influencias climdticas y oceanograficas, cuya
fluctuacion a lo largo de los siglos limita o hace posible que se originen ecosistemas
complejos, lo cual a su vez determina la biodiversidad de estos mismos ambientes.
De esta manera el Caribe colombiano presenta diversos ecosistemas y regiones que,
asi mismo, al estar determinados por algunos factores ambientales (corrientes y
barreras fisicas) y biolégicos (comportamiento reproductivo) podrian generar una
diversidad genética heterogénea al ser estos hébitats raramente continuos, influyendo
en la capacidad de dispersion de algunas especies en un dmbito geografico amplio
durante su fase plancténica, facilitada por las corrientes oceanograficas (Féral,
2002). Muchos organismos marinos se desarrollan a través de una etapa larval, en la
cual la mayoria de peces e invertebrados pueden ser potencialmente dispersados por
corrientes, atravesando cualquier barrera potencial, siendo esta distancia entre 50 y
100 km (Palumbi, 1992, 2004). Esta diferenciacién geogréfica se ha observado en
muchas especies marinas, incluyendo los camarones peneidos (Garcia-Machado et
al., 2001; Xu et al., 2001). Por esta misma razdn, al estudiar la diversidad genética
del camardn blanco L. schmitti en el Caribe colombiano, se deben tener en cuenta
varios de estos factores para poder interpretar los indices de diversidad genética
obtenidos en este estudio, asi como la diferenciacién significativa entre unidades
poblacionales determinadas en los puntos de muestreo elegidos.

La poblacién de CGSM tiene el menor valor de Fis, lo que es un indicativo
de bajos indices de endogamia; asi mismo presenta el mayor nimero de copias
de diversos alelos. Por estas razones, seria posible inferir que esta es la unidad
poblacional estudiada que presenta la mayor diversidad genética. Esto tiene ain mas
coherencia al tener en cuenta que la ecorregién de la CGSM es un sistema que recibe
diversos afluentes, que aportan nutrientes y es un sistema que, a pesar de haber
sufrido acciones antrdpicas causantes de variaciones en su sistema hidrdulico, con
incrementos en la salinidad de sus suelos y el agua y el posterior impacto negativo
en la fauna nativa (Marin-Zambrana, 2002), han permitido el desarrollo de una
poblacién, que debido a sus caracteristicas genéticas, podrian ain mantener un nivel
de explotacién, pero que debe ser sostenible en el tiempo. La obtencién de valores
negativos de Fis indican una presencia de genotipos heterocigotos dentro de las
poblaciones en todos los loci, con la excepcidn de los loci Lsch2 y CNM406, en los
cuales se presentaron valores ligeramente superiores a cero, casos en los cuales se
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presenta una reduccién discreta del nimero de heterocigotos que, sin embargo, por
estar dentro de los dmbitos estadisticamente aceptables no afecta significativamente
el nivel de variabilidad genética. El valor promedio de Fst obtenido de -0.0440
indica la existencia de una diferenciacion entre las poblaciones estudiadas, al mismo
tiempo que indica una reduccién en la proporcién media de genotipos heterocigotos
en todos los loci dentro de las poblaciones, esto a diferencia de lo observado en el
estudio de Ball y Chapman (2003) quienes, usando seis loci microsatélite, estudiaron
la diferenciacion genética entre las poblaciones de L. setiferus del Atlantico norte y
las del golfo de México, y encontrando un valor Fst de 0.002, con lo cual dedujeron
que existia poca estructura genética en estas poblaciones y que se diferenciaban muy
poco, lo cual puede ser explicado por una separacion relativamente reciente.

Otro criterio importante que también se ha usado para cuantificar la
variabilidad genética, permitiendo resumir la informacién a términos mas manejables,
es la heterocigosidad observada, siendo un buen estimador de la variabilidad
genética, ya que se puede aplicar a cualquier especie independientemente de su
estructura reproductiva o genética, por lo cual permite realizar comparaciones
entre ellas (Chapuis y Estoup, 2007). De acuerdo con esta medida, la poblacién
de Navio Quebrado, ubicada en la ecorregion Guajira (GUA), presentd el mayor
indice de heterocigosidad observada (Ho = 0.89968). Sin embargo, por tener esta
medida poca sensibilidad al niimero y distribucién de los alelos, se debe manejar
con cuidado, sobre todo en el caso de la presencia de alelos nulos que, tal como se
ha demostrado para otros camarones peneidos como L. setiferus (Ball et al., 1998)
y Penaeus monodon, cuya diversidad genética fue evaluada en el trabajo de Xu
et al. (2001), quienes usando seis loci microsatélites polimdrficos compararon dos
poblaciones cultivadas, encontrando que la heterocigosidad observada de los seis
loci variaba entre 0.47 y 1.00. También, en el trabajo de Espinosa et al. (2001),
donde utilizaron los loci microsatélites Lschl y Lsch2 para comparar la diversidad
genética en tres poblaciones naturales, encontraron valores de Heterocigosidad
Observada/Heterocigosidad Esperada de 0.53/0.52 para Lschl y para Lsch2
0.57/0.69. Igualmente, en el trabajo de Freitas et al. (2007) quienes, con ocho
loci microsatélites polimérficos para L. vannamei, encontraron heterocigosidad
observada con valores entre 0.18 y 0.89. Para efectos de aplicabilidad practica,
estos valores bajos de diversidad genética mostrarian efectos negativos por la baja
variabilidad, con lo que se presentaria una disminucién de la eficacia bioldgica y
del potencial adaptativo ante cambios y presién del ambiente, por lo que existirian
serios riesgos de tipo genético para la persistencia de las especies (Frankham, 2005).

Los andlisis de diversidad genética en conjunto con los de estructura
genética, permitieron observar la existencia de diferencias significativas entre las
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distintas poblaciones de camardn blanco y, tal como se observé a través del andlisis
con Structure 2.0, existe un cierto nivel de aislamiento genético definido por el alto
nivel de resolucién obtenido a través de marcadores hipervariables, como lo son los
marcadores microsatélites (Felizola Diniz-Filho et al., 2008; Frantz et al., 2009). En
este caso se sugiere la posible diferenciacién de varias unidades poblacionales, una
definida por el agrupamiento de las poblaciones de CGSM, bahia de Barbacoas y
bahia de Cispatd, lo cual puede estar influido por las corrientes ahi presentes, otra
por el golfo de Morrosquillo y otra por la poblacién de Navio Quebrado. Este patrén
de diferenciacién podria estar influido por los patrones de corrientes oceanograficas
en el Caribe colombiano, donde la corriente del giro Colombia-Panaméa podria estar
ayudando a la dispersion larval en sentido hacia el norte y, por otro lado, las poblaciones
de Navio Quebrado y CGSM podrian estar siendo influenciadas por la corriente del
Caribe que entra en sentido norte-sur. Con base en el resultado obtenido, en el que se
observé que la poblacién del golfo de Morrosquillo no se agrupd con ninguna de las
otras, se infiere que probablemente esta poblacién podria provenir del golfo de Urab4,
donde también se desarrolla actividad camaronera, y llegaria hasta esta drea gracias
a las corrientes ahi presentes (Viafia y Manjarrés, 2004; CCI, 2009). Los resultados
obtenidos en el presente trabajo deben ser tomados en cuenta al momento de tomar
decisiones de proteccidn de humedales, por ser estos los bancos de reproductores de L.
schmitti, y de control sobre las actividades de pesca, con el fin de mantener un tamafo
efectivo de poblacion y asi mantener la diversidad genética, ya que una dréstica
reduccion de esta podria resultar en pérdida de la heterocigosidad e incrementar la
susceptibilidad a enfermedades y otros factores selectivos que conllevarian a un franco
decrecimiento del tamafio poblacional (Hartl y Clark, 1997). Igualmente, se debe tener
en cuenta la diferenciacion genética entre las tres localidades estudiadas, lo que puede
ser el resultado de barreras geograficas y oceanograficas; ninguna de las cuales puede
ser excluida del panorama de toma de decisiones y de designacion de areas protegidas
y de planes de desarrollo y conservacion.
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