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RESLA,,ÍEN

Se determinó la estructr¡ra filogeográfica del bivalvo Mesode.sma clonoc'iun a través de

secuencias parciales del gen mitocondrial Citocromo Oxidasa I (COI) obtenidas desde

especímenes de l2 localidades entre l8o y 42" S. Los análisis de la red de haplotipos y el

árbol filogenético mostraron la presencia de dos clados genéticamente distintos y

geográficamente segregados, con una zona de contacto secundario comprendida entre

los 32'a 34' S. El nivel de divergencia entre los clados (6%) se enclrentra por sobre los

valores descritos para especies hermanas en bivalvos (3"ui,) lo que sugiere que ambos

clados podrían haber evolucionado a especies distintas producto de algrrna(s) barrera

biogeográfica. A través de la aprorimación del reloj molecular se estimó que el inicio de

la separación entre los clados habria ocurrió ca. 5.9 M.a. Los análisis de inferencia

demogrática realizados sobre cada clado demuestran que ambos presentan historias

demográficas similares, independiente de los factores climáticos 1, oceanográficos a los

cuales han estado expuestas sus poblaciones.



ABSTRACT

The phylogeography structure of the bir,alve Mesodesna dcurucium was determined

through partial sequences of the mitochondrial gene Cytochrome Oxidase I (COI)

obtained from specimens of 12 sites located I8" and 42" S. Analysis ofthe network of

haplotypes and the phylogenetic tree shou,ed the presence of two geneticall¡, different

clades which are geographically segregated, w-ith a secondary contact zone between 32"

to 34' S. The level of divergence among clades (6%) is above values described for

sister species in bivalves (3%) suggesting that both clades may have evolved into

different species product of some biogeographic barrier. The molecular clock

approximation estimated that the beginning ofthe separation between clades would have

ocurred c¿¿. 5,9 M.¡r. The ana!¡,sis ol demographic inference carried out on each clade

showed similar demographic histories, independent of oceanographic and climatic

factors to rvhich populations have been erposed.



INTRODUCCIÓN

El origen y la mantención de la diversidad genética en las especies en rm tema central en

la biología evolutiva. Comprender estos procesos en el océa¡ro es particularmente dificil

debido que en las especies ma¡inas 1as barreras al flujo genético son menos obvias, pol

1o que se ha co¡siderado que éstas pfesentan t¡na diferenciación geognífica de menot

ma$itud que las especies terestres. Esto sigrifica que regiones ocsánisas 6¡y

separadas geognáficamente pueden estar conectadas, comportiándose en algunos casos

como una gran poblacióa panmíctica @afumbi, 1994; I-auney y col.' 2002). Jrmto a 1o

anterior, la ausencia de barreras, los grandes tamaños poblacionales (Launey y col.,

2OO2) y el potencial de dispersión de las especies marinas harían mrás lenta, e incluso

impedirían la diferenciación genética entre las poblaciones.

Para especies que habitan amplios rangos geográficos el proceso evolutivo má§ utilizado

para explicar la discontinuidad genética es la vicarianza Es así como factores biológicos

y/o fisicos pueden impedir el flujo genético de los organismos con desarrollo

planctónico, generando quiebres a lo largo de las distribuciones geogníficas de las

especies.

Sin embargo, existen especies mminas que a pesar de tener un alto potencial de

dispersiór¡ p¡esentan tma alta diferenciación genética a grandes escalas, sugiriendo que

e1 flujo génico podría a pesar de todo, estar limitado (Palumbi, 1992).



A partir de la üteratura se puede observar que el potencial de dispersión por si solo es

un predictor imperfecto de la conectividad de las poblaciones, y que 1a estructura

genética de las poblaciones marinas a menudo contradice lo esperado por la eshategia de

historia de üda @atamello y col.,2007). Por ejemplo, Breton y ool. (2003) observa que

entre dos especies de poliquetos, una con desarrollo larval planctónico de 9 días y otra

con desarrollo larval directo, es esta ultima la que presenta una estructmación genética

sigrfficativa sobre poblaciones dentro de un pequeño rango geográfico.

La integracién de datos genéticos y geognáficos ha provisto un medio para descubrir las

barreras al flujo genético en el ambiente marino (Lessios y col., 2001), a través de la

filogeogmfia, termino introducido por Avise y col. 1987), la cual puede definirse como

un cÍrmpo de estudio concemiente coa los principios y procesos que gobieman las

distribuciones geogriáficas de los linajes genealógicos, especialmente aquellos dentro y

entre especies estrechamente relacionadas, perrnitiendo comprender cómo eventos

histó,ricos han ayudado a dar forma a la actr¡al distribución geognáñca de genes,

poblaciones y especies.

La acumulación de estudios filogeognáificos durante los ütimos 20 años, ha permitido la

comparación de palrones geogníñcos de variación genética entre taxas co-distribüdos

a¡roiando la presencia de pafrones espaciales intraespecíficos producto de una historia

biogeogná§ca compartida Estudios realizados en la estrella P¿tiriella reglaris, especie

endémica que habita las costas Nueva Zelandia arrojó que no existía tma diferenciación

genética sipificativa entre la isla del norte y la del sur, indicando que la separacióa

entre las islas no es una barreta en sí. Sin embargo, sí se enconfó una diferenciación
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signifis¿tiv¿ entre la zona más al sur de la isla sur, zo[a oon presencia de surgencia

(Ayres y Waters, 2005); encontnándose un patrón similar en el mitílido perna

canaliculas con una alta diferenciación genética hacia e1 sur de la isla (Apte y Gardner,

2002). De esta manera las zonas de surgencia son fenómenos biogeogriificos

imFortantes para delimita¡ el flujo genético actual, pudiendo transportar las larvas fuera

de las zonas de reclutamiento o manteniéndolas dento impidiendo la dispersión.

(Castilla y col., 2002b).

Uno de los límites biogeogrrificos m¿ás ¡econocidos es Point Conception, ubicado al sur

de Califomia (USA), el cual estií descrito a partir del fin de la distribución de especies lo

que podría predecir un quiebre genáico dentro de aquellas que aúaviesan este límite.

Sin ernbargo, una serie de estudios, entre ellos los de Bufon (1998) y Dawson (2001),

dan cuenta que a nivel genético no se aprecia diferenciación. No es el caso de otro límite

biogeogrffico reconocido para el hemisferio norte, Cape Cañaveral en Ia Penínsr¡la de la

Florida Este límite ha sido varias veces a lo largo del tiempo geológico wu barrera para

la dispersión enhe las poblaciones conespecíficas del norte del Golfo de México y la

costa Atlántica (Avise, 1992), separando faunas donde se distribuyen especies hermanas.

Por ejemplo especies cercanas del bivalvo del gén*o Mercenaria @ert y Amold, 1995)

y del cangrejo del género Menippe @ert y Harrisor¡ 1988) coinciden geofficamente

en esta zona, e incluso frecuentemente se presenta hibridación producto de un contacto

secundario entre las poblaciones separadas por aparición de la Península de la Florida

La coincidencia entre los límites de la distribución de estas especies y su filogeografia

intraspecífica sugiere una historia geológica en común. En contraste, Point Conception



(JSA) representa un límite biogeogrífico de dos grupos de faunas que se encuentran

relacionadas filogenéticamente (Burton, 1998). Otros quiebres descritos en la literatura

son el del Océano más Austral (Southem Ocean) y las aguas oceánicas circundantes

asociadas con la formación del Frente Polar Arüírtico alrededor de 20 a 30 millones de

años atnás (M.a) (Bargelloni y col., 2000); el correspondiente al Ishno de Panamá que

separo el Océano Pacifico Ecuatorial y el Océano Atkánüco hace 3.1 a 3.5 M.a. (Avise,

2000); y la separación entre el Mar Bríltico y el Mar del Norte tmos 7500 años atnás

(Olsen y col., 2004) quiebre considerado reciente.

En el estudio de la filogeografia el marcador molecular rn¿ás utilizado ha sido el ADN

mitocondrial (ADNmt), entre los factores que lo han hecho un marcador muy usado, se

incluye su herencia su haploidía, y su aparente falta de recombinación.

Además la disponibilidad de partidore s mitocondriales animales universales

desarrollados por Folmer y co1. (1994) ha permitido la comparación de datos obtenidos

en diferentes taxrs como por ejemplo equinodermos (Palumbi, 1996), insectos

(Vandewoestijn y col.. 2004), gastrópodos (Wise y col.., 2004), bivalvos (Lapégue y

col..,2006), ascidias (Castilla y co1.'2002a) entre otros. Para examinar la estructuración

geognifica de los linajqs genéticos se muesEean indiüduos a través de todo el rango de

distribución de las especies para luego catacteÁzw su ADNmt. Los haplotipos

(secuencias de ADN qtre difieren en uno o miás sitios) resultantes son usados para inferir

filogenias o fuboles de genes las cuales reflejan las relaciones evolutivas, calculando la

diferencia entre pares de secuencias, donde la similaridad entre éstas nos eotrega

info¡mación de cr¡anto ha divergido una de la otra, observiándose generalmente que las
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secuencias similares han divergido recientemente mientras que a medida que las

diferencias entre las secuencias aumentan corresponden a linajes rlue han evolucionado

independiente por un periodo largo de tiempo.

Características de la costa chilena

En [a costa chilena la clasificación biogeográfica de la diversidad de especies litorales ha

sido desarrollada a partir de cornpilaciones de distintos estudios. Se encuentran descritas

dos provincias biogeográficas mayores. I.-)Una provincia templada cálida al nofie de

los 30' S. corlocida como Peruviana, ¡,2.-)Una provincia templada fría que se inicia a

los 42'S, conocida como Provincia Magallánica o Patagónica (Brattstrom y Johanssen,

1983, Camus, 2001). El contacto entre ambas provincias llevaría a la lbrmación de una

zoüa transicional donde coexisten especies de ambas regiones, cuyo límite no ha sido

definido claramente. siendo según Brattstrorn y Johanssen (1983) entre los .10 y 41' S, o

entre los 35 a 48' S según Lancelotti y Vásquez (1999). Sin embargo, la validez de estas

clasificaciones ha sido discutida debido a los criterios para establecer la resolución del

estudio (Camus, 2001 ).

Uno de los factores abióticos, que según la literatura, es relevarlte para la distribución de

la biota marina es el patrón de circulación de las corrientes marinas. La circulación

general del mar en las costas chilenas esta fueftemente influenciada por la circulación

atmosférica de los vientos en el Paciflco Suroriental. Una corriente oceánica superficial

conocida como Deriva del Oeste se divide al acercarse al continente (entre los 40'- 45"



S), originando y regulando la circulación en las costas de Chile Hacia el nofie fluyen la

Corriente Oceánica y la Corriente Costera de Humbt¡lt (o del Peru) alcanzando una

profundidad aproximada de 300 y 400 metros. Ambas transportan aguas de origen

subantártico de baja salinidad -v de baja temperatura siendo la Corriente Costera más fiia

que la Oceánica (Camus, 200 I ).

Ambas Corrientes se encuertran separadas por un flujo hacia el sur resultado de un

cambio estacional en la dirección de la Corriente Oceánica del Perú la cual se une a la

Corriente Sur Ecuatorial fbrmándose la Contracorriente del Perú. que alcanza

aproximadamente los 48" S. Este flu.io se desplaza de manera subsuperficial con una

extensión estacionalmente variable y que transpofia agua entre los 200 y 400 nt de

profundidad.

Por debajo de la rama costera de Ia Corriente de Humbolt, viaja otra cot.ltracorriente

subsuperficial, la Subcorriente Peruana Chilena, ubicada entre los 100 y 400 metros de

profundidad. Fluye desde la zona norte del Peru hasta la isla Grande de Chiloé

transportando agua subsuperficial ecuatorial de alta salinidad y bajo contenido de

oxígeno entre los 100 1,.100 metros de profundidad.

Junto a las anteriores, la costa del norte de Chile presenta una corriente superficial débil,

denominada Contracorriente Costera de Chile que afecta hasta aproximadamente los 150

metros de profundidad V que transporta agua subtropical salada, cálida, rica en oxígeno

desde el noroeste hacia el sur elrtre la Corriente Costera del Peru y la costa y

parcialmente sobre la Subcorriente Peú Chile.

La rama hacia el sur de la Corriente de Deriva del Oeste. la Corriente del Cabo de
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Hornos. tllrye paralela a la costa. bordeando hasta el extremo sur del archipiélago

chileno continuando hacia el Este hasta unirse a la coriente de Falkland en el Atlántico.

Las aguas superficiales transpoftadas por esta corriente, son una mezcla entre las agrras

provenientes de los canales ¡, Agua Subantártica. conlonnándose trn Agua Subantártica

modiflcada, ya que presenta una menor salinidad. Esta corriente se une a la corriente

circumpolar Antártica en e1 Paso de Drake.

Otros lactores abióticos relevantes para 1a distribución de la biota marina son 1) la lorma

de la costa y ancho de la platafbrma continenlal, donde la forma de la costa influye en la

intensidad de Ia surgencia costera (Figueroa 1, Moffat, 2000), mientras que la fbrma de la

plataforma continental al-ecta la calidad de las aguas de surgencia. 2) Los vientos en la

zona costera determinan pafte importante de la circulación costera, y por lo tanto afectan

aspectos impoñantes de la biologia de las especies como tiempos de residencia o la

simple advección de aguas. 3) La temperatura super{cial del mar en la zona costera

(TSM) donde los gradientes latitudinales de TSM explican una proporción significativa

de las variaciones regionales en la abundancia de los grupos funcionales más abundantes

en la zona intermareal chileno (Broitman y col. 2001). En reslrmen. tanto la intensidad

de la surgencia como la calidad de las aguas. atéctan a los organismos marinos a través

de la temperatura, cantidad de nutrientes y patrones de circulación (Jaramillo ¡r col.

2006)

El f'enómeno de surgencia puede verse disminuido por eventos de escala global como

"El Niño", cuya ocurrencia causa. principalmente en la zona noñe, el aumento de ia
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temperatura superflcial del mar, profundización de la termoclina y una disminución en el

contenido de orígeno en el agua. A nivel atmosféricos, asociado en su mayoría al

debilitamiento del Anticiclón del Pacíflco, "EI Niño" causa abundantes precipitaciones

en la zona central e inusuales Iiuvias en la zona nofie de nuestro país (Avaria y co1.,

2004)

/\4esodesnta dorucittnt. " tnacha"

El bivalvo Me.sotl e sm a clonac i u m (Bivalvia.Mesodesmatidae) conocido como "macha",

habita las playas expuestas de arena en la costa chilena y penrana (entre los 5'S v 42'S).

Dentro de Sudamérica, el género lVÍesotle.sntct se encuentra representado por dos

especies. Meso¿le.vnttt tlt¡nttt:i t o¡¡ Lamarck ( 1818) en la costa Pacífica. y l,t. mactroides

(Deshayes, 1854) en la costa Atlántica (desde Brasil 24'S hasta Argentina 41'S). A

partir de la evidencia fósi1 de Mest¡de.smufi¿lae se sugiere que la familia no es endémica

de Sudamérica, si no que se habria originado en Australasia, para gradualmente invadir

Sudáfrica" Nueva Zelandia y la Antár-tica y, en sucesivas migraciones habria llegado a

Sudamérica (von Ihering, I9A7). La presencia de Mesodesma (l'{. allenuata) en la

formación Oamaru (Nueva Zelandia) perteneciente al Eoceno (entre 33.5 y 55 6 M a.).

su ausencia en 1os registros fósiles de los depósitos del Peru y de la Patagonia Terciaria,

además de su ausencia en los registros de isla tpún (44'33-S - 7,+"57'W) e isla Guafo

(43'37'5 - 74"45'W) durante el Mioceno Inlerior y Medio tardio entre los 16 y 11.2

M.a. (Martínez, 1988t Frassinetti y (lovacevich. 1999. Frassinetti, 2000 y 2004), junto

con la presencia en el Plioceno, alrededor de los 5 3 M.a.. de los primeros registros de



Mes'r¡desmu dottucitl¡t en la localidad de Horcón, 32"71'S - 71"-50'W (Henn, 1969).

sugieren que el género se estableció en Sudamérica entre el Mioceno Superior y el

Plioceno. entre los I 1.2 1, los -5 3 M a como pafte de una migración importante de

moluscos Antár-ticos, los cuales solonizaron hacia el norte de Sudamérica, modificando

profundamente la fauna de las costas chilenas y argentinas (von Ihering, 1907). Siendo

en este período donde se habría originado la separación entre ambas especies

sudamericanas.

El rango actual descrito de distribución -qeográfica cle l\,f. dt»tctciunt abarca por el nofte

desde la bahia de Sechura en Peru (5'S) hasta el extremo sur de la isla de Chiloé

(alrededor de los,13"S) (Osorio y Bahamonde, 1968) (Figura 1). Biogeográlicanrente su

distribución corresponde a la Provincia Peruviana, estando el limite de su distribución

sur dentro de la denominada zona de Transición.

La "macha" es una especie dioica sin dimorflismo sexual con períodos de desove anuales

o semianuales que dependen de las variaciones ambientales locales. principalmente la

temperatura del agua ¡, de la disponibilidad de alimento (Tariléño. 1980). Presenta una

larva pelágica cuyo tiempo de permanencia en Ia columna de agua, obtenido en

iaboratorio. es de alrededor de 26 - 28 dias (Carstensen y col.. 2006). Posteriormente la

larva se asienta parchosamente en ambientes de arena en la zona intermareal y

submareal. donde los individuos juveniles v adultos se encuentran se,eregados

observándose que las machas pequeñas menores a 20 mm. se encuentran

preferentemente en la zona intermareal o mesolitoral (entre la línea de más alta marea y
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la zona que queda sin agua durante la rtarea baja). mientras que los tan.laños mayores se

encuentran casi exclusivamente en la parte más profunda (Jaramillo y col.., 199,1). La

macha no se encuentra en ambientes con bajas salinidades (Ortiz y Stotz, 1996) v evita

las zonas con sedimentos finos y alto contenido de materia orgánica (Jaramillo y col..,

1994, Miranda,2001)

La pesqueria de la macha históricamente ha sido importante dentro del subsector pesca

artesanal siendo de gran valor comercial a lo largo de la costa del Pacifico. En Chile en

la década de los ochenta el desembarque nacional aumento desde 2.843 toneladas (ton.)

a 17.122 ton. en 1989. representando esta última cifra el 16% del total de moluscos

desembarcados a nivel nacional. Posteriormente en los noventa el volumen

desembarcado disminuyó desde 9.397 ton. en 1990 a 6.,162t ton. en 1998. Desde el año

1999 el desembarque cae abruptamente alcanzando sólo 2 349 ton el año 2003, e[ resto

del período no se alcanzan las 2.000 ton. (Datos Senicio Nacional de Pesca.

Sernapesca).

La sobreexplotación del recurso, unido a los eventos de "El Niño" han reducido

enormemente las densidades poblacionales en su distribución a Io largo del Pacifico,

desapareciendo bancos históricos casi por completo, como por ejemplo Ritoque, V

Región (Gonzále2. 2001) y playa "Las Machas", I Región (Jerez y col. Proyecto FlP,

1999). De acuerdo a l\4iranda (2001) la llegada del fenórneno de ''El ¡.-iño" del año 1997

aumentó la mortalidad de los individuos de lvl. dottctcium de la Bahía de Coquimbo,

desapareciendo completanente durante los primeros meses de 1998. Además determina
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que coincidentemente con esta desaparición se re-qistró la ocurrencia de un aumento en

la lrecuencia de marejadas. asi como disminuciones en las salinidades, y de aumentos en

las concentraciones de sestol total. Un efecto sir¡rilar de mortalidad masiva y paulatina

de las poblaciones de macha por efecto de "El Niño" fue observado en el litoral sur de

Peru, existiendo bancos naturales que no habían logrado recuperarse para finales del

2003 (Quiroz y Tejada Informe técnico IMARPE, 2004). A partir de registros

arqueológicos se han detectado que las poblaciones de macha han sufrido los efectos de

"El Niño" desde hace apror. :[000 años (Avalos y Rodríguez, 1994, Guzmán y col.,

2000). desapareciendo completamente de la fauna malacológica de los sitios estudiados.

Por otra parte, las anomalías lrias relacionadas al evento de "La Niña" de 1999-2000

también habrian afectado las poblaciones de macha, previniendo la recolonización

natural de la especie (Barriga y Quiroy, 2002).

Estudios previos realizados con isoenzimas a poblacione s de M. dc»tttcilrz arrojaron

resultados opuestos. Por una parte. análisis a individuos de poblaciones de Coquimbo,

Quidico y Chiloé. fueron comparadas genéticanrente por electroloresis de tres loci: Lap,

Pgi" AAT, mostrando la población de Coquimbo diferencias en las fi'ecuencias génicas,

presentando además una baja variabilidad multiloci, lo que sugiere una diferenciación

genética geográfica al interior de la distribución de M. dr¡ttttcitnt (comunicación

personal R. Guiñez). Por otra pafie, uu segundo estudio realizado entre individuos

provenientes de poblaciones de Hornitos, Coquimbo, Tongoy, Nehuentué (IX Región),

Cau-Cau (Chiloé) en el cual se estudiaron 18 isonzimas, dentro de las cuales se

encuentran las tres usadas en el estudio anterior. arojó que en sus indices de identidad y

distancia genética
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prácticamente no había dilerencia entre las poblaciones muestreadas (Stotz y col.,

Proyecto FIP 2003), no observándose correspondencia de estructuración genética con las

regiones biogeográficas descritas par-a Ia costa chilena Sin embargo, a pesar de esta

contradicción en los resultados de los estudios ist¡enzimáticos existe evidencia que este

marcador genético no presenta una adecuada resolución para determinar los limites entre

zonas biogeográlicas, ya que evoluciona lentamente en comparación con el ADN

mitocondrial, el cual si es capaz de resaltar dichos quiebres (Reeb y Avise, 1990).

En vista de 1os antecedentes anteriores, esta tesis perrnitirá visualizar la distribución de

la diversidad genética en M. tlt¡ttttciurr. lo que es relevante para la biologia de la

conservación 1, el manejo del recurso.
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HIPOTESIS I

Si la alta potencialidad de dispersión de la larva de lvl. ¿fu¡nacturr mantiene una

continuidad genética entre las poblaciones, entonces a io largo de la costa chilena (entre

los 18,5'S y 13" S) se espera encontrar una baja estructuración genética bajo un modelo

de aislamiento por distancia.

HIPOTESIS II

Si los lactores ambientales, oceanográficos e históricos que defrnen las zonas

bioqeográficas de la costa de Chile alectan el flujo génico de M. dc¡ttctcitttn, entonces se

espera encontrar una coltcordancia entre la ubicación de los limites biogeográficos de

dichas zonas y los quiebres frlogeográficos rle NI. dt¡nucium.
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De acuerdo a las hipótesis planteadas los objetivos de la presente tesis son.

OBJETIVO GENERA.L

Caracterizar el patrón tilogeográfico en el bivalvo Mesodesnru ¿l¡tnttcitmt Lamarck

(1818) dentro de su distribución geográfica natural en la costa chilena (aprox. entre los

t8,5"Sy43'S)

OBJETIVOS ESPECIFICOS

l. Deteminar la estructuración espacial de la diversidad genética en las poblaciones de

M. donaciun. basado en el sen mitocondriai Citocromo Oridasa I (COI).

2. Evaluar si los quiebres biogeográficos descritos para la costa chilena se ven reflejados

en la estructura genética espacial de las poblaciones de 4.,Í. cl¡¡nct.'.ul»
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MATERIALES Y N,,IETODOS

ML]ESTRAS BIOLOGICAS

Se recolectaron individuos de L.[. dt»tttcitn¡ desde doce localidades a lo largo de su

distribución geográfica conocida (Figura 1), siendo Pueño Libre (PE. 18"18' S - 7 0'26'

\\¡) ubicada en el limite sur de Perú el muestreo mas al norte de la distribución de la

especie. La recolección de este sitio fue realizada por funcionaríos del Instituto del Mar

del Peru (IN,{ARPE) y luego enviado al laboratorio en Santiago de Chile para su analisis.

Los once sitios restantes corresponden a localidades chilenas: Playa Peruana (PP, 21"09'

S - 70'06' W). Hornitos (HO, 23'29' S - 70"05' W), Coquimbo (C.O, 29"51' S - 7l'20'

W), Los Vilos (LV,31"55'S - 7l'3 l' W), Longotoma (LG,32'21'S - 71'26' W).

Ritoque (RT,32"50' S - 71'3 l' W), San Sebastián (SS, i3'32' S - 7l'36' W), Matanzas

(MT. 33'57' S - 71'52' W), Mehuin (ME, 39'26' S - 73'13' W), Pucatrihue (PU. 40'28'

S - 73'38' W) y Cucao (CU, 42"38' S - 74'09' W) (Tabla I ) Los muestreos en estas

localidades fueron realizados por macheros, excepto Ritoque que fue muestreada

personalmente por la autora. Las machas se recolectaron tanto desde la zona intermareal

como submareal. así como indistintamente individuos adultos y juveniles. Las muestras

se limpiaron con agua dulce ¡r luego fueron conserv'adas completas en etanol 950¿ hasta

su procesamiento en el laboratorio.
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Adernás se obtuvieron mlrestras de individuos de otras dos especies de la I'amilia

Nlesodesmatidae N[. nraclrc.'ide.s recolectadas en 1a costa de Uruguay en el 2003 por el

Dr. Omar Defeo, e individuos de Pa¡thie.s curstt'¿zlJ.s recolectadas en Whangateau Harbour

(36" | 9' S, 171"4ó' W), Nuei'a Zelandia por el Dr. Juan Carlos Castilla. Las muestras de

Nf .moctroicle.s y P.ttrtstt'uli.s lueron tejido del músculo del pie conservado en etanol 9570.

!ir-i ..

i:¡ .. ¿.i'
:.:iit" .

trr"t'L

Figura 1.- N4apa del rango de distribución de ll4e.sotlesmtt dc,trucium a [o largo de la costa

Pacifica. En la sección ampliada se observan las localidades muestreadas.
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Localidad Códiso País Coordenadas N

Puerto Libre

PIa.rra Peruana

Hornitos

Coquimbo

Los Vilos

Longotoma

Ritoque

San Sebastián

Matanzas

l\4ehuin

Pucatrihue

Cucao

PE

PP

HO

CO

LV

LG

RT

cc

N,{T

ME

PU

CU

Peú

Chile

Chile

Uhile

Chile

Chile

Chile

Chile

Chile

Chile

Chile

Chile

18' t8', S - 70" 26'W

21'09',S-70"06',W

23"29'S-70'05'W

29'57'S - 71'20',W

31" 55', S - 71'3 r', W

32'21',S-71'26', W

32'50',S - 71" 31'W

3i' 32' S - 71'36', W

33'57'S - 7l'52'W

39'26',S - 73' l3',W

40" 28'S - 73'38' W

42" 38', S - 74" 09'W

2

2

4

2

3

9

6

11

2

9

-)

7

Tabla L Localidades muestreadas v el número de individuos secuenciados para cada

localidad (n-60)
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ANAIISIS MOLECUL,AR

La extracción del ADN genómico total se realizó a través de aprox. 0.5 cm2 de tejido del

músculo del pie al cual se le aplicó el protocolo Fenol-Cloroformo-Alcohol isoamilico

(Sambrook y col.., 1989). Se amplificó un fragmento del gen Citocronro Oxidada

subunidad I (COI) de aprorimadamente 700 pares de bases a través de la reacción en

cadena de la polimerasa (PCR) usando los partidores universales descritos por Folmer y

col. ( 1994)r

LCO-1490 (5'- GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG - 3') Y

HCO-2i98 (5'- TAAACTTCAGGGTGACCAAAAATCA - 3')

La reacción de PCR para un total de l0 ¡rl de volumen incluyó I ¡rl de MgCl2. I ¡rl de

buffer lOX PCR, 1.3 ¡-r1 de dNTPs, 0.27 ¡rl de cada partidor, 0.3 pl de BSA, 0. I pl de

Taq (5U/ml) y aproximadamente entre 0.1 a 1 ng ADN genómico.

Las reacciones fueron realizadas en un termociclador Gene AInp. PCR Systent 9700

Applied Biosystems con las siguientes condiciones de arnplificación: un paso de

denaturación inicial de 5 minutos a 95'C, seguido de 30 ciclos consistentes en 95"C por

,10 segundos, 45 segundos a 50"C de alineamiento y 1 minuto a 72"C. de ertensión, y

ñnalmente un paso de extensión adicional de l0 ruinutos a 72"C. Los productos de

amplilicación fueron purificados utilizando el kit comercial Wizard@ SV Gel and PCR

Clean-up System (Promega) y cuantificados por electrofbresis en gel de agarosa al 1.59'0.
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lnicialmente las muestras fueron secuenciadas en el secuenciador automático de ADN

ABI 3100 (Applied Biosystems) en el laboratorio de Diversidad Molecular, del

Depanamento de Ecolo-qia de la Pontificia Universidad Católica de Chile.

Posteriormente las muestras fueron enviadas a secuenciar a Macrogen Inc., Korea quien

posee url secuenciador automático 3730r1.

ANAIISIS DE DATOS

Las secuencias de ADN obtenidas fueron alineadas manualmente en el programa Proseq

versión 2.91 (Fi1atov, 2002). Para obtener [os indices de dive¡sidad molecular se utilizó

el programa ARLEQLTfN versión 3.1 (Ercoffier, 2005), con el cual se obtuvo una

descripción general de los datos: número de sitios polimórficos (S). número de

haplotipos (K). diversidad nucleotidica (z, Nei, 1987), número de diferencias promedio

entre secuencias (fl), diversidad haplotipica (H; Nei, 1987).

Para establecer Ia genealogía intraspecífica entre los haplotipos se utilizó el prograrna

NETWORK versión 4.5.0.1. (FJuxus Technology Ltda., 2004) con la aprorimación de

median joining obteniendo la representación gráfica conocida como network (red de

haplotipos) que permite representar los datos intraspecíficos mediante linajes

multibifurcados recientemente evolucionados mostrando las potenciales vías evolutivas

alternativas en forma de circulos (Bandelt y col. 1999) de manera que acomode la

coeristencia de ancestros con sus descendier¡tes

La historia demográfica de las poblaciones estudiadas fue inferida a través del análisis

de la distribución de la "mismatch" de las secuencias (representación en forma de
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histograma de la tiecuencia de pares de dif'erenclas entre haplotipos) en el pro-*rama

DNASP 4.10.9 (Rozas y col. 2003). Este método se basa en el supuesto que eventos

históricos de crecimiento y declinación poblacionales, trajo el supuesto de neutralidad,

dejan señaies distintivas en las secuencias de adn comparadas con poblaciones de

tamaño constante. Así en poblaciones que han erperimentado un crecimiento reciente se

espera encontrar una dislribución unimodal de pares de diferencias entre secuencias,

mientras que las que se encuentran en equilibrio demográfico presentan distribuciones

multimodales (Ro-qers y Harpending, 1992).

Las reconstrucciones fi1ogenéticas entre los haplotipos (secuencias) se realizaron en el

programa PAUP* \ERSION 4.01b (SwotTord, i 998). Para determinar el modelo de

evolución que mejor se ajustaba a los datos de secuencias, se utilizó el programa

MODELTESTseTeT 1.0 running modeltest VERSION 3.8, http l/daryU¡vrgo.cV

(Posada y Crandall. 1998) Posteriormente el nrodelo y sus parámetros (fiecr-rencias de

las bases, tipos de sustituciones nucleotidicas, variación entre-sitio, y proporción de

sitios invariantes) fueron aplicados al método de reconstrucción fiiogenética de Márima

Verosimilitud (Maximun Likelihood). Para optirnizar la obtención del mejor árbol

filogenético se realizó r,rna búsqueda heurística; la robustez de las ramas füe validada por

la prueba de remuestreo bootstrap con 1000 replicas (indicados por el porcentaje sobre el

árbol) que dan fiabilidad a la topología del árbol.

Para obtener una estimación de la divergencia effre los haplotipos se calculó la distancia

genética con el programa PALTP* (Swoflbrd. 1998).

Para eslimar el tiempo de divergencia entre los clados se puso a prueba la hipótesis del
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reloj lnolecular, la cual afirma que la tasa de cambio molecular es constante a través de

todas las ramas de un árbol bajo el supuesto que 1a cantidad de diferencia genética entre

secuencias es t-unción del tiempo de separación. En este nrétodo se utiliza una Prueba de

Razón de Verosimilitud (Likelihood Ratio Test: LRT) en la cual se comparan los

valores de veromisilitud (likelihood) obten'idos desde un árbol y su modelo de evolución-

sin el supuesto de reloj molecular y los valores obtenidos fbrzando un reloj molecular

sobre el árbo1, determinando si los datos pueden ser erplicados igualmente bien con o

sin el supuesto de reloj molecular. En este caso tenemos N-2 grados de libertad, donde N

es el número de taxas. El test estadístico es la dit'erencia en los ln de los valores de

verosinrilitud (likehood) multiplicados por dos, LRT : 2*(ln1-ln2).
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RESULTADOS

Se obtuvierolr 60 secuencias parciales de COI de 510 pares de bases desde 60

individuos. Las secuencias presentaron 50 sitios polirnórficos (Tabla 2), 39 de los cuales

resultaron parsimoniosamente inlormativos, no detectándose deleciones ni inserciones.

A partir del análisis de las 60 secuencias se definieron 31 haplotipos dando una

diversidad haplotípica total (H) de 0.925 + 0"0001 y una diversidad nucleotidica (r. Nei)

de 0,336 + 0,017. El numero de diferencias promedio entre secuencias (II) fue 16,344 +

8.189 (Tabla 3)

El análisis de la red de haplotipos (Figura 2a) de las localidades muestreadas revela la

presencia de dos grupos de haplotipos bien diferenciados. El grupo I que lo

denominaremos como "CentroNofte" agrupa a los individuos provenientes de Puerto

Libre, Peru (n:2), Playa Peruana (n:2), Hornitos (n:4), Coquimbo (n:2) y Los Vilos

(n:3), mientras que en el grupo 2 que lo denominaremos colno "CentroSur" se agrupan

los individuos provenientes de Mehuin (n:9). Pucatrihue (n:3) y Cucao (n:9). El resto

de las localidades nruestreadas Longotoma (n:9), Ritoque (n:6), San Sebastián (n:1 l) y

Matanzas (n:2) presentan haplotipos en ambos grupos (Figura 2b).

El histograma producido por el análisis de "mismatch" (Figura 3) presenta una

distribución bimodal. Si bien este tipo de distribución se puede interpretar como una
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población estable, examinado la red de haplotipos se sugiere que la bimodalidad es

producto de los dos linajes bien diferenciados uno del otro, donde la primera señal

corresponde a las diferencias intragrupo (moda de 5 pares de diferencias) y la segunda

señal sobre las 25 pares de dilerencia (moda de 29 pares de diferencias) señalaria

dif'erencias intergrupo no recientes.

10 2A 3L) 10
----1--l----ll------

HAP 1 TTT¡LqGTTTATT.TTCTCTCTTTACCTATATTGCTATAACTT-¡LCTTCCTT
-- ^-CTCTTTACCTGTATTGCTAT,\ACTTAATTCCTTr ¿t z

]iap 3 TTTAGGTTTATTCTTCTATCTTTATCCGTATTGCTATAACTTAATTCCTT
HAP 4 TTTAGGITTATTTTTCTCTCTTTACCTATATTGCTAT,¿IACTTAATTCCTT
HaP_5 TTTAGCTTTATTCTTCTCTCTTTACCTGTATTGCTATILACTTAATTTCTT
HaP 6 TTTAGGCTTATTTTTCTCTCTTTACCTATATTGCTATAACTTAATTTCTT
:]ap f TCTAGATTTATTCTTCTCTCTTTCCCTATATTGCTAT.{ACTTAATTCCTT
Hap B TTTAGGTTTATTTTTCTCTCTTTACCTATATTACTAT.¡"ACTTAATTCCTT
Hap 9 TTTAGGTTTATTTTTCTCTCTTTACCTATATTGCTATAACTTAATTT.TT
Hap 1O TTTACGTTTATTCTTCTCTCTTTACCTATATTGCTATAA.TTAATTCCCT
Hap 1 1 CTTGGACTTGTTTCTTTCCTCCTGCTTACACCGTCGTGGTCCGGCCTCTT
Hap L2 CTTGGACTTGTTTCTTTCCTCCTGCTTACACCGTCGTGGl,CCGGTCTCTT
Hap 1 3 CTTGGACTTGTTTCTTTCCTCCTGCTTACACCGTCGTGGTCCGACCTCTT
Hap 1 4 TTTAGGTTC.A.TTCTTCTCTCTTTACCTATATTGCTAT-¡TACTTAATTCCCT
Iiap_1 5 TTTAGGTTTATTCTTCT CTCTTCACCTATATTGCTATAACTTAATTCCTT
Hap 16 CTTGGATTTGTTTCTTTCCTCCTGCTTACACCGTCGTGGTCTGGCCTCTT
Hap 1 7 CTTGGATCTGTTTCTTTCCTCCTGCTTACACCGTCGTCGTCTGCCC:CTT
Hap IB TTTAGGTTTATTCTTCTCTTTTTACCTAT-\TTGCTATAACTTAA?TC.CT
Hap I9 CTTGGACTTGCTTCTTTCCTCCTGCTTACACCGTCGTGGTCCGGTCTCTT
Hap 2 O CTCGGATTTGTTTCTTACCTCCTGCTTACACCGTCGTGGTCTGGCCTCTC
Hap 2 1 TTTAGGTTTATTCTTCTCTCl,CT,^,CCTGT-qTTGCT,AT,A.ACTTAATTCCTT
Hap-2 2 CTTGGACTCGTTTCl,TTCCTCCTGCTTACACCGTCGTCGTCCGGC.]!CT.i
Hap 23 CTCGGATTTGTTTCTTACCTCCTGCTTACACCGTCGTGGTCTGG.].]CCT.I
Hap-2 4 CTTGGATTTGTCTCTTTCCTCCTGCTTACACCGCCGTGGTCTGGCCTCTT
Hap 2 5 CTTCGATTTGTTTCTTA.C.ICCTGCTTACACCGTCGTGGTCTGGCCTCTT
i]ap 26 CTCGGATTTGTTTCTTACCTCCTGCTTACACCGTCGTGGTCTGGCCTCTT
Hap_2 ? CCTGGATTTGTTTCTTTCCTCCTGCTTACACCGTCGCGGTCTGGTTTCTC
Hap 23 CCCGGATTTGTTTCTTACCTCCTGCTTACACCGTCGTGGTCTGGCCTCTT
Hap 2 9 CTTGGATTTGTTTCCTTCCCCCTGCTTACACCGTCGTGGTC.IGGCCTTTT
t]ap_3 ! CTTGGATTTGTTTCTTTCCT.CTGCTTACGCCGTCGTGGTC.IGGCCTCTT
Hap_3 f CCTGGATTTGTTTCTTTCCTCCTGCTTACACCGTCGCGGTC¡.GGTTTCTT

Tabla 2.- Lista de los haplotipos encontrados y localización de los sitios polimórficos cn

los haplotipos.
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Total Centronorte Centrosur

N" sitios
polimórt.icos (S)

N' haplotipos (k)

Diversidad
nucleotidica (r)

Diversidad
haplotípica (H)

31

0.336 + 0,017

0,925 + 0,001

I 6,344 + 8, I 89

l4

0,006 = 0,000

0.8 + 0.076

3.039 + 1,814

t7

0,007 + 0.000

0"888 + 0,002

3,48:1 + 2,03 I

201150

n

Tabla 3. indices de diversidad molecular sobre el total de los haplotipos y sobre cada

clado.
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Figura 2.- a) Red de haplotipos (Median Joining Network) de 60 secuencias de Citocromo Oxidasa

I (COI) de Mesodesma donacium. Cada círculo corresponde a un haplotipo y su dirímetro es

proporcional al número de individuos que llevan ese haplotipo. Los círculos pequeños reprcsentan

a un único individuo. Cada línea entre haplotipos representa una mutación. El valor entre los clados

mayores resume el número de mutaciones entre ellos. Cada clado se identifica por un color:

ammillo parala zona CentroNorte y azul para la zona CentroSur. b) Representación grafica de la

distribución de los haplotipos de ambos clados sobre las localidades muestreadas. El diámetro es

proporcional al tamaño muestreal.
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Para determinar si los grupos CentronoÍe y Centrosur corresponden a dos clados

filogenéticanrente distintos se construyó un árbol de Nláxinla Verosimilitud (lVlaximun

Likelihood) (Figura 4). El modelo evolutivo escogido para el grupo de datos analizado

por N{ODELTEST fue el de Hasegaw-a-Kishino-Yano (HKY). con liecuencias de las

bases variables y fiecr-rencias de transición v tranve¡sion variables (Hasegawa y col..

1985), con los siguientes parámetros Lset Base:(0.2456 0. 1156 0. l8l0) Nst=2

Tratio-4.5534 Rates:gamma Shape-0. 17,11 Pinvar:0. El árbol revela dos clados

monotiléticos fuertemente soportados por el remuestreo, los cuales corresponden al

mismo agrupamiento obsen,ado en la red de haplotipos

Debido a que Ios datos sugieren una estructuracion genetica no reciente, se consideró

interesante analizar por separado los clados. El clado CentroNofte está representado por

14 haplotipos y arroió una diversidad haplotípica (H) de 0,8 + 0.076. El número de sitios

polimórticos (S) file de 17 eon 9 sitios parsimoniosamente infbrmativos, con una

diversidad nucleotidica (t) de 0.006 + 0 00,1. El número de dilerencias protnedio entre

secuencias (fl) fue de 3.039 + 1.630. El haplotipo más común se detectó en 13

individuos con una fi-ecuencia sobre los haplotipos del grupo de 44,8 %. El clado

CentroSur está representado por l7 haplotipos y arrojó una diversidad haplotipica de

0,888 + 0,002. El número de sitios polimórficos fue de 20 con 9 sitros

parsimoniosamente informativos, con una diversidad nucleotídica de 0,007 + 0,000. El

número de dilerencias pronredio entre secuencias füe de 3,484 + 2.03. Se detectaron dos

haplotipos en mayor fiecuencia: Llno con 29 yó (9 individuos) y otro con 19.3 o/" (6

individuos). Se observa a partir de la mismatch para cada clado (Figura -5) que ambas
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muestran patrones similares de bimodalidad. En el clado CentroNorte la nroda principal

se encuentra a 4 pares de diferencias rnientras que una segunda moda se encuetltra a las

0 pares de dilerencias. En el grupo Centroslrr se observa que la moda pr incipal también

se encuentra a las 4 pares de dilerencias nlientras que la segunda moda se obtiene a 1 par

de dilerencias.
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La estimación de las distancias genéticas entre ios haplotipos arrojó valores intraclado

en promedio de un 19/o mientras que ent,:e liaplotipos interclado arrojó en promedio un

696.

Para evaluar Ja hipótesis del reloj molecular se construyo un arbol (Figura 6) con los

haplotipos de mavor frecuencia de cada clado de A,[. donociunr. el haplotipo 6 para la

zona norte y el haplotipo 2ó para la zona sur; una secuencia de hÍ. tttuctr¡¡ide.i (obtenida

por la autora) y una secuencia de l'. ttu.slt'dlis. (obtenida por la autora) Junto a las

anteriores se utilizarorl secuencias disponibles en GeneBank de especies pertenecientes a

la misma Superfamilia Veneroida (FanriJia N,[actridae): Mctctt'tt ycneri.fomrl.s (núntero de

acceso 4Y8745311 y Ratryia c tpata (.nul;reÍo de acceso U17652). 1as cuales se

utilizaron como grupo externo (outgroup). A partir de este árbol se obtuvieron los

vaiores de verosimilitud del árbol lorzado (-1n1 :2120,77) y del árbol no lorzado (-ln¡ :

211862) A partir de los datos anteriores se calculó el LRT [2*(1n1-1n0)]- 4.3.

Considerando los grados de libefiad n-2, donde n corresponde al número de taxa, se

obtiene un valor critico de (p-0.05) : 9 49, por 1o que no es posible rechazar la hipótesis

nula.

Para estimar la fbcha de separación de los clados se utilizó la tasa de divergencia de COI

para gastrópodos de 0.56% por rnillón de años (Johnson y col . 2006) Considerando el

largo de las secuencias analizadas de 564 pares de bases y asumiendo una generación

por ario, se obtiene que la tasa de mutación para COI es ¡r : I 5 x 10-'' rnutaciones por

locus por genelación por año. Utilizando esta tasa la l-echa de separacióli entre los clados

de l,Í. tlr¡na<'. iur? se estimó en aproximadamente 5.9 N,{.a. atrás. rnientras que la

separación co¡ ll'1. nrctctroide.r en aproximadamente I I M.a.
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DISCUSION

A par-tir de L:s resultados se obsen'a la eristencia de dos clados a lo largo de la

distribución geográfica muestreada de Mesotlesn¿t tk¡¡tctcium. Ambos clados se

encuentran respaldados tanto por el análisis intraspecifico (red de haplotipos, Figura 2a),

como por el análisis hlogenético (árbo), Figura 4). donde ambas representaciones

agrupan a los mismos individuos en los mismos clados. Esta estructuración espacial de

1os haplotipos no refle.ja el potencial de dispersión de la lana planctónica de

aprorimadamente 28 días, confirmalldo que la dispersión no erplica los patrones

genéticos encontrados. Asimismo, la carencia de haplotipos compartidos entre los

grupos es caracteristica de poblaciones que no han erperimentado flujo génico reciente

(Avise 2000), por lo que es de particular interés el hecho de que en las localidades

muestreadas en la zona central de Chile (entre 32' S v 34' SJ se hayan encontrado

haplotipos peftenecientes a arnbos clados (Figura 2b), lo que sugeriria que en esta zona

se estaria desarrollando un contacto secundario. Un patrón similar de vicarianza fue

encontrado en una especie de la f'amilia N{esodesmatidae presente en Nueva Zelandia.

En Pophie.s su btr¡.fiqu lLtt.t. cu,vo periodo larval es de 3 semanas, estudios isoenzimáticos

demostraron una separación de las poblaciones entre las isla norte y sur. El mismo

patrón es obsen'ado entre las islas en el miÍllido Penrt conalicultrs, 1, seria explicado

directamente por la acción de los sistemas de corrientes que afectan a las islas desde el
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Paciflco v el Atlántico (Smith y col.., 1989). En la literatura de [a costa Chilena no ha

sido encontrado un evento geológico o climatológico que pudiera verse reflejado a nivel

genético en la zona de los i2' - 31" S. Sin embargo. estudios recientes de especies

rnarinas que compafien la distribución continua sobre la zona de 1os i2" - -14' S también

han registrado patrones de estructu¡ación genética, colno por eiemplo el alga. Le.ssonia

nigresc.erl:. (comunicación personal Florence Tellier) v el gastrópodo (i.apitluht

clilcttc¡tt, (comunicación personal Antonio Brante), lo que sugiere que los mismos

factores biogeográficos históricos podrian haber influenciado los patrones

itrtraspecíficos de estas especies liente a la costa chilena.

Segirn Helitt (lUl(-r), en pol-,laciones tlue hal-rital ..rnr¡rlios ral:os ¡¡rL,ient¡les. aqLlelhs

que se encuentran en áreas menos perturbadas divergirán unas de las otras por largos

periodos de tiernpo resultando erl estructuras filogeográiicas mientras que por e1

contrario, las poblaciones que se encuentran en ambientes más pefturbados se espera que

muestren al1os niveles de homegeneidad genétioa sobre sus rangos. conlo resultado de

repetidos ciclos de cuello de botella-efecto fundador, siendo esto último 1o esperado para

el clado de la zona CentroNofie el cual sopotla los electos de "El Niño" desde hace 5000

años aproximadamente (Avalos v Rodriguez, 1995, 2002^ 2004). Sin embargo. la

diversidad genética (Tabla -l) y el patrón observado de la r¡risrnatch en ambos clados

(Figura,s¡, sugieren que sus historias demográficas han sufiido procesos similares. con

erpansiones y disminuciones poblacionales producidos por la dinámica propia de la

especie manteniendo tamaños ef'ectir.os que impiden que se genere y mantenga 1a

diversidad genética o por condiciones anrbientales en paralelo (Patarnello v col.. 2007).
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Un estudio previo realizado colt isoenzimas a poblaciones d.e !v[. clutttcitnr sobre un

rango similar de muestreo al de esta tesis aunque en un menor número de localidades,

arroj ó una baja variabilidad genética con distancias entre 0,005 % y 0,58 9,1r, no

evidenciándose la eristencia de estructuración genética para la "macha" (Stotz y col..,

2003). Contrariamente en este estudio la divergencia tntraspecifica (dentro de cada

clado) ar-rojó un l9lo lo cual duplica la distancia encontrada anteriormente manteniéndose

dentro del rango encontrado en otras especies (C),0117 % bivalvos, Kojíma y col.,1995,

Baco ¡, co1.,1999 ;':2o1o -9astrópodos " Wise 200.1). La distancia qenética encontrada

entre los clados de !1,1. d¡nuciunt fue de cerca de un 6-96. siendo mayor a los niveles de

divergencia encontradas entre especies cercanas de moluscos marinos de 39ó o malores:

4.i?á bivalvos (I(ojima y col.. 1995). gastrópodos sobre 209á (Baco y col.. 1999). A

paftir de estos valores se podría sugerir la eristencia de dos especies de Mesodesma

dr»tttt:ium. Sin embargo. se han reportados casos eÍ] donde la diver_r¡encia intraspecitica

de secuencias rnitocondriales pueden ser altas existiendo aún reproducción. Además

debido a la naturaleza no recombinante del ntarcador molecular y su herencia maternal

no se puede inferir la existencia de hibridación entre los grupos en [a zona de contacto.

Esta problemática puede resoh,'erse utilizando marcadores nucleares corno ITS o

microsatéiites, o técnicas como AFLP (Secondi y col., 2006).

La estimación del tiempo de divergencia de las especies del género N,fesodesma

realizada a partir de la tasa de mutaciót.r calculada en esta tesis entrega un valor dentro

del rango de divergencia obtenido por Marins y Levv (1999) a partir de estudios

isoenzimáticos, estimando u tiempo de dir,ergencia entre ¡L clcttutciunr .1 lv[. t¡tucft oitle.s
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9.5 3,1 lVI.a. atrás. Sin etlbargo. la evidencia 1ósil contrasta con estas f'echas debido a la

ausencia de l.4eso¿lesna moct¡'oi¿les de los registros paleontológicos durante el Mioceno

(10-25 M.a.) de la Patagonia Argenrina (Del Rio. 1995, 2000) y su posrerior aparición en

el Cuaternario aproximadamente 1.8 \{.a. Por otra parte la colonización desde Nueva

Zelandia parece tener correspondencia con el registro lósil va que la fecha estirnada de

separación coincide con el límite inf'erior del periodo donde la f-amilia \.{esodesmatidae

se habría dispersado hacia la Antárrica para luego invadir Sudamérica. Estas difbrencias

entre las fechas estimadas podrían deberse a la ausencia de registro lósil, como es el

caso documentado para la Patagonia Argentina Terciaria que durante el Plioceno se

encontró inundada (Del Rio, 2004) por lo que eristen pocos registros de este periodo

geológico en la zona. Por otra parte. es posible que la tasa de divergencia utilizada no

sea la adecuada para determinar la separación a este nivel taxonomico.

Finalmente la deterninación de dos grupos genéticos en Ias poblaciones deM. tlt¡naciunt

tiene irnplicaciones para los patrones de explotación, permitiendo manejar la especie

como dos stock independientes v asi preservar la diversidad del recurso.
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CONCLUSlON

El presente estr:dio concluye la existencia de estructuración genética en las poblaciones

del bivalvo Mesodenru donacittttt a largo de su distribución geogrática, evidenciando

dos grupos de haplotipos los cuales presentan una zona de contacto secundario en la

zona comprendida entre los 32' ¡, 34" S.

La ubicación geográlica de la zona de divergencia genética de Nlesodesma coincide con

la zona de dilérenciación genética para otras especies del intelnrareal chileno lo podria

validar [a presencia actual o ancestral de una barrera al flujo genético en la costa chilena.

Sin embargo, no se han obtenido f'echas de separación en las otl'as especies como para

calcular el tiempo de separación de los grupos encontrados por lo que este estudio seria

el primero en estimar una fecha de divergencia a pafiir de datos genéticos del evento que

separó las poblaciones.

La presencia de dos grupos con patrones poblacionales sir¡ilares permite estudiar de

manera independiente los ef'ectos de la fuerte explotación a la que está sometido este

recurso. Asimismo permite deten¡inar politicas de repoblarniento más adecuadas dentro

del país.
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