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Resumen 
 
Conocer acerca de la estructura genético-poblacional de especies marinas comerciales es 

de gran importancia en pesquería. Esta estructura genético-poblacional permite definir 

stocks pesqueros, conocer la conectividad entre poblaciones locales e inferir acerca de 

posibles patrones de adaptación local, información clave para el manejo pesquero. Entre 

las especies bentónicas pesqueras se encuentran los crustáceos braquiuros, destacando 

la jaiba Romaleon setosum que se extrae en toda la costa de Chile. Con el objetivo de 

analizar la estructura genético poblacional de R. setosum, se utilizó la variabilidad de 

miles de SNPs en individuos de 10 localidades cubriendo 2700 km de distancia. Después 

de realizar los filtros de limpieza correspondientes a la calidad de los datos SNPs y de 

individuos, se retuvieron 256 individuos y 2.383 SNPs. Los resultados no mostraron 

evidencias de una estructura genético-poblacional de R. setosum en el área estudiada, 

sugiriendo además la presencia de migrantes entre todos los sitios estudiados. Esta 

evidencia muestra que en Chile existe solo una población genética de R. setosum, siendo 

una de las especies de crustáceo Cancridae que posee el más amplio rango de 

distribución de una población genéticamente uniforme en el mundo. 
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Abstract 
 
Knowledge about the genetic population structure of commercially exploited marine 

species holds significant importance within the field of fisheries. This genetic population 

structure aids in delineating fishing stocks, understanding the connectivity between local 

populations, and inferring potential patterns of local adaptation, all of which are relevant 

pieces of information for effective fisheries management. Among the benthic species 

under fishery, brachyuran crustaceans stand out, with the crab Romaleon setosum being 

harvested from Arica to Ancud. To analyze the population genetic structure of R. setosum, 

thousands of SNPs were examined in individuals collected from 10 locations covering a 

distance of 2700 km. After applying data filters, 256 individuals and 2,383 SNPs were 

retained. The results did not show evidence of a genetic population structure in R. 

setosum within the studied area, further suggesting the presence of migrants among all 

the surveyed sites. This evidence indicates that there is only one genetic population of R. 

setosum in Chile, making it one of the Cancridae crab species with the widest range of 

distribution and genetic uniformity in the world. 
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Introducción 
 
Gran parte de los organismos marinos bentónicos presentan un adulto con baja movilidad 

y una larva planctónica que permite la conectividad entre grupos de organismos presentes 

en diferentes lugares geográficos. Estas larvas pueden durar desde minutos hasta meses 

e incluso un año en la columna de agua (Schetelma 1986), siendo generalmente las 

especies que presentan larvas con mayor duración en el plancton las que recorren mayor 

distancia y mantienen cohesionadas sus poblaciones en diferentes regiones geográf icas 

(Shanks 2009). 

Si bien el tiempo del desarrollo larval planctónico se ha descrito como uno de los factores 

importantes en el desplazamiento de las larvas, existen otros factores que influyen 

directamente en la distancia geográfica que pueden alcanzar, estas son las corrientes 

oceanográficas y el comportamiento de las larvas (Queiroga et al. 2007). En el caso de las 

corrientes oceanográficas, procesos físicos a escala pequeña (turbulencia, eddies de 

pequeña escala), media (meandros) y gran escala (corrientes oceánicas mayores) 

estarían implicadas en el desplazamiento de las larvas (Pineda et al. 2007; Rudorff et al. 

2009). En el caso del comportamiento, los movimientos verticales (ontogénicos o dia-

noche) modifican el patrón de dispersión (Neilson & Perry 2001), asociándose a mayor 

retención de larvas cercanas a la costa (Morgan & Fisher, 2010). 

Para especies que poseen una amplia distribución geográfica, es importante considerar 

que existen quiebres biogeográficos que pueden producir discontinuidades genéticas de 

sus poblaciones. Si bien se ha descrito que estos quiebres no producen diferencias 

genéticas en las poblaciones de especies que poseen mayor tiempo de duración larvaria 

(e.g Kelly & Palumbi 2010; Haye et al. 2014), existen excepciones donde especies con 

bajo potencial de dispersión tampoco son afectadas (e.g. Teske et al. 2011). Esta 

evidencia indica que diferentes factores pueden estar implicados en la discontinuidad de 
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las poblaciones. 

En Chile, diferentes estudios han demostrado que las especies bentónicas no se 

distribuyen homogéneamente a lo largo de los 4000 km de costa, existiendo zonas 

biogeográficas claramente demarcadas (p. ej., invertebrados: Lancellotti & Vásquez 2000; 

macroalgas: Meneses & Santelices 2000). Camus et al. (2001) y Costello et al. (2017) 

describieron tres zonas en Chile, separadas en latitudes de 30–32°S y 40–42°S. 

Brattstrom y Johanssen (1983) definieron estas tres áreas como: región templada cálida 

(6–30°S), región templada fría (42–56°S) y un área de transición hacia el sur (de 30–

33°S). Estas zonas están definidas principalmente por la presencia de surgencias 

permanentes (quiebre 31°S) y el efecto de la corriente circumpolar antártica (quiebre 

41°S) (Thiel et al. 2007). Estas áreas de quiebre poseen además cambios drásticos en las 

temperaturas medias anuales (Gaitán-Espitia et al. 2014). En este contexto geográfico, 

existe un gran número de especies marinas bentónicas que se distribuyen en más de una 

de estas provincias geográficas presentando diferente grado de discontinuidad de sus 

poblaciones (Haye et al. 2014). 

Romaleon setosum (Molina, 1782), es una especie de la familia Cancridae (Retamal et al., 

2014) de valor comercial que habita desde los 12 metros de profundidad hasta la zona 

intermareal y se distribuye en las costas desde Guayaquil (Ecuador) hasta la península de 

Taitao, Chile (Garth, 1957). Según Sernapesca (2022) en Chile se extrae un promedio 

443 toneladas de R. setosum al año para su comercialización y consumo. R. setosum 

posee un desarrollo larval planctónico de 55 a 60 días hasta zoea V a una temperatura de 

13.5-14.6°C (Quintana & Saelzer, 1986). Esta especie presenta variación latitudinal en 

sus patrones reproductivos (Brante et al. 2004), presentando huevos de mayor tamaño y 

disminución de 3 a una reproducción (camada) anual hacia el sur (Fischer & Thatje 2008), 

lo cual sugiere la existencia de cierto grado de adaptación a la temperatura (Fischer et al. 

2009). R. setosum se alimenta principalmente de otros crustáceos, bivalvos y gastrópodos 
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(Leon y Stotz 2004) y por su parte, R. setosum es parte de la dieta de los peces costeros 

como la cabrilla común Paralabrax humeralis, el rollizo Pinguipes chilensis (Medina et al. 

2004) y el cefalópodo Robsonella fontaniana (Ibañez et al. 2009). 

Los primeros estudios realizados para describir la estructura poblacional de R. setosum se 

realizaron con aloenzimas y AFLP, mostrando patrones contrastantes. El estudio de 

Gómez-Uchida et al. (2003) mostró cierto grado de estructuración con aloenzimas y nula 

diferencia en las frecuencias de alelos de AFLPs en gran parte de la distribución de la 

especie en Chile. Esta evidencia genética y el gradiente reproductivo indican que es 

posible la existencia de estructuración poblacional de R. setosum a lo largo de su 

distribución geográfica. De aquí la importancia de utilizar otros marcadores genéticos, 

como SNPs, los cuales han mostrado tener mejor resolución para detectar estructura 

genético-poblacional. Por lo tanto, en el presente estudio, utilizando SNPs, se determinó: 

i) la estructura genético-poblacional y ii) el flujo génico de R. setosum a lo largo de su 

distribución geográfica en Chile (18°S a 42°S), cubriendo más de 2700 km de costa y las 

tres zonas biogeográficas de Chile. La información aquí obtenida permitirá entonces 

aproximarnos a la determinación del número de poblaciones o stock pesqueros, 

información clave para el manejo de especies y planes de conservación. 

 

Materiales y Métodos 
 

Obtención de muestras 
 
Se colectó un total de 279 individuos de Romaleon setosum desde diez localidades a lo 

largo de la costa de Chile (Fig. 1). Las muestras se obtuvieron desde Arica (n=30), Iquique 

(n=26), Antofagasta (n=24), Bahía Inglesa (n=22), Coquimbo (n=34), Valparaíso (n=19), 

Loanco (n=35), Dichato (n=30), Los Molinos (n=30) y Ancud (n=29), cubriendo cerca de 

2700 km de costa. Los individuos de R. setosum fueron colectados por pescadores 
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locales usando trampas para jaibas y se obtuvo una pequeña muestra de músculo desde 

un pereiópodo de cada individuo el cual fue almacenado y preservado en alcohol 95% 

para el posterior análisis genético. 

 

 
Figura 1. Sitios de muestreo de Romaleon setosum. En paréntesis se muestra el tamaño 

muestral. 
 
 

Análisis genético 
 
Un pequeño trozo de músculo de cada individuo fue puesto en una placa PCR de 96 

pocillos con 100 µL de etanol 99%. La extracción de ADN y secuenciación masiva de ADN 

se realizó en la empresa Dart Diversity Arrays Technology Pty Ltd. (DArT, Canberra, 
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Australia) siguiendo el método descrito por Kilian et al. (2012). En breve, cada muestra de 

ADN fue digerida usando las enzimas de restricción PstI y HpaII, y fragmentos > 200 

pares de bases (pb) fueron ligados con un código de 8 pb previa amplificación por PCR. 

Los productos PCR fueron estandarizados y secuenciados usando la plataforma Illumina 

HiSeq 2500 (San Diego, USA). 

 

Control de calidad y llamado de SNP 
 
El servicio bioinformático de Dart Diversity realizó la demultiplexación y eliminación de los 

códigos de barra del ADN. Detalles de este procedimiento fueron descritos por Kilian et al. 

(2012) y en Véliz et al. (2022). La base de datos SNPs proporcionada por Dart fue filtrada 

usando la librería dartR (Gruber et al. 2018), implementada en el programa R (R Core 

Team 2023). Los filtros utilizados fueron: 

i) Se conservó solo un SNP cuando el read presento más de uno, 

ii) se eliminaron los SNPs que presentaron una profundidad de lectura menor a 5 y mayor 

a 150,  

iii) se eliminaron los loci con menos del 99% de reproducibilidad,  

iv) se eliminaron los loci monomórficos,  

v) se eliminaron los loci con más del 15% de datos faltantes,  

vi) se eliminaron los individuos que presentaron más del 20% de datos faltantes,  

vii) se eliminaron los SNPs que presentaron una frecuencia alélica mínima (MAF) <1%. 

 
Para evitar errores en los análisis genético-poblacionales, se realizaron los siguientes 

procedimientos: 

i) Se determino los niveles de parentesco entre pares de individuos. En el caso que se 

detectara la presencia de hermanos o medios hermanos, se eliminó uno de estos. Este 
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procedimiento se llevó a cabo utilizando la función gl.grm implementada en la librería 

dartR. 

ii) Con el fin de obtener un set de datos putativamente neutros para los análisis 

poblacionales, se eliminaron todo los loci que presentaron una señal de estar bajo 

selección natural. Para esto se utilizó la función outflank incorporada en la librería dartR. 

iii) Se eliminaron todo los loci que presentaron desviaciones significativas al Equilibrio 

Hardy Weinberg por población usando el paquete dartR. 

iv) Se determino el desequilibrio de ligamiento entre pares de loci, utilizando el programa 

PLINK 2.0 (Chang et al. 2013), y se eliminó uno de ellos en el caso que el valor fuese 

mayor a 0.5. 

 

Diversidad Genética 
 
Con la base de datos de SNPs filtrados, se estimó la heterocigosidad esperada (He), 

heterocigosidad observada (Ho) y el coeficiente de endogamia (FIS) para los diez sitios, 

utilizando la librería dartR.  

 

Estructuración Genética-poblacional  
 
La estructura genético-poblacional se estableció usando la base de datos de SNPs 

neutros para los diez sitios de muestreo de R. setosum. Para esto se usaron cuatro 

análisis:  

i) Un análisis de coordenadas principales (PCoA) para observar cualitativamente la 

distribución de individuos en un espacio multivariado. Para este análisis se utilizó la 

librería adegenet (Jombart 2008) implementada en el programa R. 

ii) Se estimó el índice Fst para pares de sitios y su respectivo valor de probabilidad 

utilizando la función gl.fst.pop implementada en la librería dartR. Asociado a esto, se 
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estimó además la posible existencia de aislamiento por distancia (IBD) utilizando Fst 

estimados y la distancia lineal entre sitios de muestreo medidas en GoogleEarth 

(www.google.earth.com). El test de Mantel se realizó en el programa GENETIX (Belkhir et 

al. 1996) y la significancia estadística fue estimada con 10000 permutaciones. 

iii) Se estimó el número más probable de clusters genéticos (K) usando la aproximación 

Bayesiana implementada en el software STRUCTURE (Pritchard et al. 2000). Se utilizó el 

modelo de mezcla (“admixture”) y la correlación de frecuencias alélicas. El procedimiento 

se realizó tres veces para cada K, con un burn-in de 100.000 iteraciones y un after-burn in 

de 200.000 iteraciones. El número de clusters más probable se estimó utilizando la 

probabilidad de cada K usando el método descrito en el manual del programa 

STRUCTURE (Pritchard et al. 2010). En el análisis se estimó desde K = 1 hasta K = 5, K = 

5 fue utilizado considerando los resultados de los otros métodos y la consecutiva 

disminución del valor de probabilidad de K que se observó durante el análisis. 

iv) Para estimar si cada quiebre geográfico (30°S y 41°S) hace un efecto en la estructura 

genético poblacional de R. setosum, se realizó un Análisis de Varianza Molecular 

(AMOVA) utilizando las localidades anidadas dentro de tres regiones: Norte, Centro y Sur. 

Las regiones norte y centro se separan en el quiebre de 30°S y la región centro y sur se 

separan en 41°S. De esta forma, la zona norte agrupa 5 localidades (Arica, Iquique, 

Antofagasta, Bahía Inglesa y Coquimbo), la zona centro cuatro localidades (Valparaíso, 

Loanco, Dichato, Los Molinos) y la zona sur la localidad de Ancud. A pesar de que Ancud 

se encuentra cerca del quiebre 41°S, se considerará externo a las localidades de la zona 

centro para comprobar si el quiebre afecta la estructura genético poblacional de los 

individuos que habitan allí.  

Este análisis se realizó con la función poppr.amova del paquete poppr (Kamvar et al. 

2015) implementado en el programa R y la significancia estadística fue calculada 

utilizando 1000 permutaciones. 

http://www.google.earth.com/


 

10 
 

 

Flujo génico entre sitios muestrales de R. setosum 
 
Para estimar los patrones de migración entre los sitios de estudio se utilizaron dos 

métodos, uno implementado en la función divMigrate del paquete diveRsity (Keenan et al. 

2013) en R y el otro implementado en el programa Estimating Effective Migration Surfaces 

(EEMS) (Petkova et al. 2016). 

Con la función divMigrate se estimó la dirección y magnitud del flujo génico relativo entre 

todas las localidades. Se usó el estadístico de Alcala (NmAlcala) como medida de 

distancia, el cual incorpora información desde los índices Gst y D, por lo que es 

generalmente más adecuado para diferentes escenarios demográficos (Sundqvist et al. 

2016). La asimetría en el flujo fue puesta a prueba usando un bootstrap de 1000 

iteraciones. 

En segundo lugar, se utilizó el programa Estimating Effective Migration Surfaces (EEMS) 

para visualizar el patrón de flujo génico entre los sitios de muestreo. EEMS estima las 

tasas de migración para que las diferencias genéticas observadas en los datos coincidan 

con las diferencias genéticas esperadas bajo un modelo de stepping-stone idealizado. 

Luego, estas estimaciones se interpolaron entre los sitios de muestreo para producir una 

representación visual de la variación genética que destaca las regiones con un flujo de 

genes histórico superior e inferior al promedio (Petkova et al. 2016). EEMS fue corrido 

usando 500 demos y tres cadenas independientes de 5 millones de iteraciones MCMC, 

con un burn-in de 1.000.000 y muestreo cada 9.999 iteraciones. Las varianzas propuestas 

fueron ajustadas considerando un rango de tasa de aceptación entre 10 y 40%. Los 

resultados se graficaron usando el paquete rEEMSplots (Petkova et al. 2016) 

implementado en el programa R.  
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Comparación del rango geográfico de las poblaciones de decápodos 
 
Considerando que existen varios estudios describiendo la estructura genético-poblacional 

de especies de crustáceos decápodos en el mundo, se realizó un análisis comparativo de 

la extensión geográfica de las poblaciones de este grupo de crustáceos a través de una 

búsqueda dirigida en Web of Science. Se realizó una primera búsqueda utilizando las 

siguientes palabras claves: “population structure” y “population genetics”. Dentro de estos 

resultados se realizó una segunda búsqueda utilizando la palabra clave: “Decapoda”. 

A partir de las referencias obtenidas, se seleccionaron aquellas que presentaban análisis 

genético-poblacionales realizados con microsatélites y SNPs. Se descartaron los análisis 

realizados con ADN mitocondrial debido al menor poder estadístico obtenido con 

secuencias de este organelo. Se consideraron sólo decápodos marinos, descartando los 

estudios sobre decápodos de agua dulce. En el caso de artículos en cuya metodología se 

utilizaron marcadores nucleares y mitocondriales, se consideró solo los resultados 

provenientes de los marcadores nucleares. Se utilizó la distancia informada en cada 

artículo, sin embargo, cuando este valor no fue declarado, se midió la distancia entre 

sitios usando GoogleEarth (www.google.earth.com) asumiendo distancias lineales sobre 

la superficie oceánica y bordeando tierra firme según el caso. Se generó un mapa de las 

distribuciones poblacionales aproximadas descritas en los artículos según la Tabla Anexo 

T3 utilizando ArcGIS Pro (www.esri.cl) para comparar visualmente las distancias 

geográficas de los estudios entre distintos grupos de decápodos y este estudio.  

 

Resultados 
 

Obtención de datos filtrados 
 
La secuenciación masiva entregó un total de 46.137 SNPs para los 279 individuos 

analizados. Después de eliminar los SNPs de baja calidad, aquellos que podrían estar 

http://www.esri.cl/
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bajo selección e individuos que presentaran un alto porcentaje de datos faltantes, se 

retuvieron 256 individuos y 2.383 SNPs. Es importante indicar que dos individuos 

muestreados en la localidad de Coquimbo y dos muestreados en la localidad de Iquique 

presentaron un alto valor de parentesco, por lo tanto, uno de cada par emparentado fue 

eliminado de los análisis posteriores. 

Diversidad genética y análisis genético-poblacionales 
 
Las estimaciones de diversidad genética fueron similares entre todos los sitios estudiados 

(Fig. 2), no existiendo variaciones asociadas a la latitud. La heterocigosidad observada 

varió desde 0.0392 en Loanco hasta 0.0523 en Coquimbo, mientras que la 

heterocigosidad esperada fluctuó entre 0.0575 en Valparaíso y 0.0675 en Arica. El índice 

Fis presento valores entre 0.1859 en Coquimbo y 0.3516 en Loanco (Fig. 2). 

 
Figura 2. Valores de FIS, He y Ho obtenidos para los sitios de muestreo de R. setosum. 

 
En el caso de la estructuración genético-poblacional de R. setosum, todos los análisis 

sugieren la presencia de solo una población/cluster genético a lo largo de la distribución 
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geográfica de la especie en Chile. El PCoA mostró que los individuos de todos los sitios 

se sobreponen en el espacio multivariado de los dos primeros componentes, los que 

explican menos del 2% de la varianza total (Fig. 3).  

 
Figura 3. Análisis de coordenadas principales (PCoA) realizado para los datos SNPs de R. 
setosum. El primer componente capturó el 1.0% de la varianza total y el segundo el 0.9%. 

 
En el caso del índice Fst, solo una comparación pareada mostró diferencias significativas 

entre sitios (Arica vs Dichato, Fst = 0.0015, p = 0.029, Fig. 4). Como Arica y Dichato no 

mostraron diferencias significativas con los otros sitios analizados, consideramos que este 

valor de p estimado podría ser sólo un falso positivo. Además, el análisis de aislamiento 

por distancia no mostró una asociación significativa entre el índice Fst y distancia entre 

pares de sitios (Z = -32.42, p = 0.41, Fig. 5). 



 

14 
 

 
Figura 4. Heatmap de valores de FST para pares de sitios muestrales. Solo la 
comparación entre Dichato y Arica presentó diferencias estadísticas significativas (p = 
0.029). 
 

 
Figura 5. Relación entre distancia y Fst para pares de sitios muestrales de R. setosum. La 

prueba de Mantel fue realizada para pares de sitios muestrales y no mostró una 
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asociación significativa entre las dos variables (Z = -32.42, p = 0.41). 

 
El análisis bayesiano de detección de número de cluster genéticos implementado en el 

programa STRUCTURE mostró que K = 3 presentaba el valor más alto de ln(K) (Fig. 6). 

Sin embargo, no se observa diferencias en la proporción de ancestría entre cada localidad  

El gráfico de los diferentes valores de k analizados muestra un claro patrón de nula 

estructuración entre los sitios, sugiriendo que los sitios muestreados pertenecen a un 

mismo clúster genético (Fig. 6). 

 

 
 
Figura 6. Estructura genético-poblacional de la jaiba R. setosum inferida con el programa 
STRUCTURE para K=1 a K=5 con los 256 individuos muestreados desde 10 localidades: 
para este análisis se utilizó los 2.383 SNPs retenidos después de los filtros. Cada barra 
vertical representa un individuo en el análisis y cada color representa la probabilidad de 
provenir desde uno de los k clusters genéticos. A la derecha se muestran los valores 
promedios de LNP[k] obtenidos para cada k analizado. 

 
El AMOVA realizado para detectar un posible efecto de los quiebres geográficos en la 

partición de la varianza genética no detectó diferencias significativas para regiones (p = 

0.9321) y para localidades dentro de regiones (p = 0.1049) (Tabla 1). El análisis mostró 

además bajos valores del índice Phi tanto para regiones (Phi CT = -9.2377e-4) como para 

sitios dentro de regiones (Phi  SC = -9.0119e-4).  
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Tabla 1. Análisis de la Varianza Molecular (AMOVA) realizado para detectar el efecto de 
las regiones (norte, centro, sur) y las localidades dentro de las regiones en la partición de 
la varianza total. El análisis no detectó un efecto significativo en ambos componentes. 

Component of the variance Sigma p % Variance P-value 

Región   -0.060630   -0.000923    0.9321 

Sitios dentro de regiones    0.059202    0.000902    0.1049 

Error  65.633619  >0.999999  

 

Análisis del flujo génico 
 
Los dos análisis de flujo génico realizados mostraron un alto movimiento de individuos 

entre las distintas localidades. El análisis de divMigrate indicó un fuerte flujo génico entre 

sitios, no detectando una asimetría significativa entre los sitios estudiados (bootstrap, p > 

0.05, Fig. 7). La tasa de migración estimada con el programa EEMS mostró que los 

valores fueron ≥ 0 en toda la distribución geográfica de R. setosum en Chile (Fig. 8), 

detectando valores mayores en la zona intermedia de la distribución (Coquimbo a 

Concepción). Considerando además que esta especie no presentó un patrón de 

aislamiento por distancia (Fig. 4), los análisis sugieren que el flujo génico ocurre entre 

todos los sitios sin un patrón de asimetría o efecto de la distancia geográfica de las 

localidades.   
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Figura 7. Red de migrantes entre sitios muestrales de R. setosum a lo largo de la costa de 

Chile utilizando la función divMigrate implementada en el paquete diveRsity (Keenan et 
al., 2013) del programa R. Cada círculo representa un sitio de muestreo y cada flecha 
representa la magnitud y dirección relativa de migrantes entre pares de sitios.  
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Figura 8. Tasa de migración efectiva estimada con el programa EMMS (Petkova et al. 
2016) para los sitios estudiados de R. setosum. Log(m) muestra la tasa de migración 
efectiva en una escala relativa de log10 scale considerando la tasa de migración general 
de toda el área cubierta. El color azul representa el área donde la migración efectiva es 
mayor al promedio mientras que el color marrón representa áreas con migración efectiva 
menor al promedio. Los mapas fueron creados usando la librería rEEMSplots 
implementada en el programa R. 
 

 

Rango geográfico de las poblaciones de especies de crustáceos decápodos 
en diferentes regiones del mundo 

 
La búsqueda de literatura en Web of Science arrojó 106 artículos con las claves utilizadas. 

Después de realizar la selección de artículos, se retuvieron 18 artículos, todos para 

crustaceos decápodos utilizando microsatélites o SNPs. Las especies estudiadas fueron 

principalmente de la Familia Cancridae y la Familia Palinuridae. La información se 

muestra en el Anexo T3 y Fig. 9. Esta búsqueda indicó que para decapodos, Panulirus 
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ornatus presenta la población con mayor rango geográfico analizado, alcanzando cerca 

de 6500 km de distribución. En el caso de la Familia Cancridae, R. setosum fue la especie 

que presentó hasta ahora la población con mayor extensión geográfica con 2700 km, 

seguida de Metacarcinus edwardsii (1700 km), Cancer pagurus (1300 km) y Cancer 

magister (960 km).   

 
Figura 9. Distribución geográfica de Decápodos a partir de los artículos analizados. Cada 
polígono indica una población genéticamente diferenciada y cada color corresponde a una 
especie distinta. Los números indican su posición en el ANEXO T3 y cada uno va 
acompañado de una figura representativa del tipo de Decápodo al que pertenece. En 
color rojo y con número 1 se muestra la especie (Romaleon setosum) y rango geográfico 

estudiado en este trabajo. 
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Discusión 
 
Los resultados del análisis genético poblacional realizado con la variabilidad de miles de 

SNPs en la jaiba R. setosum mostraron un claro patrón de nula estructuración genética a 

lo largo de la distribución geográfica en Chile. Estos resultados sugieren que existe sólo 

una población genética de la especie a lo largo de los 2.700 km de distancia de los sitios 

estudiados, inclusive no se ve afectada por los dos quiebres biogeográficos por las que la 

especie atraviesa. 

Se ha escrito que los quiebres biogeográficos producen cambios tanto en la composición 

de especies (Costello et al. 2017) como en la estructura genética de las poblaciones de 

especies marinas bentónicas, principalmente asociadas al tipo y tiempo de desarrollo 

larvario (Kelly & Palumbi 2010). Por ejemplo, las especies con desarrollo directo son las 

que muestran mayor diferenciación de sus poblaciones (e.g. Collin 2001), algunas 

asociadas directamente con los quiebres biogeográficos (e.g. Sanchez et al. 2011). En el 

caso de las especies que poseen larvas planctónicas, estos quiebres geográficos 

afectarían principalmente a especies que poseen un tiempo reducido de desarrollo. Este 

patrón ha sido descrito en diferentes zonas biogeográficas, por ejemplo: South Africa 

(Teske et al. 2011), Chile (Haye et al. 2014), Italia (Villamor et al. 2014) y en la costa 

Costa Oeste de US (Kelly & Palumbi 2010). 

En el caso específico de Chile, los dos quiebres geográficos descritos (30° y 41°S) han 

mostrado principalmente diferencias genéticas en poblaciones de bivalvos y gastrópodos. 

Por ejemplo, Sánchez et al. (2011) describe un efecto del quiebre de la latitud 30°S en el 

gasterópodo Acanthina monodon, especie que posee desarrollo directo (Gallardo 1979) y 

Araneda et al. (2016) describe un efecto del quiebre de la latitud 41°S en el chorito Mytilus 

chilensis, especie que posee un desarrollo larvario planctónico menor a 45 días (Toro et 

al. 2006). Entre las especies cuya estructura genético poblacional no se ve afectada por 



 

21 
 

los quiebres geográficos, se pueden nombrar peces y especies de invertebrados marinos 

bentónicos con desarrollo planctónico larvario de más de dos meses. En el caso de los 

peces, los quiebres de la latitud 30 y 41°S no afecta la estructura genética de la población 

del jurel Trachurus murphyi (Ferrada-Fuentes et al. 2023) y el quiebre de la latitud 30°S 

tampoco afecta la población del congrio colorado Genypterus chilensis (Cordova-Alarcón 

et al. 2019). En el caso de invertebrados marinos bentónicos, Cardenas et al. (2016) y 

Véliz et al. (2022) describieron un nulo efecto del quiebre de la latitud 41°S en la 

estructura genético-poblacional del gastrópodo “loco” Concholepas concholepas y la jaiba 

marmola Metacarcinus edwardsii, respectivamente. 

En el caso de Romaleon setosum, un estudio previo realizado con el uso de aloenzimas y 

AFLP por Gomez-Uchida et al. (2003) mostró un patrón contrastante dependiendo del tipo 

de marcador genético. En el estudio de Gomez-Uchida et al. (2003), los loci 

aloenzimáticos estudiados mostraron diferenciación genética entre algunas de las 

poblaciones, sin embargo, no se detectaron diferencias significativas cuando se analizó 

los loci AFLP. Considerando esta información previa, nuestros resultados fueron 

coherentes con lo obtenido por Gomez-Uchida et a. (2003) sugiriendo la presencia de sólo 

una población de R. setosum presente en gran parte de la costa de Chile. 

 

Extensión geográfica de las poblaciones de crustáceos decápodos  
 
Considerando la información recopilada con relación a la estructura genético-poblacional 

de especies de crustáceos decápodos del mundo, es posible realizar algunas 

generalizaciones. Los 18 estudios realizados con microsatélites y SNPs muestran que 

existen estudios en casi todo el mundo para especies comerciales del grupo. Por lo 

general muestran solo una gran población y las que poseen más de una, estas se 
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encuentran separadas por discontinuidades geográficas mayores como es el caso de C. 

maeneas en US y Brasil (Domingues, 2010). 

Globalmente, estas especies de crustáceos decápodos presentan poblaciones genéticas 

de grandes extensiones, desde la especie Panulirus ornatus con una población de 

aproximadamente 6500 km (Farhadi, 2022) hasta Romaleon setosum 2700 km (presente 

estudio). Esta comparación muestra a R. setosum como la especie de Cancridae que 

presenta la población genética de mayor extensión geográfica. Es importante indicar que 

en el presente estudio no se analizó la distribución geográfica completa de esta especie la 

cual se extiende hasta Ecuador por lo que es posible que el tamaño de la población de R. 

setosum tenga una extensión mayor a 2700 km. Finalmente, la evidencia de todas estas 

especies sugiere que las larvas de crustáceos decápodos permiten la conectividad de 

poblaciones locales separadas por varios cientos de kilómetros. 

 

Estructura genético-poblacional y gradiente en caracteres biológicos de la 
especie. 
 
Debido a la extensión geográfica de Chile y la gran cantidad de especies que presentan 

una amplia distribución geográfica, se han descrito ciertos patrones reproductivos ligados 

a la latitud. Por ejemplo, Clarke (1992) indica que los crustáceos producen huevos de 

mayor tamaño en altas latitudes. Un estudio realizado con diversas especies de 

crustáceos decápodos chilenos, incluyendo R. setosum, mostró que el peso de los huevos 

aumenta con la latitud (Brante et al. 2004). Específicamente en R. setosum, se ha descrito 

además que hacía altas latitudes se reduce el número de veces que las hembras portan 

huevos en un año, desde dos a tres veces por año en la zona norte de Chile a solo una 

por año en la zona sur (Fischer & Thatje 2008). Se ha propuesto el aumento de la 

inversión energética por huevo a temperaturas más bajas como una respuesta materna 
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adaptativa que proporciona a las larvas en incubación más energía para su prolongado 

desarrollo en condiciones de frío (Fischer & Thatje 2016). 

Nuestros resultados genético-poblacionales permiten sugerir que el gradiente reproductivo 

descrito podría ser una expresión de la plasticidad reproductiva más que una adaptación a 

las condiciones en diferentes latitudes. En otras palabras, las características reproductivas 

de R. setosum podrían estar respondiendo según las condiciones ambientales en las 

cuales se desarrollan. Si bien hasta ahora es una hipótesis, es necesario entonces poner 

a prueba con experimentos ya sea de jardín común o trasplantes recíprocos. 

 
Finalmente, R. setosum es un recurso pesquero que abastece principalmente los 

mercados locales. Si bien R. setosum representa el tercer volumen (178 ton/año) de 

desembarco de decápodos después de Metacarcinus edwardsii (3645 ton/año) y Cancer 

porteri (828 ton/año), la distribución de desembarco no es homogénea a lo largo de la 

costa. R. setosum presentó los mayores desembarcos en la latitud 36°S (104 ton/año) y la 

latitud 30°S (46 ton/año) durante el año 2021 (Sernapesca 2022). Esto sugiere que quizás 

larvas de los sitios que presentan menos capturas podrían estar subsidiando a los sitios 

con mayor captura, más estudios se requieren para determinar esto, ya que esta 

información es clave para dirigir de mejor forma el manejo pesquero de la especie. 

 

Conclusiones 
 

A partir de este estudio se puede concluir que Romaleon setosum: 

1) Presenta un alto flujo génico en toda la costa de Chile. 

2) No muestra indicios de estructuración poblacional en su distribución en Chile. 

3) Dentro de los Cancridos es la población que presenta mayor extensión geográfica. 
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Anexos 
 
Anexo T1. Fst pareados (arriba de la diagonal) y p-valores (bajo la diagonal) estimados 
para pares de sitios de colecta de R. setosum.  

 

 
 
 
Anexo T2. Heterocigosis observada (Ho), Heterocigosis esperada (He) y Coeficiente de 
Endogamia (FIS) para cada sitio de muestreo. 
 

Sitios de muestreo Ho He FIS 

Arica 0.0539 0.0675 0.2167 

Iquique 0.0480 0.0617 0.2389 

Antofagasta 0.0496 0.0631 0.2313 

Bahía Inglesa 0.0481 0.0599 0.2203 

Coquimbo 0.0523 0.0632 0.1858 

Valparaíso 0.0421 0.0575 0.2889 

Loanco 0.0392 0.0593 0.3516 

Dichato 0.0503 0.0617 0.1990 

Los Molinos 0.0484 0.0611 0.2203 

Ancud 0.0458 0.0599 0.2508 
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Anexo T3. Resumen de la búsqueda de información de extensión geográfica de las 
poblaciones de especies de Decápodos descritos con microsatélites o SNPs. Se indica 
especie, Familia, coordenada y la extensión geográfica estimada. 
 

N° Nombre 
científico 

Familia Coordenadas 
geográficas 

Distancia 
aprox (km) 

Referencia 

1 Romaleon 
setosum 

Cancridae 18°46´S 70°33´W - 
41°86´S 73°83´W 

2700 Este estudio. 

2 Metacarcinus 
edwardsii 

Cancridae 33°01′S 71°39´W - 
45°26′S 72°55′W 

1700 Veliz et al. 
(2022) 

3 Cancer 
magister 

Cancridae 54°15´N 131°55´W - 
48°38´N 123°33´W 

960 Beacham et al. 
(2008) 

4 Portunus 
pelagicus 

Portunidae a. 20°99´N 
107°35´E - 12°15´N 
109°23´E. 
b. 10°24´N 
103°94´E - 10°00´N 
105°07´E 

a. 1150 
b. 150 

Dang et al. 
(2019) 

5 Cancer 
pagurus 

Cancridae 57°06´N 11°30´E - 
62°40´N 06°39´E 

1300 Ungfors et al. 
(2009) 

6 Nephrops 
norvegicus 

Nephropidae 64°24´N 23°16´E - 
63°40´N 15°48´E 

500 Pampoulie et al. 
(2011) 

7 Callinectes 
sapidus 

Portunidae a. 37°45´N 
76°12´W - 26°06´N 
97°07´W 
b. 26°90´S 
48°64´W - 31°40´S 
51°04´W 

a. 4000 
b. 600 

Macedo et al. 
(2019) 

8  Carcinus 
maenas 

Carcinidae a. 53°14´N 4°10´W 
- 36°28´N 6°11´W 
b. 35°34´N 6°00´W 
- 40°38´N 0°43´W 
c. 58°15´N 11°25´E 

a. 2200 
b. 1000 
c. 1 
sample site 

Domingues et al. 
(2010) 

9 Aristeus 
alcocki 

Aristeidae 09°94´N 76°24´E - 
13°06´N 80°29´W 

1000 Purushothaman 
et al. (2020) 

10 Chionoecetes 
opilio 

Oregoniidae a. 69°01´N 
52°03´W - 65°36´N 
52°49´W 
b. 54°72´N 

a. 500 
b. 3500 

Puebla et al. 
(2008) 
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56°94´W - 45°60´N 
60°31´W 

11 Callinectes 
bellicosus 

Portunidae 31°30´N 113°56´W - 
26°32´N 109°32´W 

700 Cisneros-Mata et 
al. (2019) 

12 Pachygrapsus 
marmoratus 

Grapsidae 36°54´N 07°45´E - 
32°52´N 13°20´E 

1000 Deli et al. (2016) 

13 Ucides 
cordatus 

Ocypodidae 02°16´N 50°21´W - 
25°73´S 48°44´W 

5000 Oliveira-Neto et 
al. (2014) 

14 Jasus 
edwardsii 

Palinuridae a. 36°33´S 
139°24´E 
b. 41°52´S 
148°18´E  

2 sample sites 
separated by 
1000 km 

Villacorta-Rath 
et al. (2017) 

15 Homarus 
americanus 

Nephropidae a. 50°00´N 
55°45´W - 44°84´N 
62°22´W 
b. 44°66´N 
63°15´W - 41°25´N 
69°98´W 

a. 3200 
b. 1200 

Dorant et al. 
(2022) 

16 Panulirus 
echinatus 

Palinuridae a. 28°02´N 
17°36´W - 16°45´N 
24°55´W 
b. 03°51´S 
32°25´W - 20°28´S 
29°21´W 

a. 1400 
b. 1900
 
  

Gaeta et al. 
(2019) 

17 Panulirus 
ornatus 

Palinuridae a. 01°75´S 41°56´E 
- 10°43´S 40°54´E 
b. 05°87´N 80°59´E 
- 05°58´N 95°29´E 
c. 11°31´N 
109°01´E - 21°87´N 
120°82´E - 11°92´N 
121°88´E - 04°46´N 
118°63´E - 08°58´S 
116°06´E  
d. 19°26´S 
146°84´E - 10°07´S 
142°35´E 
e. 21°95´S 
113°91´E 
f. 20°97´S 
165°66´E 

a. 950 
b. 1500 
c. 6500 
d. 1000 
e. 1 
sample site 
f. 1 
sample site 

Farhadi et al. 
(2022) 
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18 Panulirus 
pascuensis 

Palinuridae 27°16´S 109°33´W - 
26°47´S 105°36´W 

400 Meerhoff et al. 
(2018) 
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