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RESUMEN. El bagre de canal es una especie importante en la acuacultura de México y se produce en sistemas
tradicionales. El estado de Tamaulipas ha sido el origen de diversas poblaciones de bagre de canal en el pais.
Por ello, el objetivo del presente trabajo fue evaluar el origen genético de poblaciones de bagre de canal
(Ictalurus punctatus) introducidas en el centro occidental de México mediante marcadores de ADN. El estudio
comprendi6 cuatro poblaciones de Michoacén, Zacatecas y Jalisco, y se utilizaron como referencia fundadora
dos poblaciones correspondientes a Tamaulipas y Coahuila. El analisis se realizd6 con un panel de 13
microsatélites previamente reportados. Se evaluaron diversos parametros de diversidad y estructura poblacional.
Las seis poblaciones presentaron exceso de heterocigotos y un coeficiente de endogamia Fis <-0,014. El andlisis
de la estructura genética se determind mediante una comparacion pareada de poblaciones e identifico un 5,92%
explicado por la variacidn entre poblaciones (Fst= 0,059, P < 0,001). Mediante las aproximaciones de analisis
se identific a la poblacion de Tamaulipas como el origen genético méas probable de las poblaciones de bagre en
los estados evaluados.
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Diversity and genetic origin of introduced channel catfish
(Ictalurus punctatus Rafinesque, 1818) to central-west Mexico

ABSTRACT. The channel catfish is an important aquaculture species in Mexico mostly managed in traditional
production systems. The state of Tamaulipas has been the source of diverse populations of channel catfish in the
country, however there is no documentary evidence of this. Therefore, the objective of this study was to confirm
the genetic origin of populations of channel catfish (Ictalurus punctatus) of west central Mexico by
microsatellite DNA markers. The study included four domestic populations from Michoacan, Zacatecas and
Jalisco and two reference founder populations from Tamaulipas and Coahuila. The analysis was performed with
a panel of 13 microsatellites. Some parameters of diversity and population structure were evaluated. The six
populations showed excess of heterozygotes and a coefficient endogamy Fis < -0.014. The analysis of gene
structure was determined by a paired comparison populations, and indicated the 5.92% of variation among
populations (Fst= 0.059, P < 0.001). The assessment approaches identified the population of Tamaulipas as the
most likely genetic origin of channel catfish populations currently used in the evaluated states.

Keywords: Ictalurus punctatus, genetic diversity, microsatellites, population structure, aquaculture.

INTRODUCCION Norteamérica y de Centroamérica (Sur de Canada, Este

de los Estados Unidos y Noreste de México) (Jackson,

El bagre de canal (Ictalurus punctatus) es una de las 2004). Pese a ser un pez nativo en Meéxico, los
principales especies en la acuacultura de México (De la organismos actualmente utilizados con fines comer-
Rosa-Reyna et al., 2014; Lara-Rivera et al., 2015). El ciales se introdujeron por primera vez en 1943 desde
area de distribucion nativa del bagre comprende parte de Estados Unidos (Ceballos-Orozco & Vazquez-Escobar,
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1988). A partir de esa fecha se han reportado otras cinco
introducciones del mismo origen hacia México a través
de Tamaulipas (Parra-Bracamonte et al., 2011; Lara-
Rivera et al., 2015). Los primeros registros sobre
sistemas de produccion datan de la década del 70° en
granjas de Tamaulipas y Sinaloa (De la Rosa-Reyna et
al., 2014). Tamaulipas, por sus caracteristicas geo-
graficas y climatolégicas ha presentado un acelerado
ritmo de crecimiento, con excelentes perspectivas de
desarrollo, consolidandolo como el principal productor
de bagre de canal en el pais (Parra-Bracamonte et al.,
2011).

La identificacion de lineas y grupos genéticos es
fundamental para el manejo correcto de la acuicultura
(De la Rosa-Reyna et al., 2014). Por su potencial de
adaptabilidad y produccién, el bagre de canal ha sido
introducido en diversas entidades del pais. La Carta
Nacional Pesquera (2013) sefiala su cultivo en
Aguascalientes, Chihuahua, Coahuila, Guanajuato,
Nuevo Ledn, San Luis Potosi, Sinaloa, Sonora, Colima,
Guerrero y Michoacan. En 2014, Lara-Rivera et al.
(2015) identificaron también su presencia en Durango,
Baja California, Estado de México, Hidalgo, Querétaro,
Aguascalientes, Jalisco, Morelos, Zacatecas y Veracruz.
Pese a esto, no existe informacion precisa sobre el
tamarfio efectivo, o de las movilizaciones (introducciones
o0 reintroducciones) de estas poblaciones de bagre de
canal.

La produccidn de bagre de canal en México es de
~1.900 ton (FAO, 2015) y se realiza en sistemas
tradicionales, en unidades de produccién poco
tecnificadas y su manejo no se encuentra estandarizado
(Lara-Rivera et al., 2015). Las granjas se caracterizan
por tener estanques risticos y ausencia de registros de
produccion. La seleccion de individuos y su cruza-
miento se realiza en base a su fenotipo (aspecto, talla y
peso). El sistema de manejo reproductivo se efectlia con
reemplazo de reproductores elegidos de la progenie,
para mantener el acervo genético original (Ceballos-
Orozco & Vazquez-Escobar, 1988; De la Rosa-Reyna
etal., 2014).

Actualmente, diferentes herramientas moleculares
se aplican con diferentes propositos en el area acuicola.
Los marcadores microsatélites, por sus caracteristicas
de alto polimorfismo y su naturaleza co-dominante,
permiten estimar la diversidad genética dentro y entre
poblaciones, son ampliamente usados para estudios de
identidad de poblaciones, paternidad e inclusive,
permite distinguir entre individuos estrechamente
relacionados (Chistiakov et al., 2006). Los marcadores
microsatélites, han sido utilizados para caracterizar las
poblaciones de bagre de canal en Tamaulipas, México.
Perales-Flores et al. (2007), en diferentes granjas
productoras y Parra-Bracamonte et al. (2011), en una

poblacion reproductora, observaron bajos indices de
diversidad genética y bajos niveles de heterocigosidad.
Recientemente, De la Rosa-Reyna et al. (2014)
evaluaron la diferenciacion entre poblaciones
domésticas incluyendo la linea comercial NWAC103
gue presumiblemente ha sido introducida al pais,
reportando similitud genética entre las poblaciones y
concluyendo en dos posibles origenes ancestrales
derivados de introducciones originales hasta Tamaulipas.

En la regidn occidental de México, algunas granjas
productoras han introducido el bagre de canal presumi-
blemente desde Tamaulipas. Sin embargo, no se conoce
con exactitud su origen después de un tiempo
considerable de manejo y mantenimiento de las pobla-
ciones. De la misma manera, programas gubernamen-
tales a través de centros acuicolas que no mantienen una
produccion constante son fuentes potenciales de la
especie, aunque hasta hoy no se ha realizado algin
monitoreo para comprobarlo. De esta manera, el
objetivo del presente estudio fue analizar indicadores
de diversidad genética y verificar el origen genético
mas probable de cuatro poblaciones de bagre de canal
(Ictalurus punctatus) introducidas en el occidente de
México.

MATERIALES Y METODOS

Se analizaron 248 muestras de bagre de canal de cuatro
granjas del centro occidental de México: Jalisco 1 (JSY,
n=31), Jalisco 2 (JLB, n = 47), Michoacan (MCH, n =
53) y Zacatecas (ZCT, n=50), utilizando dos poblaciones
fundadoras de referencia, una de Tamaulipas (STM, n =
43) y otra de un Centro Acuicola Gubernamental de
Coahuila (LRS, n = 24) (Fig. 1). La poblacién STM ha
sido descrita por Parra-Bracamonte et al. (2011) como
el principal reproductor y proveedor de crias de bagre
en México; LRS, como Centro Acuicola oficial es el
Unico sitio con financiamiento gubernamental que
posee y comercializa crias de bagre de canal para
engorde; el origen de su material genético consiste en
temporadas de auto-remplazo e introduccién de
organismos de origen extranjero (Parra-Bracamonte et
al., 2010).

Se obtuvo ~50 mg de aleta anal o adiposa. Las
muestras se conservaron en etanol al 96%, para su
almacenamiento y posterior procesamiento, en el banco
de muestras del Laboratorio de Biotecnologia Animal
del Centro de Biotecnologia Genomica del IPN en
Reynosa, Tamaulipas. La extraccion de ADN geno-
mico de las muestras, se realiz6 mediante el Kit
comercial Genelute Mammalian Genomic DNA
Miniprep (SIGMA Aldrich). EI ADN obtenido, se
visualizo por electroforesis en gel de agarosa al 1,5% a
65-80 volts por 35 min sobre solucién buffer y se cuan-
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Figura 1. Localizacion de las granjas de bagre de canal de México, incluidas en el estudio. JSY: Jalisco 1, JLB: Jalisco 2,
MCH: Michoacan, STM: Tamaulipas, LRS: Centro Acuicola Gubernamental de Coahuila.

tificd en un espectrofotometro Nano Drop 2000c de
Thermo Scientific v1.1. Se utilizd un panel de 13
microsatélites: 1pCG0032, IpCG0035, 1pCG0038,
IpCG0070, IpCGO0128, IpCG0189, IpCG0195, IpCG
0273, Ip070, 1p265, 1p427, 1p591 y Ip607 analizados
bajo las condiciones previamente reportadas (Tan et al.,
1999; Waldbieser et al., 2001; Waldbieser & Wolters,
2007; Parra-Bracamonte et al., 2011). La técnica de
reaccién en cadena de la polimerasa se realizd
conforme a lo sefialado por la literatura con las
variaciones de ADN molde, cloruro de magnesio,
temperatura, dNTPs y Taq polimerasa. Segun el
microsatélite a amplificar, las reacciones se efectuaron
en un volumen de 10 pL de acuerdo a las condiciones
optimizadas por Parra-Bracamonte et al. (2011). Se
utiliz6 un termociclador (MJ Research) en programas
de PCR en modalidad Touch Down, con una
temperatura de desnaturalizacion inicial de 95°C por 5
min seguida de 30 ciclos con alguna de las siguientes
opciones: 1) 95°C por 45 s, 62°C por 45 s
disminuyendo 2°C por ciclo 'y 72°C por 45 s; 2) 95°C
por 45 s, 65°C por 45 s disminuyendo 2°C por ciclo y
72°C por 45 s; y 3) 95°C por 45 s, 58°C por 45 s
disminuyendo 2°C por ciclo y 72°C por 45 s;
finalmente, con una temperatura de 72°C por 10 min.
Las amplificaciones fueron examinadas por
visualizacion en geles de agarosa 2,5% y 3,5% y
posteriormente se analizaron en un secuenciador

automatico (ABI DNE 3130). Los electroferogramas
obtenidos fueron analizados con el software
GeneMapper Applied Biosystems, para determinar los
genotipos.

Se evaluo el contenido de informacidn polimérfica
(PIC), y la probabilidad de exclusion individual (PE-I)
como indicadores de informatividad del panel mi-
crosatélite estudiado (Tabla 1). El PIC, expresa la
posibilidad de detectar polimorfismos debido a la
distribucion de los alelos dentro de una poblacion; y la
PE-I expresa la probabilidad de encontrar un individuo
con el mismo genotipo en un locus determinado dentro
de una poblacién al seleccionarlo aleatoriamente
(Kalinowski et al., 2007). Ademas, se estimaron las
heterocigosidades observada (Ho) y esperada (He), para
cada locus y poblaciéon usando el programa FSTAT
v.2.9.3 (Goudet, 2001).

Se determind la estructura genética mediante un
analisis de varianza molecular (AMOVA) y se
estimaron los indices de fijacién (Fis, Fst y Fit), que
describen la variacién genética a nivel intrapoblacional
(Fis), entre poblaciones (Fst) y total (Fit). Como
criterios de evaluacion del origen genético se utilizaron
dos aproximaciones. Primero, se determinaron los
indices de diferenciacion por medio de los valores de
Fst y el nimero de migrantes por analisis pareado
usando el software Arlequin v.3.5 (Excoffier &
Lischer, 2010), considerando después de la correccion
de Bonferroni una P < 0,0083 para considerarla signifi-
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Tabla 1. Caracteristicas del panel de microsatélites utilizado en el estudio de bagre de canal. PE-I: probabilidad de exclusion

individual, PIC: contenido de informacion polimdrfica.

. Secuencia . Rango reportado Rango encontrado

Loci (5-3) Motivo (pb) (pb) PE-1 PIC

IpCG0032 VIC-TAAGATGCGTATGAAGACAA/ ATAG 270-326 154-322 0,44 0,769
GTTACAATATTTAGAACGGTATAAGC

IpPCG0035 VIC-AACCACTAAGCCTAGCACGTTC/ ATAG 281-349 157-349 0,61 0,870
AGTATGGGTACTGCAACAAA

IpCG0038 VIC-GTGTGCCTGATTTACTAATGATAAG ATAG 102-161 80-164 0,41 0,746
TGTATTGGTATAGAACACATTAGCC

IpCG0070 FAM-ATCATTTTCTGCTTCTTATACATAGGCT ATAG 218-355 147-319 0,72 0,769
CCTTTAGATGAACTCACCTGCC

1p077 VIC-GAAACACAATGTACAGTAAGCTG (GT)15 69-115 93-127 0,41 0,752
GCTGCTTCTTATGGAATCTC

IpCG0128 VIC-GATCCACTGAGAAATAAGAGCACA AAAG 252-325 251-323 0,59 0,860
GGAGTATAGCACAGAAACACGAA

IpCG0189 FAM-GATCCTGTGCTAAAGAAACCAAG AAT 201-261 147-261 0,61 0,868
GTGCCGCAGTGTGTTGTAAA

IpCG0195 FAM-AACTGTCATTTACACACATTCATCTA AAT 220-249 218-251 0,49 0,800
GCAGGTCTGTCGTCATCTA

1p265 NED-AGAGGTTGAAATAAAACACAGCC (CA)32 141-220 99-277 0,78 0,936
AAGACCCCACTTCCATCATC

IpCG0273 NED-CGTTTTACTTCCTCATACAGCAC AAG 143-254 113-188 0,63 0,877
GCACCAAGAGACCTGTGACA

Ip427 FAM-CATTTTGCTAGGTGCGCGCACG (CA)24 221-254 219-315 0,74 0,921
GGTGCCTTTATATGTATATAC

1p591 NED-FCTGCTTTAGGTCCACCCACTGC (GT)7 (GA)20 117-149 93-231 0,62 0,868
AGGCACTTGACATTTAGCCTGC

1p607 NED-CAGGCACAAATCTTGTGATGG (GA)24 102-174 86-180 0,73 0,917
TTGTAGTTCTGCCTCTAACCGC

cativa. Posteriormente, se aplicO un analisis de RESULTADOS

asignacion grupal considerando las poblaciones JSY,
JLB, MCH y ZCT para evaluacion, utilizando las
poblaciones de STM y LRS como referencia, con un
nivel de error en las asignaciones de P = 0,01. En
general, los métodos de asignacion utilizados asignan
cada individuo de acuerdo a su probabilidad (basada en
su genotipo) de pertenecer a cualquiera de las
poblaciones de referencia (Piry et al., 2004). Para la
asignacion se utilizaron cuatro métodos: un analisis
Bayesiano propuesto por Baudouin & Lebrun (2000),
el método basado en frecuencias (Paetkau et al., 1995),
el método de las distancias standard de Nei (Nei, 1972)
y una aproximacién filogenética (Cavalli-Sforza &
Edwards, 1967) para confirmar las asignaciones. Todos
estos procedimientos fueron realizados utilizando el
programa Geneclass 2.0 (Piry et al., 2004).

Complementariamente, se analizaron los datos para
tener una perspectiva grafica en un arbol calculado por
el método de Neighbor-joining basado en valores de
fijacion (Fsr) estimados previamente y visualizadas en
el programa Evolview (Zhang et al., 2012).

La probabilidad de exclusion individual (PE-I) de los
microsatélites se encontr6 de 0,41 a 0,78 con una
probabilidad conjunta conjunta del panel microsatelite
>0,999. Los loci mas informativos (PE-I >0.5) fueron:
IpCG0035, IpCG0070, IpCG0128, IpCG0189, Ip265,
IpCG0273, 1p427, 1p591 y I1p607. La evaluacion de la
variabilidad genética de las poblaciones mostré una
riqueza alélica (Ar) en un rango de 3,99 a 22 alelos en
los 13 loci, el 1p077 se observé con valores bajos (3,99
a 8,1) y el 1p265 fue el més polimérfico (6,5 a 22). LRS
a nivel poblacional tuvo la menor Ar (<8,59) (con
excepcion del 1p607 con 11,57) y MCH la mayor Ar
(7,9a21,7).

Las heterocigosidades tuvieron un rango de Ho =
0,763-0,887 y He = 0,752-0,860. En general, su prome-
dio por poblacion fue mayor para la Ho con respecto a
He (Tabla 2). En los locus IpCG0035 e Ip077 las seis
poblaciones presentaron mayor Ho que la He, ademas
en cuatro de las seis poblaciones se encontr6 un locus
con Ho igual a 1,0 (excepto JSY y LRS). Solo las
poblaciones JLB y MCH mostraron He =Hoen el locus
IpCG0032 e 1p607, respectivamente. El analisis
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AMOVA indic6 un Fst de 0,050 (P < 0,001) e indicé
que la variacion entre individuos corresponde al
98,74% y solo el 5,03% a diferencias entre poblaciones
(Tabla 3).

La comparacion pareada del indice de fijacion (Fsr)
en las seis poblaciones (P < 0,001) se estimdé en un
rango de 0,014 a 0,104 (Tabla 4). La menor divergencia
se estimd entre STM con las poblaciones: JSY, JLB y
MCH (con 0,014, 0,018 y 0,020, respectivamente), y en
general menor similitud con LRS (Fst = 0,068-0,104).
Los niveles de endogamia (Fis) estimados fueron muy
bajos para todas las poblaciones, con valores cercanos
a cero.

En las poblaciones también se evalud el nimero de
migrantes (Nm) observandose un rango de 4,26-34,98
individuos. La poblacion LRS mostrd el menor Nm
(4,26-6,74) y STM los valores mayores con las pobla-
ciones restantes (ZAC 7,37; MCH 24,08; JLB 26,9 y
JSY 34,98).

La evaluacion de las probabilidades de asignacion
realizada mediante los métodos bayesianos y el basado
en las frecuencias, mostraron el 100% de las
poblaciones JLB, JSY, MCH y ZCT asignadas a la
poblacién de referencia STM (Tabla 5). Las distancias
de Nei mostraron que con >73% se asignaron las
poblaciones a STM con excepcidn de ZCT (con 61,2%
a STM). La aproximacién filogenética también mostro
asignacion mayoritaria a STM nuevamente con la
excepcion de ZCT que se observé menos concluyente
con 54,2% a STM y 45,8% LRS. De acuerdo a los
indices de fijacién se observo graficamente que las
poblaciones de JLB y JSY tienen mayor relacion con
STM, la de MCH posee relacion a esta ramificacion y
las poblaciones de ZCT y LRS mostraron que
comparten una ramificacion diferente (Fig. 2).

DISCUSION

El panel de marcadores microsatélites utilizado en el
presente estudio, confirmd su utilidad y puede ser usado
para realizar distintos andalisis como paternidad,
cartografia genética, determinacion de variabilidad o
estructura gracias a su PIC >0,746. El rango alélico en
las seis poblaciones con los marcadores microsatelites
son mas amplios a los reportados por Tan et al. (1999),
Waldbieser et al. (2001) y Waldbieser & Wolters
(2007), esto podria ser el resultado del alto
polimorfismo de los marcadores, la introduccién de
nuevos especimenes en un corto periodo de tiempo, el
flujo génico o el resultado de la distancia genética sobre
un determinado tiempo (Waldbieser & Bosworth, 2012;
De la Rosa-Reyna et al., 2014).

El indicador de riqueza alélica (Ar) mostré que
MCH tiene un promedio de alelos de 13,29 y LRS
posee el menor valor con solo 7,09. Parra-Bracamonte
et al. (2011) reportaron para poblaciones domésticas de
I. punctatus una Ar = 10,60 y 10,84 en muestras
obtenidas entre 2005 y 2009 en Tamaulipas. De
acuerdo a la literatura, es comdn encontrar valores
menores de riqueza alélica en poblaciones domésticas,
debido a que experimentan una pérdida de variacién
genética al pasar de silvestres a domésticas (Lamkom
et al., 2008). Durante este proceso, basicamente una
muestra de la poblacion original es mantenida cautiva,
posiblemente sometida a seleccion artificial y una
consecuencia posterior en generaciones subsecuentes,
es la pérdida del pool genético original por deriva
genética. Sin embargo, en condiciones naturales,
también puede ser el resultado de loci relacionados con
la adaptacién medioambiental de la especie. Ademas,
los sistemas productivos de bagre de canal en México
estdn a reserva del conocimiento empirico de los
productores y del manejo basado en el escaso
conocimiento del acervo genético de las poblaciones.
La literatura ha sefialado que en poblaciones sobre-
explotadas se puede presentar una pérdida de la
variacién genética, que es subestimada en muchas
poblaciones. Ademds, se sefiala que se podria
considerar una reduccion de la Ar hasta en 12% y 2%
en heterocigosidades (Allendorf et al., 2014).

En este estudio, los niveles de heterocigosidad en
general responden a Ho>He para todas las poblaciones
y a nivel de loci, cuatro mostraron Ho = 1,0 mientras
que su He fue de 0,850-0,885. Dos loci (IpCG0035 e
Ip077) se muestran en todas las poblaciones con Ho por
encima de la He. Perales-Flores et al. (2007), en seis
granjas productoras de la misma especie en Tamaulipas
reportaron heterocigosidad baja con valores de Ho =
0,57-0,77 y He = 0,69-0,84 (Ho<Hg), con solamente
cinco microsatelites. Posteriormente Parra-Bracamonte
etal. (2011), confirmaron un exceso de homocigotos en
la misma region. Recientemente De la Rosa-Reyna et
al. (2014), en poblaciones de Tamaulipas comparando
la cepa NWAC103, reportaron diferenciacion entre
poblaciones locales, junto a un aumento de la
variabilidad con respecto a estudios anteriores, pero
con indice de homocigosis por encima de los
heterocigotos. Ha et al. (2009) con bagre rayado
(Pangasianodon hypophthalmus) de Vietnam, repor-
taron heterocigocidades de poblaciones domésticas sur-
gidas de vida silvestre y compararon ambas pobla-
ciones reportando: Ho = 0,62-0,65 y He = 0,62-0,64 en
silvestres, Ho = 0,61-0,66 y He = 0,61-0,64 en
domeésticas, ambas sin desviacion significativa. Ellos
asumen que se requiere que transcurra mas tiempo para
mostrar una diferenciacion en las poblaciones que pro-
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Tabla 3. Andlisis de varianza molecular (AMOVA\) entre las seis poblaciones de bagre de canal analizadas con el panel de

13 microsatélites. gl: grados de libertad, *P < 0,001.

L Sumade Componentes de Porcentaje indices
Fuente de variacion al . L o
cuadrados varianza de variacion  de fijacion
Entre poblaciones 5 118,61 0,2378 5,03 Fst: 0,050*
Entre individuos dentro de poblaciones 242 1043,66 -0,1784 -3,77 Fis: -0,039
Entre individuos 248 1158,00 4,6694 98,74 Fir: 0,013
Total 495  2320,26 4,7288

Tabla 4. Comparacion pareada de parametros de indice de
fijacion (Fsr, sobre la diagonal), coeficiente de endogamia
(Fis, diagonal) y nimero de migrantes (debajo la diagonal)
entre las seis poblaciones estudiadas de bagre de canal
(Ver siglas en Fig. 1).

Poblaciones JSY JLB MCH ZCT STM LRS

JSY -0,023 0,020 0,032 0,075 0,014 0,092
JLB 23,99 -0,047 0,020 0,064 0,018 0,071
MCH 15,01 2342 -0,014 0,064 0,020 0,079
ZCT 6,1 7,22 725 -0,062 0,063 0,104
ST™M 34,98 26,9 24,08 7,37 -0,032 0,068
LRS 491 649 577 426 6,74 0,006

vienen del mismo origen. Aunque sin duda, la principal
fuente de variacién en poblaciones domésticas se
relaciona con el manejo particular de los reproductores
y su diseminacién. Dado que la heterocigosidad varia
generalmente en funcion del tamafio de poblacion, los
resultados del presente trabajo sugieren la posibilidad
de estar analizando poblaciones que han experimentado
recientemente grandes introducciones de progenitores.
Sin embargo, la disponibilidad de bitadcoras de
movilizacién o registro de introducciones es escasa.

Yousefian et al. (2012), con trucha arcoiris (Onco-
rhynchus mykiss) en Irdn, evaluaron una poblacién
doméstica formada con individuos de tres origenes
(Francia, Noruega y Turquia), que reportaron Ho =
0,049-0,053 y He = 0,050-0,058, sefialaron que un
pequefio tamafio del nimero efectivo de la poblacion y
un mal manejo es la causa de la pérdida de la diversidad
genética. En el presente estudio, el resultado puede ser
respuesta de recientes introducciones o movilizaciones
no documentadas que habrian producido un incremento
en los niveles de heterocigosidad.

Los valores estimados de Fs revelaron que no existe
endogamia en las seis poblaciones ya que se observaron
valores bajos y cercanos a cero (0,006 a -0,062), con la
poblacién de LRS presentando el Gnico valor positivo.
Estos valores, difieren de los niveles de endogamia
reportados por Parra-Bracamonte et al. (2011), quienes
determinaron valores de aumento positivo en el Fis de

0,23 a 0,27 resultado de las practicas de manejo en
generaciones subsecuentes (2005 a 2009). Ademas,
sugieren que aunque los productores estan familiarizados
a los posibles riesgos de endogamia, mantienen el
mismo sistema de seleccion y reproduccion tradicional,
concluyendo que la mejora en el flujo genético y la
implementacion de un monitoreo genético con
estrategias moleculares ayudaria a evitar los riesgos
futuros dentro de la poblacion. Los valores de Fis en el
presente estudio, sugieren que no existe evidencia de
riesgo por depresion endogdmica en las poblaciones
estudiadas.

En el AMOVA se observo que el 98,74% de la
variacion estimada se atribuy6 a diferencias entre los
individuos (F7), solo el 5,03% de la variacion estimada
es explicada por la diferenciacion entre las poblaciones
(FsT) ¥ un valor de diferencia entre individuos dentro
de las poblaciones (Fis) de -3,77%. Perales-Flores et
al. (2007) reportaron en granjas de . punctatus de
Tamaulipas, que la mayor variacién se encontrd entre
individuos, y un bajo porcentaje de diferencias entre
poblaciones (Fir 79,6%, Fst 3,83% y Fis 16,56%),
estimando un Fst de 0,038, un poco menor al estimado
en el presente estudio con un 0,05 (P < 0,001). Dado
que este nivel de la variacién entre subpoblaciones fue
significativo, este indicador sugirié que las diferencias
entre al menos dos de las poblaciones analizadas es
estadisticamente importante. Considerando los criterios
propuestos por Hartl et al. (1997), este nivel indica una
moderada diferenciacidn entre al menos dos poblaciones.

El Fst pareado muestra indicios del posible origen
de las poblaciones, y menor diferenciacion de STM con
las poblaciones JSY, JLB y MCH (0,014, 0,018 y
0,020, respectivamente). Los mayores valores de
diferenciacion fueron de LRS con JSY, JLB, ZCT y
STM (0,092, 0,071, 0,079 y 0,104, respectivamente),
revelando el posible origen de la mayoria de las
poblaciones hacia STM. Yousefian et al. (2012)
obtuvieron un Fst = 0,62-0,080 entre las poblaciones
pareadas lo que indica que para algunas poblaciones
aunque en sus inicios posean diferentes origenes (e.g.,
tres origenes, Francia, Noruega y Turquia), las
consecuencias de un flujo genético entre ellas es la con-
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Tabla 5. Probabilidades (%) de asignacién de poblaciones en granjas del centro occidental de bagre de canal a las
poblaciones de referencia (STM/LRS). 'Baudouin & Lebrun (2000); 2Paetkau et al. (1995); *Nei (1972); “Cavalli-Sforza &

Edwards (1967).
Poblaciones i I\_/Ietodo_ _ _ _
Bayesiano' Basado en frecuencias® Distancias de Nei® Filogenética*
JSY 100/0 100/0 80,2/19,8 61,8/38,2
JLB 100/0 100/0 73,5/26,5 58,6/41,4
MCH 100/0 100/0 74,7/25,3 59,2/40,8
ZCT 100/0 100/0 61,2/38,8 54,2/45,8
Uﬁ?‘f
0.0119 MCH
00054 JLB
001
0.0002 STM
7 0.0055%
0.0133 \JSY
0.0469% ZCT
0.0077
0.058 LRS

Figura 2. Grafico de arbol estimado por el método de Neighbor-joining, basado en indices de fijacion (Fst) entre las seis
poblaciones de bagre de canal de México. JSY: Jalisco 1, JLB: Jalisco 2, MCH: Michoacén, STM: Tamaulipas, LRS: Centro

Acuicola Gubernamental de Coahuila.

formacién de una menor diferenciacién y consoli-
dacion de una sola poblacién. Por el contrario, el
aislamiento puede producir diferenciacion, como en el
caso de trucha arcoiris doméstica (Oncorhynchus
mykiss) en Australia, donde se ha sefialado diferen-
ciacién genética sustancial con un Fst = 0,19 entre
cuatro poblaciones silvestres y domésticas (Ward et al.,
2003). En las poblaciones estudiadas, puede hablarse de
consecuencias de flujo genético para el caso de las
menos diferenciadas, y de aislamiento temporal (ZCT)
o de un origen diferente posiblemente (LRS), lo que
contribuye a aumentar los valores de diferenciacion.

En este sentido, en cuanto al nimero de migrantes,
se encontraron valores bajos (4,26-6,74) en la
poblacién de LRS sefialando posible diferenciacion con
el resto de las poblaciones como un origen distinto del
resto de las poblaciones, contrario a esto STM mostrd

elevados niveles de migrantes con ZCT, MCH, JLB y
JSY (7,37, 24,08, 26,9 y 34,98, respectivamente). En
bagre de canal como en otras especies es importante la
comprensidn del origen de las poblaciones, asi como el
conocimiento de su diversidad y estructura genética;
mas auln en poblaciones abastecedoras de cria y
reservorios, como son varias granjas en Tamaulipas
(STM es la principal), en algunas de ellas se ha sugerido
la presencia de endogamia (De la Rosa-Reyna et al.,
2014), opuesto a lo encontrado en el presente trabajo en
Zacatecas, Jalisco y Michoacan.

El analisis de asignacion en el enfoque bayesiano y
el método basado en frecuencias estimé el 100% de
asignacion a STM como origen de JSY, JLB, MCH y
ZCT. El método de distancias de Nei y la aproximacion
filogenética distribuyé en contraste la asignacion entre
ambos origenes posibles, pero se observo que las
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probabilidades son més altas a STM como poblacion de
referencia. En su conjunto se puede considerar que el
origen mas probable para las poblaciones introducidas
sea Tamaulipas. Lo que confirma a su vez la utilidad
del panel para monitorear y documentar el flujo
genético artificial entre poblaciones originales e
introducidas de bagre de canal efectuado entre los
productores de estas poblaciones domésticas.

Es necesario mencionar que aungue en los Gltimos
afios se ha invertido una mayor atencién en el bagre de
canal, las organizaciones locales y cooperativas aun no
poseen un programa de mejoramiento genético
regional, ni nacional que considere el origen y las
movilizaciones, debido al riesgo de pérdida de
diversidad genética. Una de las utilidades de los
métodos moleculares como el utilizado en este estudio
es precisamente el monitoreo de las condiciones
genéticas de las poblaciones actuales de las especies
acuicolas en ausencia de registros, sobre todo
considerando que aunque hace tan solo tres décadas la
localizacidn nativa del bagre de canal era el noreste de
México, actualmente se encuentra introducido en los
cuerpos reservorios de agua dulce de la mayor parte del
pais (Lara-Rivera et al., 2015). Por tal razon, la utilidad
de este monitoreo no solamente puede proveer
informacion Util para las poblaciones domesticas
actuales en las cuales se han distinguido dos lineas
genéticas (De la Rosa-Reyna et al., 2014), sino también
para la planificacién de programas de conservacién o
control, toda vez que algunos investigadores han
llegado a considerar a la especie I. puntatus como
invasora (Mendoza et al., 2014)

CONCLUSIONES

Este trabajo es el primer reporte sobre I. punctatus
considerando las poblaciones introducidas en los
estados de Michoacan, Zacatecas y Jalisco. El estudio
demostrd que el panel de marcadores microsatelites
utilizado puede ser muy informativo para el monitoreo
de la variabilidad y diversidad genética de poblaciones
de bagre de canal. Se comprob6 que las poblaciones
introducidas son diversas genéticamente, con elevados
indices de riqueza alélica y heterocigosidad, y se
identifico la poblacion de referencia STM del estado de
Tamaulipas como el origen mas probable de
introduccidn en las granjas de bagre de canal del centro
occidente de México.

A pesar que los acuicultores en México no
consideran estudios genéticos poblacionales, para
coadyuvar un buen manejo de las granjas, poseen el
conocimiento basico de los resultados negativos que
conlleva el apareamiento entre consanguineos, ya que
promueven la introduccion de nuevos reproductores

para evitar la endogamia. El estudio periddico y
documentacion de las movilizaciones de bagre de canal
son necesarios para predecir posibles consecuencias en
la diversidad genética de la especie y para determinar
el manejo en los programas de introduccién vy
reproduccion con fines de mejoramiento genético y/o
conservacion. Asi mismo, seria necesario promover
técnicas de biologia molecular para un mejor manejo de
las granjas acuicolas y las poblaciones naturales.
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