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RESUMEN

El langostino argentino (Pleoticus muelleri) se distribuye a lo largo de las costas del Océano
Atlantico Sudoccidental, entre los 20% 40° de Latitud S. En Argentina constituye en la
actualidad uno de los recursos de mayor importancia para la actividad pesquera. En la década
de 1980 comienza su pesca en Patagonia,y a partir de la década de 1990, casi la totalidad del
desembarque declarado de esta especie proviene de la pesqueria patagonica (96%). El elevado
valor comercial de este crustaceo en los mercados internacionales lo ha situado como uno de
los principales productos de exportacion pesquera argentina, representando una participacion
del 58,4% del total de exportaciones del sector, con un ingreso anual superior a los 1.000
millones de dolares estadounidenses (DEP-SPyA, 2017).

En la actualidad, no se dispone de una caracterizacion genética del langostino (P.muelleri).
Contar con la misma podria aumentar la plus valia del producto de exportacion, y no se
correria el riesgo de que se vea comprometida su comercializacion en el futuro en un mercado
competitivo, que demanda certificaciones que apliquen los Ultimos avances tecnoldgicos
disponibles en términos de trazabilidad.

En este trabajo se analizaron 184 secuencia de la region control de ADN mitocondrial de 8
sitios de muestreos localizados a lo largo de su distribucidén geografica. Se encontraron 82
haplotipos diferentes, siendo Rio Grande do Sul las mas variable (Hd=0,983) y Rio de Janeiro
la menos variable (Hd=0,849). Los indices analizados indican que P. muelleri es una gran
poblacion panmictica con un alto grado de flujo génico.
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ABSTRACT

The Argentine shrimp (Pleoticus muelleri) is distributed along the coasts of the South West
Atlantic Ocean, between 20° and 40° Latitude S. In Argentina, it is currently one of the most
important resources for fishing activity. In the 1980s fishing began in Patagonia, and since the
1990s, almost all of the reported landings of this species have come from the Patagonian
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fishery (96%). The high commercial value of this crustacean in the international markets has
placed it as one of the main products of Argentine fishing exports, representing a 58.4% share
of the total exports of the sector, with an annual income of over 1 billion US Dollars (DEP-
SPyA, 2017).

At present, there is no genetic characterization of the argentinian shrimp (P. muelleri). Having
this could increase the value of the export product, and would not run the risk of future
marketing being compromised in a competitive market, requiring certifications that apply the
latest technological advances available in terms of traceability.

In this work we analyzed the sequences of mitochondrial DNA control region of 8 sampling
sites located along its geographic distribution. We found 82 different haplotypes, being Rio
Grande do Sul the most variable (Hd = 0.983) and Rio de Janeiro the least variable (Hd =
0.849). The analyzed indexes indicate that P. muelleriis a large panmictic population with a
high degree of gene flow.

Key words: fishery; population genetic; crustacean; Mar Argentino

INTRODUCCION

El langostino argentino Pleoticus muelleri (Bate, 1888) se distribuye a lo largo de las costas
del Océano Atlantico desde Espiritu Santo, Brasil (20° S), hasta las costas de Santa Cruz,
Argentina (50° S) (Boschi et al.,1992). Es sin dudas uno de los recursos de mayor importancia
para la historia del desarrollo de la actividad pesquera en Argentina. En la década de 1980
dicha actividad da inicio en Patagonia, y a partir de la década de 1990, casi la totalidad (96%)
del desembarque declarado de esta especie proviene de la pesqueria patagonica. El elevado
valor comercial de este crustaceo en los mercados internacionales lo ha situado como uno de
los principales productos de exportacion pesquera argentina, representando para el afio 2016
el 58,4% del total de exportaciones del sector, y un ingreso anual superior a los 1.000
millones de dolares estadounidenses (DEP-SPyA, 2017).

La investigacion del recurso se inicia en el litoral patagonico en la década de 1980 junto con
el desarrollo de la pesqueria. En el afio 1984 la provincia de Santa Cruz establece la primera
zona de veda total en Mazarredo al sur del Golfo San Jorge, prohibiendo la actividad de pesca
en un area delimitada para proteger los fondos de cria y crecimiento de langostino. En el afio
1988 las provincias de Chubut y Santa Cruz firman un Convenio de Administracion Conjunta
declarando al Golfo San Jorge como una unidad bioldgica y econdémica para la explotacion
del recurso langostino, y en la década de 1990 la Subsecretaria de Pesca de Santa Cruz
establecio un sistema de manejo adaptativo, mediante el empleo de areas de veda dindmicas
con el objetivo de evitar la sobrepesca del crecimiento. Las capturas anuales de langostino
presentan importantes variaciones en sus nameros, con minimos en los afios 1987, 1995 y
2005 (Fischbach et al., 2006). A partir del afio 2008, con una captura total anual de 47.400 t,
la actividad comienza a concentrar su capacidad pesquera en aguas de jurisdiccion nacional y
se inicia un proceso de reduccion del esfuerzo pesquero en aguas del Golfo San Jorge. De ahi
en mas, las capturas totales se incrementan anualmente de manera sostenida, hasta alcanzar en
el afio 2016 un total de 172.800 t (MINAGRI, 2017).

El conocimiento de la estructura genética poblacional en especies con potencial pesquero
como el langostino patagonico, es particularmente importante para su manejo y conservacion.
En especies pelagicas y demersales se ha encontrado una débil estructuracion genética
poblacional, incluso a través de grandes distancias geogréaficas (Ward et al., 1994). En el caso
del langostino, los huevos se liberan al mar, y el desarrollo larval comienza con una larva
nauplius simple, continuando con las protozoeas y mysis, hasta llegar a postlarva (lorio et al.,

@Ele) %

Esta obra esta bajo una Licencia Creative Commons Atribucion-NoComercial-SinDerivar 4.0 Internacional .



ICT-UNPA-174-2017
ISSN: 1852-4516
Aprobado por Resolucion N° 1374/17-R-UNPA

1990). Los huevos tienden a ser bentdnicos pero las larvas son planctonicas, y suposicion en
la columna de agua varia segun la luminosidad, turbulencia y transparencia (Boschi,1989). En
aguas marinas abiertas, sin aparentes barreras para la migracion, especies con alta capacidad
de dispersion y tamafios poblacionales grandes, podrian representar idealmente una Unica
poblacién genéticamente homogénea (panmictica) con un alto flujo genético
(MachadoSchiaffino et al., 2011; Palumbi, 1994). Sin embrago, Machado Schiaffino y
colaboradores (2011) menciona que organismos con gran capacidad de dispersion, pueden
exhibir una estructura genética poblacional determinada por el ambiente o por la historia de
vida de la especie.

A partir de la informacién bioldgica y pesquera de patagonia se propuso la diferenciacion de
la poblacion en tres unidades ecoldgico extractivas: litoral de Rawson, norte del Golfo San
Jorge y sur del Golfo San Jorge (De Carli et al., 2012).

El unico estudio de distribucion de la variabilidad genética para esta especie (De Carli, 2012)
fue insuficiente para poner a prueba la existencia de estructuracién genética, ya que sélo se
investigd para una region del gen citocromo oxidasa subunidad 1 (COI) de individuos
pertenecientes a localidades en el extremo sur de su rango de distribucion.

El gen mitocondrial de la region control resulta ser un marcador altamente polimorfico, ideal
para el estudio de estructura genética poblacional y se caracteriza por poseer regiones con tasa
de evolucion rapida (Machado Schiaffino et al., 2009), y ha demostrado ser Gtil para analizar
las relaciones de taxones que divergieron recientemente, como entre las poblaciones o
especies estrechamente relacionadas (Stepien y Kocher, 1997).

En este estudio se analiz6 la variabilidad genética del langostino P.muelleri en toda su area de
distribucion geografica mediante el analisis de un fragmento de ADN mitocondrial
correspondiente al extremo 5” del gen regién control (CR), con la finalidad de aportar
conocimiento de base acerca de su diversidad genética y diferenciacién poblacional, que
pueda ser utilizado para disefiar estrategias de manejo sustentable y conservacion.

MATERIALES Y METODOS

El area de estudio abarco el area de distribucidn geografica del langostino argentino, desde la
provincia de Santa Cruz (Argentina) hasta el estado de Rio de Janeiro(Brasil). EI muestreo de
ejemplares de langostino para su analisis genético se realizo a partir de las capturas obtenidas
por buques pesqueros comerciales en ocho estaciones de muestreo (Figura 1): cuatro en
Argentina: Sur del Golfo San Jorge (SG), Norte del Golfo San Jorge (NG), litoral de Rawson
(RW), Golfo San Matias (SM), Punta del Diablo en Uruguay (UR),y tres en Brasil: Rio
Grande do Sul (RG), Santa Catarina (SC) y Rio de Janeiro (RJ). A cada ejemplar se le registrd
sexo y estado reproductivo, longitud del cefalotorax (a 0,1 mm), y se conservo tejido
muscular del abdomen en etanol al 96% para la extraccion de ADN.

Para la extraccion de ADN total se utilizo el protocolo salino modificado a partir de Aljanabi
y Martinez (1997). Se amplificé un fragmento de ADN mitocondrial comprendido entre el
extremo 3’ del gen de ARN ribosomico subunidad 128, y el extremo 5’ del gen region
control, para ello se utilizaron los cebadores FOR690: 5’-GCTGCTGGCACAAATTTTAGC-
3’y REV1900: (5’-CCTTTTTCAGGCACTTCATT-3’ (San Martin Prata, 2017). La reaccion
en cadena de la polimerasa se llevd a cabo en un termociclador MultiGene™ OptiMax
(LabNet) segun especificaciones del fabricante (Taq Pegasus de PB-L, Quilmes, Argentina).
El protocolo de PCR consistié en una desnaturalizacion inicial de 94°C por 60 s; seguida de
42 ciclos de desnaturalizacion a 94°C por 10 s, hibridacion a 55°C por 45 s y una extension a
68°C por 75 s, seguido de una extension final a 68°C por 5 minutos. El producto de la
amplificacion fue analizado mediante electroforesis en gel de agarosa al 1% y purificados
mediante kit comercial de columna (ADN Clean-up de PB-L, Quilmes, Argentina). La
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reaccion de secuenciacion se realizé mediante electroforesis capilar automatica en laboratorio
Macrogen Inc. Korea.

La secuencia de CR fue confirmada por alineamiento con genomas mitocondriales completos
de especies de peneidos disponibles en la base de datos GenBank. Se realiz6 el recorte,
alineamiento y edicion mediante Geneious 10.2 (Kearse et al., 2012)y MEGA 7.0 (Kumaret
al., 2016), eliminando el segmento correspondiente al gen de ARNr 12S ubicado en el
extremo 5° del producto de amplificacion. Los analisis se realizaron en funcién de un
fragmento de 616 pb obtenido de 184 individuos. La diversidad genética (Hd), diversidad
nucleotidica (pi), numero de sitios segregantes (s), numero de haplotipos (h) y promedio de
diferencia de nucledtidos (k), test de neutralidad y demografia histdrica se calculo con
DnaSP5.0 (Librado y Rozas, 2009).

Se calculd el indice Fst (Wright, 1965) para analizar las diferencias genéticas de a pares entre
localidades utilizando Arlequin 3.5 (Excoffier et al., 2010). A partir de los valores de Fst entre
sitios, se agruparon y se realiz el analisis de varianza molecular (AMOVA) para probar
divisiones geograficas entre las muestras.

-7Q°0" -6Q°0" -50°0" -40°0°
S020 L Yat U
= U

*RJ
Brasil
*SC
Jﬂl‘}u Tatl¥al
*RG
Uruguay
*UR
Argentina
Océano Atlantico Sur
ADLN Fat el
J
Mar Argentino
*SM
*RW
*NG
*SG

Fdatdall fatdall
U R v

{ o, ISlas Malvinas (Arg.) . o

-70°0 600", -50°0 -40°0

Figura 1 — Sitios de muestreo de Pleoticus muelleri en el Océano Atlantico Sudoccidental (RJ: Rio de
Janeiro, SC: Itajai - Santa Catarina, RG: Rio Grande, UR: Punta del Diablo — Uruguay, SM: Golfo San
Matias, RW: Rawson, NG: Norte del Golfo San Jorge, SG: Sur del Golfo San Jorge).
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Para probar la hipdtesis de que todas las mutaciones observadas en los haplotipos son
selectivamente neutrales, se utilizo la prueba de Tajima (Tajima, 1989) y de Fu (Fu, 1997).
También se utilizo la prueba R,de Ramos-Onsins y Rozas (2002), que emplea la teoria de
coalescencia y se basa en el nimero de mutaciones Unicas (singleton), el nimero promedio de
diferencias nucleotidicas y el niUmero de sitios segregantes.

Para corroborar la hip6tesis de una expansion poblacional, se utilizd la distribucion de las
diferencias por pares entre las secuencias (mismatch), con los programas Arlequin 3.5
(Excoffier et al., 2010) y DnaSP (Librado y Rozas, 2009).

Se realiz6 un analisis de redes de expansion minima entre haplotipos, utilizando el método de
union por la mediana (Bandelt et al., 1999) implementado en el programa PopART 4.7.

RESULTADOS

Como resultado de la amplificacion de ADN gendmico de langostino Pleoticus muelleri con
los cebadores FOR690 y REV1900 se obtuvieron productos de PCR de aproximadamente
1200 pb. EI tamafio final de la secuencias para el andlisis, luego de su edicion y recorte, se
consensuo en 616 pb correspondientes a la region control y de buena calidad (Q>20), sin
incluir ningln gap.

La composicion nucleotidica del fragmento analizado indica que es una secuencia rica en A-T
(36,8 % de T, 11,6% de C, 44,1% de Ay 7,5% de G) como es usual en este fragmento para
varias especies de invertebrados.

Se observaron un total de 58 sitios variables. EI promedio de la diferencia en nucleétidos para
los ocho sitios de muestreo fue de 3,4 con valores que variaron entre 2,9 (SM) y 3,9 (SG). La
diversidad haplotipica (Hd) fue alta para todas las poblaciones, con un promedio de 0,938,
con valores que variaron entre 0,849 (RJ) y 0,983 (SC) (Tabla 1).

Tabla 1.- indices de diversidad genética de secuencias parciales del gen mitocondrial CR de
langostino, estimados para cada estacion de muestreo (n: nimero de secuencias, S: nimero de
sitios polimdrficos, h: nimero de haplotipos, Hd: diversidad haplotipica, SD: desviacion
estandar, pi: diversidad nucleotidica, Theta: desde S (Theta-W), k: nimero promedio de
diferencias nucleotidicas).

L - pi SD Theta  SD
Estacion Cddigo n S h Hd SD (109 (109 (109 (109

k
Brasil
Rio de Janeiro RJ 26 15 14 0,849 0,065 0,476 0,066 0,638 0,255 2,93
Santa Catarina SC 22 15 19 0,983 0,021 0,567 0,063 0,668 0,273 3,49
Rio Grande do Sul RG 26 22 18 0,942 0,034 0,573 0,060 0936 0,351 3,53
Uruguay
Punta del Diablo UR 29 14 17 0,916 0,040 0,519 0,060 0,579 0,231 3,19
Argentina
Golfo San Matias SM 100 8 7 0911 0,077 0473 0,065 0459 0,237 291
Rawson RW 28 16 17 0,950 0,024 0,494 0,045 0,667 0,261 3,04
Norte Golfo San Jorge NG 22 17 17 0974 0,022 0,625 0,064 0,757 0,303 3,85
Sur Golfo San Jorge SG 21 19 14 0933 0,040 0,638 0,065 0,857 0,339 3,93

Total 184 58 82 0,938 0,012 0,552 0,021 1,626 0,214 3,40

Todos los valores de Fst fueron bajos (Tabla 2), en quince de los veintiocho casos posibles de
comparaciones los valores fueron negativos, indicando que la variacion dentro fue mayor que
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la variacion entre sitios. Solo resultaron significativos los valores de Fst para los pares de
sitios Rio de Janeiro con Santa Catarina, Rio de Janeiro con Norte del Golfo San Jorge, Santa
Catarina con Punta del Diablo, Santa Catarina con Golfo San Matias y Santa Catarina con Sur
del Golfo San Jorge, pero los Fst resultaron levemente mayores de cero.

A partir de este resultado, se realiz6 un AMOVA entre los sitios Rio de Janeiro, Santa
Catarina, y el agrupamiento del resto de los sitios desde el sur de Brasil hasta el Sur del Golfo
San Jorge (SUR), que indico que la variacion dentro de las poblaciones contribuye con el
98,25% de la variacién total, y que no puede ser detectada ninguna estructura geografica
estadisticamente significativa.

Tablas 2.- Valores de Fst por pares de sitios de muestreo de secuencias parciales del gen
mitocondrial CR en el langostino argentino (sobre la diagonal se presentan los valores de P y
bajo la diagonal los valores de Fst, RJ: Rio de Janeiro, SC: Santa Catarina, RG: Rio Grande
do Sul, UR: Punta del Diablo, SM: Golfo San Matias, RW: litoral de Rawson, NG: Norte del
Golfo San Jorge, y SG: Sur del Golfo San Jorge, *: valores de p<0,05).

RJ SC RG UR SM RwW NG SG

RJ - *0,001 0,265 0521 0911 0,141 =*0,031 0,133
SC 0,067 - 0,188 *0,008 *0,030 0,061 0,768 *0,021
RG 0,006 0,009 - 0588 0,785 0,489 0593 0,466
UR -0,004 0,034 -0,048 - 0938 0,646 0,088 0,525
SM -0,037 0,033 -0,017 -0,027 - 0858 0,590 0,568
Rw 0,014 0,016 -0,002 -0,006 -0,023 - 0453 0,264
NG 0,037 -0,005 -0,006 0,017 -0,008 -0,001 - 0,145

SG 0,015 0,027 -0,002 -0,004 -0,009 0,006 0,012 -

Tabla 3. - Demografia historica, pruebas de neutralidad de Tajima (D+), Fu(Fs) Rosas-
Onsins y Rozas (Ry; p: por andlisis de coalescencia).

n Dr p Fs p R p

Rio de Janeiro 26 -0,885 0,19 -6,470 <0,001 0,083 0,09

Santa Catarina 22 -0,544 0,33 -17,015 <0,001 0,097 0,17

Al sur de Rio Grande do Sul 136 -1,954 <0,05 -81,101 <0,01 0,030 <0,01
Total 184 -1,999 <0,05 -34,262 <0,01 0,027 <0,01

Al realizar el agrupamiento de los sitios desde el sur de Brasil hasta el Sur del Golfo San
Jorge, los estadisticos de neutralidad Dt de Tajima y Fs de Fu resultaron ambos negativos y
significativos (D= -1,954, P<0,01; Fs= -81,101, P<0,01), al igual que considerando la
totalidad de la poblacién (D= -1,999, P<0,01; Fs= -34,262, P<0,01). Los valores negativos y
significativos indican una desviacion de la neutralidad, debido a un exceso de polimorfismo
de baja frecuencia.

Los test de neutralidad Dt de Tajima y Fs de Fu, fueron desarrollados para medir el efecto que
tienen los cambios demogréaficos de las poblaciones sobre las secuencias de ADN. Los
analisis mostraron que en los sitios RJ y SC, ambos test Fs de Fu y Dy de Tajima tuvieron
valores no significativos (Tabla 3), indicando que las mutaciones producidas no favorecen ni
desfavorecen al organismo y por lo tanto no se ejerce presion de seleccion sobre ellas.
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El analisis de la distribucién mismatch no mostrd diferencias significativas respecto a la
distribucion unimodal esperada para una poblacién que ha sufrido una expansion demogréfica
reciente (Figura 2, Tabla 4).
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Figura 2. - Distribucion de diferencias pareadas (mismatch) de secuencias de regién control
para P. muelleri(con linea solida se representa la distribucion esperada y con la linea punteada
la observada), para los sitios Rio de Janeiro (RJ), Santa Catarina (SC) y el resto de los sitios al
sur de éstos (SUR), y para toda la poblacion.

Tabla 4.-Analisis de distribucién de las diferencias por pares de secuencias 0 mismatch
(SSD: suma de cuadrados de las desviaciones, r:indice de irregularidad, p:valor de
significancia mayor que 0,05 para aceptar la hipdtesis de poblaciones en expansion, 6: teta
inicial, 6 teta final, = tiempo desde la expansion expresado en unidades de tiempo
mutacional).

SSD p r p & 6
Rio de Janeiro 0,0050 0,84 0,0126 0,99 0,000 6,52 4,4
Santa Catarina 0,0064 0,12 0,0363 0,11 0,000 3.41498 3,5
Al sur de Rio 0,0011 0,71 0,0136 0,75 0,017 18,05 3,9
Grande do
Sul(SUR)
Total 0,0013 0,55 0,0148 0,65 0,002 21,02 3,9

Para determinar el tiempo real desde la expansion poblacional se empled el valor de tau (7)
del CR, el cual fue de 3,9 (IC al 95%: 1,9-5,7). Considerando el tiempo generacional del
langostino de 2 afios y una tasa mutacional de CR para peneidos de 19%/millones de afios
(McMillen-Jackson & Bert, 2003), la estimacion del tiempo en el que se inicid la expansion
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poblacional fue de aproximadamente 8.000 (4.000 — 12.000) afios atras. Los valores de &y &
resultaron de 0,0(IC al 95%: 0,000-1,835) y 21,015 (IC al 95%: 7,907 — 245,712)
respectivamente, a partir de los cuales es posible estimar el tamafio efectivo de la poblacion al
inicio de la expansién (No) como 0,00 (IC al 95%: 0,00 — 3,92 x 10°), y actual (N;) como 4,49
x 10*(IC al 95%: 1,69 x 10* — 5,25 x 10°).

En la Figura 3 se representada la red de haplotipos para las 8 poblaciones estudiadas. Puede
apreciarse un fuerte flujo génico entre las poblaciones, por lo que no habria una agrupacion
por su localizacion geografica.

CONCLUSIONES

El conocimiento del grado de variabilidad y estructura de las poblaciones a partir del uso de
herramientas a nivel genético, en donde se emplean andlisis de ADN mitocondrial, han
permitido explicar las diferencias en los rasgos de historia de vida de las especies, las cuales
son observadas en caracteristicas como las tasas de crecimiento, la fecundidad, la abundancia
y distribucion espacial, factores que contribuyen a su capacidad de adaptacion a largo plazo,
la existencia y la resistencia a las perturbaciones antropogénicas y ambientales (Cao y Li,
2016). De ahi que su conocimiento y comprension resulten de importancia tanto para el
avance de la ciencia, como para planear estrategias de aprovechamiento y conservacion de las
especies y recursos genéticos.

La region control del ADN mitocondrial se utiliza a menudo en estudios de poblacion, debido
a su alto nivel de polimorfismo (Lee et al., 1995). Los elevados valores de diversidad
haplotipica (Hd) y moderados de diversidad nucleotidica (pi) observados en P. muelleri
(Tabla 1) han sido reportados en varias especies marinas. Esto se ha atribuido a la expansién
después de un periodo de pequefio tamafio efectivo de poblacion, ya que el crecimiento rapido
de la poblacion aumenta la retencidén de nuevas mutaciones (Avise et al., 1984, Watterson,
1984).

Dos factores diferentes, pero no excluyentes, podrian ser responsables de este bajo nivel de
divergencia: el flujo genético contemporaneo y el aislamiento reciente. Tedricamente, el flujo
genético a razon de unos cuantos individuos por generacion seria suficiente para evitar la
acumulacion de deriva genética significativa entre lugares geograficamente distantes (Hartl y
Clark, 1989).

Los valores diversidad haplotipica (Hd), diversidad nucleotidica (pi), e indices de neutralidad
(Dt, Fs y R,) para la region control indican que esta poblacion es estable con una historia
evolutiva larga o bien que es el resultado del contacto secundario entre poblaciones que
fueron aisladas geograficamente y que posteriormente sufrieron un proceso de expansion.

Los analisis de estructura genética de Pleoticus muelleri realizados para la region control,
dieron a conocer que hay una sola poblacion a lo largo de su distribucién, sugiriendo que las
diferencias estan dadas por variaciones dentro de las poblaciones mas no entre poblaciones.
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Figura 3. - Red de haplotipos de langostino argentino para las 8 poblaciones mediante median
joining (Bandelt et al., 1999). El tamafio de los circulos es proporcional a la frecuencia.
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El hecho de que exista cierta diferencia entre Santa Catarina con el resto de los sitios
muestreados, puede deberse a la existencia de un sistema oceanografico que actGa en el
Atlantico suroeste con la presencia estacional del Agua Central del Atlantico Sur (SACW),
dando lugar a la afloracion Cabo Frio, que se extiende desde los 23° a los 29° de latitud S
(Silveira et al., 2004), y la creacion de una barrera biogeografica conspicua en el Atlantico
Suroccidental (Santos et al., 2006). Esta masa de agua transporta un agua fria y rica en
nitratos hacia la costa (Acha et al., 2004), alterando las condiciones fisicas y aumentando las
concentraciones de nutrientes del agua (Valentin, 1984). Sin embargo, la region control al
presentar una alta diversidad haplotipica, muchos de los haplotipos se muestran con baja
frecuencia, dando un alto porcentaje de haplotipos unicos. Esto es debido probablemente a la
alta variabilidad de esta region del ADN mitocondrial sumado a tamafios poblacionales
grandes. Al no existir una barrera claramente establecida entre Santa Catarina y con
diferencias que son levemente significativas se puede decir que nos hallamos frente a una
poblacion panmictica, es decir, una comunidad de intercambio genético en la que existe
apareamiento aleatorio. Asi mismo, los indices de fijacion Fst no dieron cuenta de una
variacion significativa entre localidades, resultando en que esta especie no muestra un patron
de distribucion geografico selectivo.

Los resultados obtenidos a partir de la red de haplotipos son concordantes con los de Fst. Este
fendmeno puede ser comunmente atribuido a los altos niveles de flujo genético como
resultado de una gran habilidad de dispersién de las especies propias de ambientes marinos y
el hecho de que las areas marinas son habitats casi ilimitados y por lo tanto, tiene lugar un
constante intercambio de migrantes (Machado Schiaffino et al., 2011).

En algunas especies de peneidos, como es el caso de Fenneropenaeus chinensis, con el
estudio de marcadores mitocondriales como Region Control fue suficiente para establecer la
existencia de estructura genética (Zhang et al., 2012; Wanga et al. 2014). En otras, tales como
Litopenaeus schmitti, fue necesario el estudio de marcadores microsatélites para lograrlo
(Maggioni et al. 2003; Borell et al., 2004). Por esto, se pude decir que aunque las
poblaciones analizadas de P. muelleri no presenten una clara estructuracion genética con el
marcador mitocondrial utilizado, no quiere decir que no exista. Para corroborar estos
resultados y poner a prueba la existencia de diferencias entre los sitios geograficos analizados
se tendrian que estudiar marcadores moleculares que habitualmente presentan mayor
variabilidad, como los ya mencionados microsatélites de ADN nuclear.
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