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Resumen:

La vaquita, Phocoena sinus, es la Unica especie de cetaceo junto con el baiji, que ha sido
clasificada como criticamente amenazada por la IUCN World Conservation Union (UICN); también
el Gobierno de México la considera en peligro de extincion. Estas clasificaciones se deben a que el
tamafo de la poblacién de esta especie es muy pequefo y a que sigue disminuyendo debido a las
actividades humanas. La vaquita sufre una alta mortalidad incidental al enmallarse en redes
pesqueras. La estimacion mas reciente del tamafio de su poblacién es de 224 individuos, con una
pérdida del 18% anual. Para caracterizar la composicién genética de la vaquita, se secuencié una
porcién de la region control del ADN mitocondrial de 43 individuos colectados entre 1985 y 1993.
Todos los individuos presentaron una secuencia idéntica. A pesar de que se ha reportado
previamente una baja variabilidad genética para otras especies de cetaceos, esta ausencia absoluta
de polimorfismo en la regién mas variable del ADN mitocondrial es Unica.

Al considerar lo anterior, se utiliz6 esta especie como caso de estudio para evaluar el riesgo de
depresion endogamica en una especie naturalmente rara. Primero, se modelé la dinamica de la
deriva génica para el ADNmt, para determinar si la vaquita ha sido una especie rara histéricamente
y, por lo tanto, si este proceso de deriva ha moldeado la variabilidad observada actualmente. Se
modelaron dos historias de la poblacién posibles, que resultan en diferentes cantidades de
variabilidad genética: 1) el escenario de la fragmentacion y 2) el escenario del fundador. Se
simularon ensayos con diferentes historias de vida para 10,000 afios, seguidas por una contraccion
poblacional de 57 afios. Los resultados mostraron que las poblaciones se fijaron en los primeros
10,000 afios para un rango de abundancias posibles y para ambos escenarios.

La contraccién reciente de la poblacién no mostré pérdida alguna de la diversidad de haplotipos
para diferentes probabilidades de mutacion y en ningun caso hubo fijacién en los Ultimos 57 afios.
El modelo refuerza la hipétesis de que la vaquita es una especie naturalmente rara.

Se ha argumentado que la vaquita esta condenada a la extincién por depresion endogamica y que
por lo tanto cualquier esfuerzo para su conservacién resulta fatil.



Por lo tanto, se investigd la hipotesis de la sentencia. Se combinaron datos de la historia de vida de
la vaquita, de otros mamiferos marinos y de incrementos en mortalidad por endogamia, en
zoologicos, para evaluar si una reduccién en la tasa de crecimiento de esta marsopa es suficiente
como para llevarla a la extincion.. EI modelo demografico mostr6 que las tasas de crecimiento
pueden ser positivas 0 negativas dependiendo de la edad en la primera reproduccién, la razén de la
mortalidad de juveniles a adultos y el taxon utilizado como modelo para los cambios en los
parametros demograficos. En ninguno de los ejercicios se condena a la vaquita a la extinciéon por
depresion endogadmica. Esto lleva a recomendar, que las acciones encaminadas para su
conservacion no deben ser rechazadas por razones genéticas.

Actualmente, se esta continuando este trabajo sobre la variabilidad genética en esta marsopa
endémica, analizando loci de microsatélites. Se cuenta con mas de 20 cebadores para este efecto.
A pesar del hecho de que la vaquita es reconocida internacional y nacionalmente como una especie
criticamente amenazada, aun existen desacuerdos sobre los factores de riesgo mas significativos
para su sobrevivencia. Esta situacion ha retrasado las medidas apropiadas para su conservacion y
se estima que la poblacién sigue disminuyendo, lo que mantiene su estado de vulnerabilidad. Para
facilitar la toma de decisiones, se revisaron las evidencias para cada uno de los principales factores
de riesgo enmarca dentro de los resultados de los modelos anteriores. que podrian ser agentes
causales de la reduccién del tamafio poblacional. Estos son: (1) alteraciones del habitat, (2)
reduccion del desempefio de funciones vitales por elevadas concentraciones de contaminantes, (3)
mortalidad incidental en redes pesqueras. El analisis de estos factores se ha considerado, para
evaluar la reduccién de la eficacia biolégica por la reducida variabilidad genética y la depresion
endogamica.

e *E| presente documento no necesariamente contiene los principales resultados del proyecto correspondiente o la
descripcion de los mismos. Los proyectos apoyados por la CONABIO asi como informacién adicional sobre
ellos, pueden consultarse en www.conabio.gob.mx

e ** E| usuario tiene la obligacion, de conformidad con el articulo 57 de la LFDA, de citar a los autores de obras
individuales, asi como a los compiladores. De manera que deberan citarse todos los responsables de los
proyectos, que proveyeron datos, asi como a la CONABIO como depositaria, compiladora y proveedora de la
informacion. En su caso, el usuario debera obtener del proveedor la informacién complementaria sobre la
autoria especifica de los datos.
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INTRODUCCION GENERAL

La vaquita Phocoena sinus es probablemente |a especie aislada més rara y la menos conocida de las
marsopas (Silber, 1990; Vidaj, 1995). Actualmente se le considera como una de las dos especies de cetaceos
mas amenazada en la actualidad. De hecho, La Unién Internacional paralaConservacion delaNaurdeza (IUCN) enla
edicon revisada de su Red ligt of Threatened Species (n preparacion), en la cual las especies son clasificadas bajo
nuevos criterios para las distintas categorias de "amenazada', solo dos especies de cetaceos fueron
ubicadas en |la categoria mas "peligrosa’ (Critically Endangered): el baiji y la vaquita. Su extincion es probable

a menos que los esfuerzos de conservacion se incrementen substancialmente. LaU.SEndangered

Species Act también la considera como una especie en peligro de extincion y se le incluye en el
Apéndice 1 de la Convencion Internacional para el Trafico de Especies Amenazadas y en Peligro de Extincion
(CITES). El Gobierno de México la considera como una especie raray en peligro de extincion ;Villa, 1993).

La existencia de este mamifero fue desconocida para la comunidad cientifica hasta marzo de 1950,
cuando Norris y MacFarland (1958) colectaron y describieron, con base en un créneo, el especimen original
(holotipo). Desde su descripcion en 1958 hasta hace poco, era practicamente nulo el conocimiento que se habia
obtenido sobre su historia de vida, dinamica poblacional, ecologia N conducta (Slber, 1990; Vidd, 1990).
Recientemente, se ha ganado informacion sobre |a abundancia didtribucion e higoria de vida de este cetaceo dtamente
amenazedo (Gerodetteet d., 1993; Bar low et al., en prensa; Hohn et al., 1996).

Lavaguita es un animal sumamente dificil de estudiar y censar, debido a |as caracteristicas de su habitet (aguas
tarbidas), lafraccidn de tiempo que permanece en lasuperficiey su conductaevasivay timida, asi como por su formairregular y
desgud de emerger (Silber y Norris, 1991; Barlow er a., 1993). A pesar que estas dificultades complican hacer censos
poblacionales confiable, desde hace tiempo queda claro que se trata de una especie poco abundante. Barlow (1986),
Silber (1990), Barlow et al, (1993) y Gerodette et al., (1993) han estimado una poblacién menor a '500
individuos. Recientemente, Barlow et a (en prensa), llevaron a cabo e mejor censo poblaciona hadta la fecha El

tamarfio estimado de la poblacién es de224.

El rango de distribucion de la vaquita es ain motivo de discusion y permanece indefinido (Silber, 1090;
1991). Sin embargo, hasta donde las evidencias lo indican, parece ser que el rango historico y actual de
distribucion de esta especie, se encuentra limitado al alto Golfo de California: El Ultimo censo realizado en
verano de 1993, muestra que, probablemente, su distribucion se restringe exclusivamente al perimetro
occidental del alto Golfo (Gerodette et al., 1995) lo que aunado a otras evidencias indica que la vaquita es el

cetaceo marino con la distribucidén mas restringida (Brownell, 1986).



Recientemente se ha encontrado que |os nacimientos son altamente estacionales, de finales de febrero
a principios de abril, y producen crios en afios alternos. La distribucion de edad insolita (bimodal) , conunaausenda
de animdes entre lostres y seis afios (Hohn e d., 1996). En esta especie, una de las dos més pequefias entre los cetaceos
marinos, las hembras tienen una longitud mayor a la de los machos, 140.6 a 150 cm y 134.9 a 140 cm respectivamente
(Browndl e al., 1987; Hohn et al., 1996).

En cuanto a la region, se debe mencionar que el Golfo de California ha sido descrito como un area
,subtropical, muy fértil, con tasas de productividad primaria excepcionalmente aftas, es considerada como una
de las regiones més productivas dei mundo. Particularmente, el alto Golfo esunaregion que s caracteriza por su dta
concentracion de nutrientes, tipica de aguas muy ricasy volUmenes de zooplancton que exceden los valores reportados
para regiones de surgencia, como Costa Rica y PerG (Cummings, 1977; Farfan y Alvarez-Borrego, 1992).
Ademas e ato Golfo es una Urea importante de reproduccion, crianza y alimentacion para muchas
especies de importancia biologica (endémicas y en pdigro de extincion) y comercid (Waker, 1960 en Browndl, 1986;
Guevara-Escamilla, et al, 1973; Escobar y Arenillas, 1987). Recientemente ha sido declarada por su valor
biol6gico, en particular por la importancia de la conservacion de la vaquita, area natura protegida con carecter de
ResarvadelaBidsera(D.0. F., 10 de junio de 1993).



VARIACION GENETICA EN EL ADNmt DELCETACEOMAS AMENAZADO: LAVAQUITA
Phoooenus sinus (Norisy Mc Farland 1958).
2.1 INTRODUCCION

En generd, las especies de la familia Phocoenidae son vulnerables a las actividades humanas por sus habitos
costeros. En especial la mortalidad incidental y la degradacién de su habitat han forzado a sus poblaciones a tamafios
pequerios. Este es el caso particular de la vaquita., que probablemente nunca ha sido una especie abundante. Aunque
desde € siglo pasado sea han reportado especies de cetéceos en @ Golfo de California, no existen reportes comprobados
de vaquita (Brownell, 1983). EI mayor peligro para esta especie es la mortalidad incidental en redes pesqueras
(agalleras y de arrastre). Barlow et al (en prensa) estiman que se pierde cerca del 20% de la poblacion
anualmente, mientras que D" Agarosa (1995) estimé que esapérdidaes del 10 al 12% anua solo para el Golfo de Sta.
Clara, Son.

Debido a la herencia matrilineal y la ausencia de recombinacion del ADNmt, lo que lleva aque el tamafio
efectivo de los genes mitocondriales sea sélo un cuarto de los nucleares, es que este marcador genético es
particularmente apropiado para detectar o seguir eventos evolutivos en la historia reciente de las poblaciones. Dentro de
estos eventos se pueden considerar € efecto defundador o colonizacion de nuevos habitats y os cuellos de botella. Con
esto en mente se decidié secuendias la regidn més variable de esta molécula En este estudio se da a conooer la primera
informaci’n genéticasobrelavariabilidad genéticade estaespecie.

2.2 METODOLOGIA

Se colectaron muestras de pid de individuos muertos en actividades pesqueras entre 1988 y 1993. La mayoria de los
animales provinieron de la pesca riberefia del Golfo de Sta. Clara, Son., aunque s3 tienen muestras de otras

regiones que comprenden todo el rango de distribucion de esta especie (figura 1).

El ADN total (nuclear més mitocondrial) fue extraido de cada muestra utilizando métodos estandar tomo el
del fenol-clorofomo (Sambrooke et al 1989) y el del cetil-trimetil-bromuro de amonio a 2 % (CTAB:
CTAB al 2% p/v, 0.5 M NaCl, 20mM NaEDTA, 100mM Tris base, pH 8.5 - 9.0) seguido por purificacion
con cloroformo (J. Smith com. pers. Rhodes University, Dept. Microbioj, Grahanstown, 6140 South Africa, Oct.,
1994).



La reaccidén en cadena de la polimerasa o PCR, se llevd a cabo en cicladores térmicos Perkin
Eliner 9600 y 480, para amplificar una porcién de 400 pb del segmento hipervariable de la Regién Control
bajo las siguentes condiciones: precalentado a 90°C seguido por 35 ciclos a 94°C por 45 seg.; a 48°C por 1
min. y 72°C for 1:30 min para el 9600 y por 35 ciclos a 94°C por 2:30 min., 48°C por 2 min. y 72°C por
3 min. para el 480. En ambos casos al final de los ciclos se llev6 a cabo una extension de 5 minutos a
72°C. Se utilizaron diferentes cebadores o primers durantelas diferentes etapas del experimento: Thr, Thr2, Thr3, Dy B.
Los productos de la PCR fueron purificados por medio de Microcon 100 (Amicon Inc., Beverly, MA.,
USA,) y QlAquick (QIAGEN Inc. Chatsworth, CA., USA).

Cabe recordar las dificultades que se presentaron para secuenciar laregién control del ADNmt. Del
primer conjunto de 11 muestras Unicamente 6 se pudieron secuencias con los cebadores Thr, D y B.
Las restantes mostraron una serie de bases ambiguas que impidieron su determinacién. Con la
prevension del problema, aunada a la llegada de un nuevo conjunto de tejidos, se procedié a buscar la
manera de poder obtener secuencias limpias. En todos los casos se lograban obtener bandas claras e
intensas tanto en la extraccion como en la amplificacion. Sin embargo, las secuencias eran de calidad
muy pobre. Se llevaron a cabo varios experimentos para tratar de resolver este problema: controles
positivos con otras especies, diluciones 'frescas" de cebadores, modificacién de las condiciones de la
PCR (numero de ciclos y temperaturas de renaturalizacién), variacion en las concentraciones de MgCl,,
(1.5 - 5.0 mM). Finalmente se disefié una nueva serie de cebadores, la LB9 en el gen dei Cyt t, que permitio
secuencias a través de los genes tRNA Treonina y Prolina, para, posteriormente, disefiar dos cebadores
mas: Thr2 y Thr3. Al mismo tiempo se uso un PRIZM diferente ;FS). Se programaron nuevas condiciones para
la PCR. Primero, se amplificaron las muestras con Thr2 y B a 94" C por un rutinas: El tiempo de transicion, entre
la temperatura de renaturalizacion y la de extension, se prolong6 de 1 seg. a 1 min., hasta que alcanzé los 72" C
durante 3 min. Al final de los 35 ciclos se mantenia a 72" C durante 5 min. Aquellas muestras que no mostraron
bandas claras en el minigel, fueron reamplificadas con Thr3 y 8. Primero se probaron temperaturas de
renaturalizacion altas (56 C) y se fueron reduciendo hasta llegar a53° C. Asimismo, los tiempos se bajaron de 3

min. a 30 seg. La secuenciacion ciclica, y por lo tanto lasecuenciacion, sellevaron acabo con Thr3y D.

El resultado de los ajustes a la técnica original fue que todas las muestras dieron secuencias limpias.
Para ubicar la dificultad que representd secuenciar el ADNmt de la vaquita, cabe mencionar que se
secuenciaron 12 ballenas pilotos en tan solo 10 dias. Tiempo semejante esperdbamos para la vaquita d inicio de este

proyecto.



La secuenciacioén se llevo a cabo utilizando un secuenciador automaético de Applied Biosystenis 373A (ABI,
Foster City, CA). Las secuencias se obtuvieron en ambas direcciones (cadena L. y H) paratodas las muestras e

conservacion y fueron dlinedas a ojo por medio del software de ABI (SeqEd).

Un tercio de las muestras fueron secuenciadas por medios no automatizados por la Dra. P. Rosdl (UN H), as

COMO cuatro muestras mas.

2.3 RESULTADOS.

Se lograron secuenciar 400 pb de un total de 40 individuos, |0 que representa casi e 18 % dei tamario
poblé&cional, de acuerdo a la estimacion mas reciente (ver la seccion 2.1). No se encontré variabilidad alguna en
ninguna de las muestras, es decir, todas las secuencias fueron idénticas.

2.4 DISCUSION

En un esfuerzo por caracterizar la varigbilidad genética de la vaguita, se examinaron 400 pb de la Regién Control del
ADNmt. Esta seccion del genoma mitocondrial es la més variable y ha sdo utilizada con éxito en didintos estudios para
edimar la variabilidad genética de egpecies raras 0 amenazadas (ver Avise y Hamrick, 1996). En este estudio se
encontré que la variabilidad genética ‘9n las 40 secuencias analizadas de la Region Control es igual a cero.
Esta ausencia en la variabilidad contrasta con la reportada para otras especies de catéceos (Baker y PAumbi, 1996). Aun en
aquellos casos en que el numero de muestras fue pequefio, como en el caso de la marsopa de Dall,
Phocoenoides dalli, y de Burmeister, Phocoena spinipinnis (el pariente més cercano de la vaquita), se encontré

gue la variabilidad genéticay el nimero de haplotipos es mayor parala misma porcion del ADNmt.

Los resultados obtenidos son semejantes a los reportados por Rosel et al (1995) para la marsopa
comun Phocoena phocoena del Mar Negro. En este caso se obtuvieron las secuencias de nueve animales, de
las cuales siete fueron compartidas por siete animales. Las otras dos secuenciasdifirieron entred, y con las redantes
Sete, en una subdtitucion. La comparacion resultainteresante, pues d igud que la vaguita, esta poblacion se encuentraadaday no
hay indicacionesde flujo genético con la gran poblacion del Atléntico. Tampoco existen avistamientos confirmados
de marsopas comunes en las costas occidental y oriental del Mediterraneo. En el caso de la vaquita, no
existen reportes confirmados de esta especie a lo largo de las costas occidental y orientaj (del Golfo de

California. Probablemente todas las especies de focoénidos divergieron filogenéticamente hace dos a tres



millones de afios y se pudieron haber aislado entre hace tresy un millon de afios.

La variacién genética en las poblaciones esta en funcién de varios factores. Por un lado, del tamafio efectivo
delapoblacion (Ne }, es decir, el nUmero de individuos que contribuyen al resarvorio, genético delapoblaciony dgan
descendencia ala siguente generacion. Por d atro, |as poblaciones pequeias etén qujetas ala perdida o fijacion de dedlas debidaa
lesfuerzas dd azar, es decir, la deriva génica. El parametro mas dificil de evaluar es el N.., que toma en cuenta
la estructure poblaciond, variaciones en € tamafio poblaciond, variaciones en @ éxito reproductivo o desigual nimero de
hembras y machos que dejan descendencia (Hill y Allendorff, 1989). Como la vaguita e; una especie "nueva’,
apenas fue descrita a mediados de este siglo y no fue sino hasta 1987 cuando se identifico plenamente la
morfologia externa, evaluar si esta especie siempre ha tenido un tamafio poblaciond efectivo pegueiio o § ha sufrido un
cudlo debotdla essumamente dificil. Sin embargo, el hecho de que se conocia desde hace tiempo la presencia
de otros pequefio., cetéceos en d Golfo de Cdiforniay gue no hay evidencias histdricas queindiquen quela presencia de esta
especie estuviera al sur del alto Golfo (Brownell, 1986), sugieren que la vaquitano ha Sdo unaespecie abundante

enlahistoriareciente.

Urja pérdida significativa de la variabilidad genética requiere ya sea de una virtual extincién o de un
tamafio poblacional que se haya mantenido muy bajo durante un tiempo prolongado (Amos, 1'.96). Estudios
recientes con la anguila americana (Avise et a, 1986), el mirlo de aas rojas (Ball, 1988) y los bagres (Avise,
1987) han revelado niveles muy bajos de variabilidad genética. Esto ha sido atribuido a valores de N, muy
bajos. Ejemplos semejantes se dan con mamiferos marinos como lafocadefante (Hodzd et d, 1993), labalenafrancadd
norte (Scheeff et al., 19113) y el delfin de hector (Taylor et al, en preparacién). AUn més, €l N, en e largo plazo es
generalmente igual o menor al tamario real de la poblacién (N). Nunney (1991, 1993) indica que en términos
generales, para la mayoria de las especies, N, es de dos a tres veces menor €l valor de 14 (el tamafio poblacional
de los censos). Sin embargo Frankham (1995), en un estudio sobre d tamafio efectivo de la poblacion en 192 especies,
sefidaquelarazon de (N.IN) es mucho menor alas reconocidas previamente (Nunney, 1993 y Nunney y Campbd| (1993) y

gue lavariable mésimportante parareducir estarazon son fluctuaciones en € tamafio poblacional.

Por lo tanto la vaquita, que actualmente tiene un tamafio poblacional pequefio, debe tener un N muy
bajo y probablemente éste haya sido el caso durante la mayor parte de sus historia.

Una consideracion semgante se ha hecho para el chaca de Simien o lobo Etiope (Cavis Smends). que
probablemente sea e canido en mayor peligro de extincidn. No se encontrd variabilidad genética en 394 pares de bases

en ocho individuos (Gotteli et a, 1994) y solo se encontraran dos secuencias diferentes en muestras de museo de unapoblacion



nortefiayaextinta. Los autores sugieren que un tamafio poblaciona peguefio o en disminucion puede ser una caracterigica
de la evolucion reciente de este lobo, debido a una pérdida en hébitat adecuados como resultado de cambios climéticos durante
los eventos de la Ultima glaciacion y més redientemente debido a actividades humanas. Estos bgos niveles de variabilidad se
pueden deber a, 0 son consistentes con, un tamafio efectivo de poblacion en equilibrio de unos cientos de individuos
(Gottdlli op. cit.).

DEI mismo modo, s la vaquita es una especie reciente (desde € Pleistoceno), su baja vaiabilidad genética puede
deberse tanto a un evento de fundador como a un cudlo de botdla, resultado de los eventos del Pleistoceno. Desde su
descripcién, Norrisy Mc.Farland (1958) sugirieron quelavaguita erauna poblacion o especie rdictade una especie ancestrd que
cruzo @ Ecuador desde e Hemisferio sur, durante alguno de los muchos periodos de enfriamiento del Pleistoceno, y
quedd atrapada en & Golfo de California a medida que las temperaturas se elevaron. Se cree que el Golfo ha
funcionado como una trampa para especies templadas que mantienen poblaciones aidadas subtropicales en estas
aguas (p. §. Sebastes sp) (Norris y McFarland op. cit Escobar y Arenillas 1987). Este hecho se ve reforzado porque @ pariente
més cercano de esta especie es P. spinipinnis, que se encuentra en aguas occidentales y oriental es de Sudaméica (Nortisy
Mc. Farland, op. df., Rod et d, 1995).

El efecto en la heterocigosis de un evento semejante depende del tamafio minimo de lapoblacion y de latasa
de crecimiento delamisma. Si laduracion del cuello de botella es relativamente corto y € crecimiento rapido, entonces
la pérdida de variabilidad es pequefia. Si en cambio la duracion del cuello de botela es duradero por muchas
generaciones, la pérdida de heterocigoss es dgnificativa (Ne, 1987; Barton y Charlesworth, 1984), tos efectos de cuello de
botdlaen d ADNmt son muy extremos, por ser éta unamoléculamuy sensble alos cambios en tamafio poblaciond. Eo sedebea
dos agpectos por un lado d tamafio efectivo de las moléculas de ADNNit , que se pueden considerar como N; por el
namero efectivo de hembras, es mas pegueiio que € N, por un factor de cuatro (Brown et al, 1989; Moritz,
1994). Es decir, € nimero efectivo ¢ e genes (ADNmt) es un cuarto del de los nucleares, porgque los primeros
son heredados uniparentalmente y se cree que son homoplasmicos (n 'y no 2n). Por lo tanto, el tiempo de fijacion
para el ADNmt es menor que para los genes nucleares y la pérdida de variabilidad para este genoma, durante.
loscudlosde batdla, es més pronunciado (Harrison, 1989).

Este fendmeno en combinaciéon con un cuello de botella vicariante del Pleistoceno, un tamafio
efectivo poblacional de largo plazo o ambos, pueden explicar |a falta de variabilidad en la Regién Control del
ADNmt de la vaquita. El hecho de que el lobo de Etiopia también sea considerado como una especie

relicta del Plesitoceno, asi como que la probable formacion de la poblaciér de la marsopa comuan sea en el



mismo periodo, parecen apoyar esta alternativa. Asmismc, gpoyatambién d hecho quedd Plestoceno d presente sea
un tiempo suficiente como para perder la mayor parte de la variabilidad genética de una especie. Ademas, si se
considera lo sengble que esd Nealasfluctuaciones dd tamafio poblaciond y lardlacion tan esrechade ete parametro con la
variabilidad genética (Wright, 1969), posibles fluctuaciones del tamafio poblacioral en la historia de la especie
pueden resultar en una variabilidad genética abatida. Por otro lado un efecto de fundador, seguido de una
disminucién drastica del tamafio poblacional (cuello do, botella aunado a 1o mencionado anteriormente), bien

pueden explicar lavariabilidad genética { observada en P. Sinus)

La pérdida de variabilidad genética en una especie poco abundante siempre trae consigo implicaciones
(y preocupaciones) sobre la endogamia y sus consecuencias negativas, incluyendo la pérdida de la eficacia
biologica por la fijacion de alelas deletéreos. Sin embargo, si una poblaciér siempre ha sido pequefia,
existe la posibilidad de que las mutaciones recesivas letales hayan sido purgadas por selecciéon natural, al
momento de encontrarse en condicion homocigota (Lande. 1988; Avise, 1994; Pope, 1996). Esto puede llevar a

una bgja en la carga genética de las

poblaciones (Charlesworth y Charlesworth, 1987). Por lo tanto, la vaguita no debe ser predestinada a la
extincion por fatade polimorfismo en laregidn control del ADN mt. .

Es decir, no podemos establecer una linea directaentre la variabilidad genética en esta molécula de ADN, la
salud genética de la vaquita, una elevada endogamia y la depresién endogamica. Hay especies adaptadas a
una baja variabilidad genéticay endogamia, inclusive hay repor'es de poblaciones heterocigotas que sufren un
cuello de botella, pasan por un periodo de depresién endogamica y luego se adaptan a condiciones de

endogamia (Pope, 1996).

Es importante aclarar, por lo tanto, que €l efecto de la pérdida de la variacién genética en el éxito

adaptativo de las especies, depende de |a historia genética de laespecie en cuestion.

Es importante mencionar que existen una serie de gjemplos de especies que a pesar de haber sido reducidas
animeros minimos y poseer una bajisima variabilidad genética (nuclear y mitocondrial) se han logrado recuperar
en nameros. Particularmente notable es el caso del elefante marino (Mirounga angustirostris), que sufrid
un cuello de botella extremo, por sobreexplotacion en el S. X1X, del cual se recuper6 la poblacion a partir

de menos de 30 individuo;;. Actualmente, la poblacion de la foca elefante se estima en cerca de



12,000 individuo; y no se detectd polimorfismo de dozimas en 60 loci y en  ADN mitocodria fue muy limitado, tres
sitios polimérficos y dos haplotipos (Bonner y Selander, 1974; Hoelzel et al, 1993). Es importante sefialar

gue el sistema de apareamiento de esta especie haria més dificil su recuperacion (N, muy bgjo por sstemade harem).

No cabe duda de que existe una preocupacion generalizada en cuanto a de que la variabilidad
genética es fundamental para la sobrevivencia a largo plazo de las especies, por eiemplo es su importancia en la
adaptabilidad de las especies a los cambios ambientales. A corto plazo, sn embargo, los agpectos demogréficos por tamafio
poblaciond pequefio (efecto Allee) como tasa de crecimiento, factores ambientales y conductuales, entre otros,

pueden presentarse por sobre |os genéticos (Burgman, 1993; Lande 1987). En el caso de lavaquita €

aspecto demografico que puede estar comandando, en el corto plazo, sus esperanzas evolutivas es la
mortalidad incidental en redes de pesca ( "La variabilidad genética no es importante si la especie se extingue
Lande, 1987). Es decir, la tasa a la que la vaquita puede desaparecer por mortalidad incidental, 20% anual,

supera a la tasa debida a la acumulacion de mutaciones del etéreas en una poblacion.

Hadmn et al (1996) en su trabajo de historia de vida de vaquita sefialan que es capaz de presentar una tasa
de crecimiento positiva. Por lo tanto si se elimina la mortalidad incidental la poblacion puede presentar un
crecimiento. Aun mas, si la vaquita recupera su tamafio poblacional, la recuperacion genética puede
restablecerse por mutacion. Esto mantendra el potencial adaptativo de la vaquita. Otro aspecto importante es €l
cambio ambiental. La interrupcion del flujo del Rio colorado y sus efectos a largo plazo debe ser
evaluada particularmente ahora que se ha reportado dentro de la dieta |la vaquita especies no sélo estuarinas
sino también an&dromas. Sin embargo, hasta que no se cuantifiquen estos cambios, se debe considerar que la
vaquita estd amenazada inmediatamente por la mortalidad incidenta en redes pesqueras, tanto agdleras como de

arrastre.



3. MICROSATELITESY VARIABILIDAD GENETICA: EFECTOSDE LA ENDOGAMIA EN LA RECUPERACION DE
LAVAQUITA

3.1 INTRODUCCION

S existe un debate sobre la importancia de la endogamia en la sobrevivencia o extincion de las
poblaciones pequefias, en cambio no hay duda de que la endogamia puede reducir la tasa de crecimiento
poblacional. Ralis y Ballou (1991) mostraron que la mayoria de. los ungulados y primates mantenidos en
cautiverio, mostraban un incremento en la mortalidad juvenil cuando se presentaba la endogamia. Este decremento
es provocado por la presencia y exposicion de aelos deletéreos recesivos, a ser heredados alelos idénticos por
descendencia (AID). A pesar de que alelos deletéreos o letales son comunes en el genoma de la mayoria de los
individuos, la probabilidad de heredar AID de ambos progenitores es muy rara en poblaciones grandes.
Poblaciones cuyo tamafio ha sido historicamente pequefio, han tenido la oportunidad de purgarse de estos
alelos o carga genética, debido a que en estas poblaciones los individuos tienen una probabilidad mayor
de heredar AID y estos individuos serian fuertemente seleccionados en contra o0 negativamente. El caso
contrario sucederia en las poblaciones mayores, pues la probabilidad de heredar dos AID deletéreos es muy baja.
Por |o tanto, una poblacion que sufra una reduccion drastica del tamarfio poblacional o cuello de botella, tendra
mas probabilidades de sufrir un incremento en la mortalidad debido a la endogamia, que una poblacién que
"naturalmente” ha sido pequefia. Aun poblaciones que han sufrido una reduccién rapida, pueden tener suficiente
tiempo para purgarse de alelos deletéreos, antes de extinguirse. Generalmente esta purga puede darse en el

transcurso de pocas generaciones (Hartl, 1989).

Aunque en general es poco lo que se sabe sobre la historia de vida de |a vaquita, recienternente Hohn et al
(1996) han aportado datos interesantes. En el capitulo anterior se reportd I'a nula variabilidad genética en la porcion
mas variable de la Region Control ddd ADNmt, y las dificultades para "enganchar" estos resultados con
efectos de depresion endogérr ica. En este capitulo se sefiala que la variabilidad genética en el ADN
nuclear, evaluada por medio de microstélites, presenta el mismo resultado que con ee ADNmt. Por lo tanto, todo
parece indicar que la variacion genética en esta especie se encuentra altamente reducida. en ambos genomas. Con
base en estos resultados, en el presente capitulo utilizamos modelos demogréficos para explorar si, dado
lo que se sabe hasta ahora de la vaquita, cualquiera de las dos hip6tesis siguentes puede ser rechazada: i) Dado

gue se elimine lea mortalidad incidental de esta especie, 10s efectos de la endogamia no causaran la extincion, y



dada la misma condicidn ii) los efectos de la endogamia si causaran su extincion. Utilizamos los pocos datos
accesibles de la vaguita, junto con las tasas de sobrevivencia para otros mamiferos marinos, asi como los
efectos de la endogamia en la sobrevivencia de juveniles de especies de mamiferos en cautiverio, para
explorar los rangos de los efectos posibles para el crecimiento de la poblacién, incluyendo los de la endogamia,
partiendo del hecho que degjan de actuar los agentes causales de la reduccién de la poblacion de vaquita. A saber,

la pesca con redes agalleras.

3.21113TAIRAS.

El procedimiento con microsatélites es semejante a descrito para amplificaciones de segmentos dd ADNNt, por
medio de la PCR, y que s2 mendond anteriormente. En este caso, los cebadores se disefian para que reconozcan las
secuencias conservadas que flanquean las repeticiones en tanques. Se probaron cinco cebadores, de los cuales tres
dieron los mejores resultados (amplificaron y se pudieron determinar los alelos). Los cebadores optimizados para eval uar
lavaribilidad genética de lavaquitafueron: EV 37, EV 94 Y EV 104. Paralograr esto, se jvariaron las concentracionesdelos
cebadores (10y 5 microM) y las condiciones de laPCR.. No se congderd dterar la concentracion de MgCl 2, pues se megoraron los
resultados cambiando lastemperaturas y los tiempos de la PCR.

las condiciones inicides fueron: 35 ciclos, diez de los cuaes se llevaron a cabo a 93" C durante un minuto
(desnaturalizacién); 48" C por un minuto (renaturalizacion) y 72° C por 50 seg. (extensién). Los 25 ciclos
restantes se corrieron a 90 C durante 45 seg.; 55 C por un minuto y 73° C. Los productos amplificados se
corrieron en un gel de Nusieve a 4% o en uno de agarosa al 2%, para comprobar su amplificacion y determinar

su dilucién para cargarlos en un gel de acrilamida, en un secuenciador automatico (ver capitulo anterior).

Poisteriormente, se llevd a cabo una PCR de touchdown (que permite a los cebadores iniciar laextensgony
multiplicacién aln S su secuenciaen no corresponde a la dd templete) en el cual sin bajé un grado centigrado la
temperatura cada tres ciclos (de 58" C a 49 C), para volverlaasubir a56 C. Hubo una amplificacion pobre con
esta técnica. Los tiempos para la renaturalizacion y la desnaturalizacion fueron de 45 seg. Se opté por
mantener las mismas temperaturas pero con tiempos més cortos (30 seg.). Mejoraron las amplificaciones para
los EV 37 y 94. Sin embargo las corridas en el autosecuenciador fueron pobres. Inmediatamente se intentd una
amplificacion de touchdown con un método diferente: 95° C 60 C 'y 72" C parabajar a4:i C (112" C cada cielo)
y posteriormente para volver a subir a55 C. En este caso la duracion total fue de 30 ciclos. Posteriormente, se

llevaron a cabo amplificaciones iniciando con temperaturas de renaturalizacion més atas: 59° C y se fueron



bajando a la tasa de un grado centigrado cada amplificacion. Esto se hizo con el fin de determinar la
temperatura méxima de renaturalizacion. De esta forma se determind que 57" Cy56 C. eran |las temperaturas
mas indicadas. Esto se Ilevé a cabo con el fin de optimizar los resultados del autosecuenciador (iminar los

picos anteriores, en € cuarto informe parcid).

Asi, se llevaron a cabo las amplificaciones con una temperatura inicial de 56 Cy sebajé a 4+i C
para volverla a subir a 57 C.De nuevo se utiliz6 el método de bajar |a temperatura de renaturalizacion ala
tasa de un grado centigrado cada tres ciclos. Esto mejord notablemente los resultados, principalmente con el EV94
y el EV37. Sin embargo, este Ultimo cebador funciond practicamente igual de bien con el primer método de dos
grupos de ciclos y cambiando las concentaciones de |os cebadores de 10 microM a 5 microM. También se
corrieron muestras de Phocoenoides dalli, pariente cercano de la vaquita (Familia Phocoenidae), para comparar €

polimorfismo obtenido mediante |os cebadores empleados.

Posteriormente, se cred un modelo que explora los rangos posibles para las tasas de nacimientos, de
sobrevivencia, edad méxima, edad a la primera reproduccion (AFR), intervalo entre nacimientos y reduccién de
la sobrevivencia en el primer afio debido a la endogamia. Los parametros demograficos se utilizan en una
matriz de Leslie (Caswell, 1989) para calcular la tasa de crecimiento poblacional (r). Si asumimos un

crecimiento exponencial (ec. 1), entonces unapoblacion declinarahagtalaextincions r <O.

N1+1 = Nt ert (1)

Donde N = abundancia, t = tiempoy r = tasade crecimiento poblaciond.

Una muestra de 56 vaquitas reveld un intervalo entre nacimientos de dos afios. No se encontraron
animales entre las edades de 3 y 6 afios, lo que complica la estimacidn de la edad a la primera reproduccion. Ningan
animal menor a tres afos estaba maduro y todos aguellos mayores de seis si 1o estaban. Por lo tanto se examiné
la AFR entre estas dos edades, 3y 6. El animal mas viejo fue de 21 afios. Pero debido a que la poblacién de
vaquita ha estado sujeta a altas mortalidades por actividades pesqueras durante varias décadas, es dificil

considerar que esta edad represente la verdadera edad més vigja. Por |o tanto se utilizaron edades d s 20 a 25 afios.

Uno de los problemas més graves para modelar poblaciones de cetaceos es que se desconoce la tasa

de sobrevivencia. La vaquita no es la excepcion. Estimaciones de esta tasa para juveniles y adultos, existen solo



para orcas (Orcinus orca, adulto (sa) = 0.99, primer afio (spa) = C.96, razén de primer afio a adulto (spa/sa) = 0.96)
y tursiones (Tursiops truncatus, adulto (sa) = 0.96, primer afio (3pa) = 0.80, razdn de primer afio a adulto (spalsa) = 0.83;
Wdls y Scott, 1993). Ambas especies son més longevas y tienen mayores intervalos entre nacimientos que la
vaquita. Los pinnipedos tienen crias anualmente y representarian la opcion mas pesimista como patron de
vida para vaguita (Ilobo fino Callorhinus ursinus: adulto (sa) = 0.110, primer afio (spa) = 0.67, razén de primer
ano a adulto (spa/sa) = 0.75; Barlow y Boveng, 1991). Dada la edad més avanzada y € intervalo entre
nacimientos, la sobrevivencia de los adultos debe ser mas semejante a la de los tursiones y la razén de
sobrevivencia (spa/sa), debe ser intermedia entre las dos Ultimas. Por 1o tanto se examinan los siguentes
rangos: tasa de sobrevivencia de adultos 0.9 a 0.96 y larazon de la tasa de sobrevivencia del primer afio ala edad
adultade 0.75 a0.85.

Ralls y Ballou (1983) resumen los cambios de sobrevivencia para poblaciones de 16 especies de
ungulados y 16 de primates en cautiverio. La mayoria de ellas presentan un fuerte incremento en la
mortalidad, con la endogamia, aunque algunos (inclusive con una muestra grande, por ejemplo, de
chimpances) no muestran este aumento. Como endogamia, estos autores consideraron cualquier probabilidad de
gue los alelos pudieran ser idénticos por descendencia, de acuerdo a los pedigris de cada especie. Los individuos
fueron considerados como endogamicos o no endogamicos (no intentaron relacionar la mortalidad con
ningun coeficiente de endogamia). La mayoria de las poblaciones son sumamente pequefias, de modo que los
incrementos reportados deben ser considerados como casos extremos. En la tabla 1 se: muestran los valores
promedio para los distintos taxa. Las poblaciones de primates son generalmente mas pequefias que las de
ungulados y pueden, por lo tanto presentar cierta cantidad de endogamia, 10 que es consistente con el bajo
incremento en mortalidad el primer afio. En principio esto podria ser méas consistente con la vaguita que es
naturalmente rara, sin embargo se considera un rango completo de |os efectos de la endogamia, que se muestran en la tabla
1, paranuestro analisis.

Tabla 1 Tasas de mortalidad media no ponderada en el primer afio para aimales en

cautiverio.
MORTALIDAD MORTALIDAD PORCENTAJE DE
MEDIA SIN MEDIA CON INCREMENTO
PRIMATES 0.295 0.498 69
UNGULADO 0.216 0.543 151

AGRUPADO 0.256 0.521 103



3.3. RESULTADOS

El resultado més sorpresivo fue no encontrar polimorfismo en @ genoma nuclear con los cebadores utilizados. Se
identificaron tres alelos, uno por cebador: para el EV37 de 178 pb; con el EV94 de ~ 210 pb y con el EV104
de 152 pb (figuras 2a - 2c). En las muestras de la marsopa de Dajj los tres presentaron polimorfismo. En

muestras de marsopa comun también (Valsecchi y Amos, 1996).

Dados estos resultados, que pueden indicar elevada endogamia, se procedié a modelar los efectos de la
endogamia. En las figuras 3a - 3d, se muestra la tasa de crecimiento poblacional con diferentes niveles de
endogamia para razones constantes de sobrevivencia del primer afio a adulto (0.80), una edad maxima de 25
afos y diferentes valores de AFR. Unicamente se consideraron valores para escenarios biol 6gicos plausibles.
No se considerd biologicamente plausible que una especie tenga un crecimiento poblacional, en ausencia de
efectos de la endogamia, <0.01. Muchas de las combinaciones de baja sobrevivencia de los adultos (0.9), alta
AFR (6) y baja spa/sa (0.75), produjeron tasas de crecimiento negativo y por lo tanto fueron consideradas
bi ol 6gicamente poco probables. Como es de esperarse, una baja AFR resulta en una tasa de crecimiento mayor que
puede tolerar mejor una reduccion en la sobrevivencia de primer afio. La razén spa/sa tiene un efecto mayor en
la habilidad de la especie para tolerar la depresion endogadmica. En las figuras 4a - 4¢ se muestra claramente
este efecto para una AFR constante (5) y una edad méxima de 25 afos. Por gjemplo, para la tasa mas alta del
efecto de la endogamia (incremento de 150 %), el porcentaje de tasa de sobrevivencia de adultos conr > 0
va de 50 %, con una razon = 0.85, a 0 % cuando la razon es de 0.75. Esta informacion se resume en la tabla 2
(no se da informacién para las diferentes edades maximas, ya que este pardmetro tuvo un efecto despreciable en los

resultados).

Tabla 2. Rango de porcentajes para tasas probables de sobrevivencia de adultos cuando r>0 (i.e.
efectos
r>0 (i.e efectos ole la extincion

de la endogamia causan la extincion).
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3.4 DISCUSION

Parece sorprendente que los cebadores utilizados no hayan detectado  polimorfismo.
Varias razones se condderaron para  sdeccionar a  los microsaélites como  marcadores
genético,, y particularmente a los EV37, 94 y 104. En cuanto a estos, se seleccionaron por
haber sido polimoérficos en la marsopa comin y en la de Dall, especies emparentadas con la
vaguitaa. En cuanto a los microsatélites, la razon para seleccionarlos radica en e enorme
nimero de addas que s puede resolver con estos marcadores genéticos, lo que los hace
particularmente  atractivos para investigar cuellos de botdla y flujo génico (Scribner et 4,
1994). En ede sentido los resultados obtenidos con d ADNmt concuerdan perfectamente con
lo encontrado con los microsatélites. Ademas la faclidad de uso s combina con la
conservacion de las secuencias que flanquean las repeticiones en tandem, lo que permite que
un grupo de cebadores disefiados para una especie, amplifique loci homdlogos en especies
emparentadas  (Schlotterer et al., 1991; FitzSmmons et al., 1995, Valsecchi y Amos, 1996).
Ejemplos en este sentido se han reportado para primates, canidos, artiodéctilos y teledsteos
(ver  Dutton, 1995). Particularmente esta conservacion en cetaceos ha Sdo  gprovechada
Cebadores  diseflados para agunos odontocetos (ballenas dentadas, masopas y  defines),
fueron polimorficos no solo para otras especies de odontocetos, sino también para especies
del otro :suborden de cetaceos, los misticetos o ballenas barbadas (Schlotterer et a/., 1991; Vasecchi y Amos,
1996) lo que indica conservacion 'de loci de microsatélites polimorficos sobre un periodo de 35 a 40 millones de afios
(Schlotterer et a/., 1991). Mas espectacular, en este mismo sentido, es lo reportado por FitzSimmons et al. (1995),

para especies de tortugas a través de cas 300 millones de afios de evolucién divergente.

Por otro lado, las tasas de mutacion para estos marcadores pueden ser muy altas, superiores a 10° por

generacion (Slatkin, 1995). Probablemente el mecanismo por medio del cua seforman alelos de tamafios nuevos



sea el slippage intra-alélico de la polimerasa. El strand slippage también puede ser otra fuente de variacion, para
el nimero de repeticiones dentro dei un microsatélite (Schlotterer y Tautz, 1993; Weber y May, 1989 en
Dutton, 1995). Debido a esto (elevada tasa mutacional y dippage) los microsatélites tienden a presentar un gran
namero de alelas y elevada heterocigosis. Todo |o anterior, méas el hecho de que probaran ser polimérficos
para especies emparentadas con la vaquita, apoya plenamente la seleccion de estos marcadores genéticos para el
estudio de esta especie. Sin embargo, no es poshble consderar que esta sea la vaiacion genéica en P. sinus,
probablemente ni para estos cebadores. Es decir, es dificil imaginar una variabilidad de cero y més aln en un marcador con las
tasa (le mutacién de los microsatélites, la cual permitiria la aparicion de variantes en unas cuantas
generaciones, aln si el tiempo generacional fuera de entre cuatro y siete afos. EI modelo evolutivo
propuesto para el proceso mutacional de los microsatélites, ha sido el de stepwise ((Kimuray Ohta, 1978;
Valdés et a/., 1993; Shriver et al, 1993). Aunque éste fuera el modelo y no el de alelos infinitos, no explicaria
la ausencia absoluta de polimorfismo por convergelcia (Nei, 1987). La primera explicacion es que haya una
mala determinacién de individuo:; heterocigotos y estén siendo clasificados como homocigotos. Esto se daria si
en la poblaciér fuesen comunes los alelos nulos, los cuales se sabe ocurren en microsatélites (Bruford y
Wayne, 1993). Estos se pueden presentar por modificaciones (por ejemplo, supresion de pb) de las regiones
que flanquean los microsatélites y coincidir con los sitios donde se sientan los cebadores. Los procesos que
afectan a las peguefias poblaciones, como a la de la vaquita, podrian modificar estas secuencias. Para evaluar
la presencia de estos alelos, sabia necesario detectar algunos heterocigotos por cebador y cuantificar el exceso
de homocigotos. También por estudios de "no herencia" o falta dé herencia de alelos de |os progenitores en
su descendencia. Ninguno de estos estudios es posible bajo las circunstancias en que se encuentra la
informacion sobre la vaquita. Por lo tanto se debe tomar co i muchisima precaucion la deficiencia de
heterocigotos, asi como comparaciones de esto entre poblaciones. Un indicio indirecto al respecto, es que
hubo muestras que no amplificaron con unos cebadores y si con los otros (por ejemplo, cuatro muestras
que no amplifica'on con EV37 si o hicieron con el 94). Una idea que se esta planeando llevar a cabo con estas
muestras, es la de ir bgjando la temperatura de renaturalizacion (a partir de 46 C), a la inversa de lo que se hizo para
detectar la maxima temperatura de renaturalizacion. Esto con laideade ver S se logra detectar la presencia de otro

aedo, gue por mutacion en d sito derenaturdizacion no se detecte atemperaturas més altas.

Una segunda explicacién, que no se contrapone con la anterior, es que € nimero de cebadores debe ser
incrementado. El costo de este paso es alto. Sin embargo, se planea consegui mas cebadores y continuar con
esta parte del trabajo. Tamizar el genoma nuclear en busca de microsatélites especificos para vaquita seria

ideal, sin embargo el costo en tiempo y recursos de esta técnica, es muy elevado y en un futuro se



puede pensar en esta alternativa.

Lo que esta claro, es que ambos genomas (mitocondrial y nuclear) presentan una muy baja variabilidad
genética. A partir de este trabajo y del ejercicio del modelo, dado el conocimi€'to que se tiene en este
momento de la vaquita (variabilidad genética, historia de vida y tamafio poblacional), de la historia de vida de
otros mamiferos marinos y efectos de la endogamia en la sobrevivencia del primer afio de vida para mamiferos
longevos, parece dificil concluir sobre el efecto de la endogamia en la poblacién altamente amenazada de vaquita.
Es decir, se rueden rechazar ambas hipétesis. que la endogamia causara ciertamente la extincion y que la endogamia no
causara la extincion. Dado lo que si se sabe, los efectos de la endogama en la vaquita no son conocidos o
predecibles. Es posible especular en términos de cual es el escenario més probable. Es muy poco factible que esta
especie tenga una historia de vida semejante a los lobos de piel fina, en los cuales la spa/sa = 0,75 y la
sobrevivencia de los adultos = 0.90. Asimismo, es dificil pensar que los efectos de la endogamia sean tan
severos piara € taxdn exégamo (outbred) de los ungulados, que sufrié un incremento de 150% en |a mortalidad
durante el primer afio. Lo mas probable es, entonces, que P. sinus se encuentro en el rango intermedio de los
pardmetros examinados. Un examen de la tabla 2, puede sugerir que la endogamia no lleve ala vaquitaala
extincion, aun en el caso de que estas tases elevadas sean reales. Ciertamente se puede concluir que no es posible
proyectar que la va quita se extinguiria por endogamia, si dejan de operar los factores causales, es decir, aln s se
evitarala mortalidad en redes agalleras y de arrastre. Como ya se menciond en el capitulo ;anterior, casos como
el del elefante marino (a pesar de que su spa/sa sea mas parecida a la del lobo de piel fina del norte)
indican que poblaciones llevadas casi a la extincion pueden recuperase. Otro ejemplos pueden ser el de
la ballena gris, la ballena cabeza de arco, la balena franca del sur y la nutria marina (IWC14810SI1UCN).
También son notables los ejemplos de poblaciones fundadas por un nimero pequefio de individuos que actua mente

han incrementado sus pobl aciones notablemente (ver Avisey Hamrick, 1996).



Condudones

1. Mediante el andlisis por secuenciacion de la Region Control del ADNmt, en 40 especimenes de Phocoena

sinus, No e encontrd ningunavariacion gendtica.

2. No se detecté ningun polimorfismo en el ADN nuclear, mediante el analisis de microsatelites,
empleando la serie de cebadores EV37 (N=18), EV94 (N=15) y EV104 (N=15), a pesar de que estos fueron

polimorficos en dos especies emparentadas con la vaquita (Ia marsopade Dajj y la marsopa comun).

3. Seidentificaron tresaelos, uno por cebador, de 178 pb, 210 pby 152 phb, respectivamente.

4. La nula variacion genética en ambos casos, puede deberse a un efecto de fundador, un cudlo de

botella, 0 ambos, combinado con un peguefio tamafio efectivo de lapoblacion (Ne).

5. El exceso de homocigotos detectado por medio de microsatélites debe considerarse un resultado

preliminar e interpretarse con precaucion, pues puede deberse a la presencia de aelos nulos no detectados.

6. Es necesario probar una serie mayor de cebadores para el estudio de variacibn mediante
microsatélites, para poder estimar e polimorfismo del genoma nuclear. Para lograr esto, se requiere Je la
elaboracion de nuevos cebadores o realizar un tamizado del genoma en busca de marcadores especifico para

vaguita.

7. Los datos genéticos obtenidos en este estudio, refuerzan la conclusién de los trabajos realizados
relativos a la estimacion de abundancia, en cuanto a que el tamafio de la poblacion es pequefio. Los datos
también permiten concluir que el tamafio efectivo de la poblacion asimismo es pequefio. Cualquier intento

para modelar la historia evolutiva de la especie es vano, ante e valor nulo de variabilidad genética.



Con lainformacién genética'y demografica con que se cuenta hasta el momento, no es posible condenar a
lavaguitaalaextincion por endogamia, como ha sido sugerido en diversosforos. Existen ejempl os bien documentados de
especies que han recuperado sus tamafios poblacionales y salud genética, aun habiendo sufrido reducciones mas
drésticas que por la que atraviesa la vaquita. El ejemplo mas claro es el del elefante marino Mirounga
angustirostris. Por lo tanto, el resultado obtenido en este estudio no es antecedente de la desaparicion de la
especie en cuestion sempre y cuando |os agentes causdes de la reduccidn del tamafio poblacional sean suspendidos

(redes agalleras y de arrastre actuando en el Alto Golfo de California).

Los estudios demogréaficos y genéticos coinciden en sefialar que se trata de una poblacion
extremadamente pequefia. De la teoria de |a Biologia de Poblaciones se conoce que los procesos a azar cobran
mayor importancia en la definicion de la historia evolutiva de la especie, a medida que su tamafio disminuye.
Por lo tanto, es fundamental procurar la eliminacién de cualquier actividad que modifique el pardmetro de

mortalidad total que vaya mésalla{lelamortdidad natural delaespecie.
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Fig 3b. Tasa de crecimiento poblacional con diferentes niveles de mortalidad por
endogamia AFR (Edad de la primera reproduccion) = 4 afios edad maxima 25 afios y razén

de la sobrevivencia al primer afio entre la sobrevivencia de adulto (spa/sa) - 0.8
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miento poblacional con diferents niveles de mortalidad por endogamia AFR

(Edad de la primera reproduccion) = 5 afios, edad méxina 25 afios y razén de la sobrevivencia al primer
afio entre la sobrevivnecia de adulto (spa/sa) = 0.80
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Hg 4a Efecto dela depresion endogamica paa dferentes razones (spa/sa) AFR (Edad de la primera

reproduccion) = 5 afios, edad maxima 25 afos y razén de la sobrevivencia al primer afio entre la sobrevivnecia de

adulto (spa/sa) 0 0.75. con este valor latolerancia a la depresion endogamica es muy baja



AFR = 5, OLD = 25, RATIO = .80

)

< 0.08 -
i 0-04 et
P e———

2 0.04 R

T -0.08

E-0.12

2 -0.16 | - -

© 09 091 092 093 094 095 096

ADULT SURVIVAL

-+ MORTALITY INCREASE = 50%
—— MORTALITY INCREASE = 100%
—= MORTALITY INCREASE = 150%

Fig 4b. Efecto de la depresion endogamica pra diferentes razones (spa/sa). AFR (edad de la primera
reproduccién) = 5 afos, edad maxima 25 afios y razén de la sobrevivencia al primer afio entre la

sobrevivencia de adulto (spa/sa) ' 0.80. Notar a partir de este valor el incremento de la sobrevivnecia.
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