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PROBLEMA : Falta de marcadores genéticos en especies
objetivo

Estudio de

allas

Estudio de
edad

Comunidad

¢ COmo obtener esta informacion?
Empleando marcadores genéticos (mitocondriales y nucleares)



Plataforma para la obtencidn
de estos marcadores

Genoma

Especie a
- Estudiar

N\ / Marcadores nucleares Marcadores mitocondriales
~» P 4 Informacion histdrica Informacion historica
\” contemporanea pasada
Microsatélites Intrones Secuenciamiento
Polimorfismos de longitud (region de control, COI, 129)
\ Polimorfismo de secuencia
Y

CARACTERES GENETICOS A ANALIZAR
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Productos Ofrecidos en las Distintas Etapas del Proyecto

V Componente

01 Taller
Equipos

30 marcadores genéticos en el
total de especies a estudiarse
Publicacion en revista, congreso y

portal web. Reporte de secuencias a
Genbank

| Componente

04 indicadores / especie de
diversidad genética

Divulgacion en revista, congreso
cientifico, y portal web.

|04 determinaciones de estructura

Divulgacion en revista, congreso
cientifico, y portal web.

soblacional (genético — pesquero).

Il Componente

Il Componente

01 autentificacion de especies

Divulgacion en revista, congreso
cientifico, y portal web.

IV Componente




Nombre vulgar Merluza Peruana

Marcadores mitocondriales
n=2

Regidn de control mitocondrial
Citocromo b

Marcadores nucleares
(n=3)

Marcadores Intrénicos ( 4 marcadores )
Intrén 1 de la aldolasa C

Intrén 7 de creatin kinasa

Intrén 5 de la hormona de crecimiento
Intrén 3 glucosa fosfato deshidrogenasa
Marcadores Microsatélites (3 marcadores)
Microsatélite Mmhk9 de la merluza europea

X
N
& : (1
Merluccius gayi peruanus S s M!crosat(?l!te Mmhk20 de la merluza europea
merluza Microsatélite Mmkh34 de la merluza europea

h%‘,; Proyecto FINCyT PIN 115 Contrato 060 — 2008
I‘\‘“ " Entidad Ejecutora: Universidad Particular San Martin de Porres
FNGT | Entidadades Colaboradoras : UNMSM, IMARPE



DISTRIBUCION DEL 1er MUESTREO

Manuel Samame Linares
IMARPE
Investigaciones en Recursos Demersales.




Evidencias Preliminares de una Sola Unidad
Poblacional de Merluza

Marcadores Intrdnicos.
ILPs Intron Length Polimorphism

\

UNA SOLA UNIDAD
DE MERLUZA

Marcadores Mitocondriales.
Region de control

Marcadores Microsatélites. ‘
Mmhk9b
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Alelos unicos y compartidos

Alelos compartidos en todos los lances sugiere flujo continuo entre las localidades de muestreo



Déficit de Heterocigotos

Poblaciones

Lance51

Lance 16

Lance 73

Lance 71

Numero de alelos(N) 6 8 8 6
Heterocigosidad esperada(He) 0.83158 | 0.90833 0.87368 0.86275
Heterocigosidad observada(Ho) 0.40000 | 0.37500 0.70000 0.55556

Pvalor 0.00644 | 0.00000 0.17139 0.00920

Significancia a (*) p<5 %.

Poblaciones en Desequilibrio HW
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Figura 1. Ubicacién Geogréﬁca de los gcnotipos del intrén 4 CaM detectados en

Merluccius gayi peruanus y distribucion de los genotipos del intrén 4 del gen CaM
identificados.
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ACAGCACACC CCCTACAATG TAAGACTTGG ACATGTATGT ATTATCCCCA TATTTTTATT TGGACCATTC AGGCAACTTA AATTTGAAAA AAGAACATAG
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ACATAATATA AAATCTATCA TCACTCTTAT TTAACCTGTC AACCCATAAT ACACATTCTT CCCTACAATT AAACTTATTT GTATCCCCTC ACTTCCTITTC
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TCCAAAGACC CTAATTAAAT CACCCGCTAG ACTTGCTTAC GAAGATACAC AGTTCAGTGT AAGGTCAAGG GTACTAATTG AAGACTCACC ACTCAGTGAA
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410 420 430 440 450 460 470 480 450 500
ATTTCTCAGC ATGCCGAGCG TTCTCTCTAA GGGGCAACGG GTTTTCTTTT TTTTTTCTCC TTTCATCTGG CATTTCAGAG TGCACACGGT AGCTCCTGTC

510 520 530 540 550 560 570 580 550 600
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610 620 630 640 650 660 670 680 650 700
TTTTCTCGAA GGATTTCTAT TACACCCCCT TCTTTAATTT ACGCGATTTT TTGCGTAGGC CCCCCCTACC CCCCCAATTC TCCTGGGATG TCTATAGCTC

710 720 730 740 750 760 770 780 790 800
TGTC CCCCCAGTTT

Secuencia Completa de la Region de Control de Merluza

810 820 830 840 850 860 870 880 850
AATATTCAAT AACAGTATAA TTCTTAAAAT GTGTTTTGTA TATTACAGTA TTACAATATT ACAATATTAC AATATTACAA TATTGTAATG TTGATTT




indices de Diversidad
Poblaciones
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Totalidad de la muestra
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Tiempo de la Ultima Expansién Poblacional

T=tau/2u
2u = (tasa de mutacion por millédn de afios).(tiempo de generacién).(nimero de bases secuenciadas)

Tau = 2.073 (obtenido en el modelo de expansidn por distribucién mismacht)
Longitud del marcador: 899pb

Tasa de mutacion moderada : 3.9%

Tiempo generacional: 2.5 anos.

12136 anos
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Nombre vulgar Anchoveta Peruana

Hipotesis de dos stock Hipotesis de tres stock

¢

Marcadores nucleares
(n=14)

Marcadores Intronicos ( 7 marcadores )
Intrén 3 de la cadena ligera de la miosina
Intron 5 de la hormona de crecimiento
Intrén 7 de la creatina quinasa

Intron 3 de la calmodulina

Intron 1 de la aldolasa C

Intrén 2 de la aldolasa B

R AP Intrén 3 de la glucosa fosfato deshidrogenasa
Engraulis ringens o Marcadores Microsatélites (7 marcadores)
anchoveta ] Microsatélite EE10 de anchoveta europea
Microsatélite EE92 de anchoveta europea
Microsatélite EE6 de anchoveta europea
Microsatélite EE16 de anchoveta europea
~;é‘5=> Proyecto FINCyT PIN 115 Contrato 060 — 2008 Microsatélite EJ2 de anchoveta japonesa

I‘:‘!’ Entidad Ejecutora: Universidad Particular San Martin de Porres Microsatélite EJ9 de anchoveta japonesa
F'!_:‘CVT\ Entidadades Colaboradoras : UNMSM, IMARPE Microsatélite EJ35 de anchoveta japonesa




Evidencias Preliminares de una Sola Unidad
Poblacional de Anchoveta (norte-centro)

Marcadores Intrdnicos.
ILPs Intron Length Polimorphism

\

UNA SOLA UNIDAD
DE ANCHOVETA

Marcadores Microsatélites. ‘
Mmhk9b



Distribucion Alélica del =
Marcador MLC-3 'i\—\_, malelo 1

(
S m alelo 2

m alelo 3
malelo 4
malelo 5

malelo 6

b. Calai Barranca, 2008

Centro
0.019 0.037 b
056

m alelo 7

malelo 8

0.019 alelo 9

m alelo 10

d. Cala 82 Callao 2007e. Cala c Callao 2009

Centro Centro
0.025 _0.025 0.013 =
. ozg_ozs | . gfgn 0.013 f. Cala 103 Pisco 2007
0.025 : Centro

0.013

0.025 _0.025
g
g.Cala124 1102007
Sur
0.026_ 0.026

\

0.081%°

0.026_
0

Solange Paredes, Diana Malaga



Hiqueza

Cala (Ho) (He) |ValorP| Fis |Genotipos | Alelos | _ ..
c | 018421 | 017579 | 1.00 | -0.049 Ei 5 3.650
0.25926 | 024179 | 1.00 | -0.074 5 5 4301

a2 | 02000 | 028077 | 1.00 | -0.070 7 7 6.700
103 | 0.05000 | 0.05000 | 41.00 | 0.000 2 2 1250
124 | 0.42105 | 037269 | 1.00 | -0.134 6 : o.ul
TOTAL 124 individuos 10 10 | 4210

Solange Paredes, Diana Malaga




Distribucion Alélica del
Marcador CK6

- Cala 3P malelo 1

Salaverry,2009

Norte
0.015

W alelo 2

m alelo 3

W alelo 4
malelo 5
m alelo 6

b ' m alelo 7
b.Calai d

Barranca, 2008 d. Cala C Callao 2009
Centro Centro

0.09_0.04 0.

malelo 8

v alelo 9

Diana Malaga




Riqueza

Cala (HO) (He) P-valor Fis Genotipos | Alelos alélica
c | 0666 | 0634 | 0185 |-0.052 9 7 2.l

i | 0666 | 0697 | 009 | 0.045 g g 0.433
Ip | 0500 | 0495 | 0495 |-0.009 4 3 2.844
TOTAL 98 individuos 12 g | 914

Diana Malaga




Distribucion Alélica del
Marcador Microsatélite ee 10

o~
4 malelo 1
W alelo 2
= alelo 3
a. Cala 3p Salaverry, 2009 m alelo 4
Centro
0.023 g.012 sal malelo 5
0.035_p.058 |
0.012 \gmamn 0-116 m alelo 6
malelo 7
ST malelo 8
0.07 m alelo 9
. malelo 11
bc m alelo 12
d,e m alelo 14
b. CalaiBarranca,2008 c. Cala 8c Huacho,2009
Centro Centro
0.053 0.088 0.029 r0.074
0.103
0.074
0.079 0.029
o f. Cala 103 Pisco 2007
e. Cala cCallao 2009 d. Cala 82 Ccallao 2007 Sur
Centro Centro 0.029
0.024 9024 0.056
\| 0071

g
5. Cala 124 1lo 2007
0.029 Sur

0.063 0.031 9 o994
0.125 0.094

Diana Malaga

0.031




Déficit de Heterocigotos

Kiqueza

Cala (Ho) (He) P-valor Fis Genotipos | Alelos alélica
g2 | 011111 | 077460 | 0.000 | 0.860 6 g 2981
C | 0.66667 | 0.65041 | 0.635 | -0.026 10 7 6503
0.26316 | 0.79516 | 0.00002 | 0.675 g ; 5.976

8c | 032353 | 061457 | 0.0000 | D477 10 7 0.343
3p | 048837 | 076033 | 0.0000 | 0.360 17 10 7924
103 | 0.35294 | 069519 | 0.0022 | 0.500 7 5 4.882
124 | 0.43750 | 0.82661 | 0.00072 | 0.479 11 3 %.00
TOTAL 168 individuos 26 12 7342

Diana Mélaga




Otros Resultados




COMPONENTE 01

30 marcadores genéticos en el total de especies a estudiarse

Nombre vulgar Calamar gigante

Tipo de Marcador: Mitocondrial

Nombre del Marcador : Region de Control Mitocondrial
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Banco de Clones de Librerias Enriquecidas de Microsatélites




Analisis de Marcadores usando el Secuenciador Automatico
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Actividades en Desarrollo

Citocromo c- oxidasa en anchoveta, merluza y Dosidicus gigas.

Microsatélites en Argopecten purpuratus (Colaborador:Alan Marin).

Region de control en calamar y anchoveta.

Marcadores Genéticos a partir del Banco de Fagos de Argopecten
purpuratus.

Empleo del Analizador Genético para genotipaje y secuenciamiento.



Grupo de Trabajo

Grupo Centro de Geneticay
Biol. Molecular - USMP

Daniel Oré, Alan Marin (UNMSM), Claudio
Villegas, Ricardo Fujita, Claudia Acosta
(IMARPE), Solange Paredes, Verdnica
Mendoza

Grupo IMARPE: Carmen Yamashiro, Grupo UNMSM: Mayra Silva, Roger
Ernestina Kameya, Francisco Villamén Quiroz, Diana Rojas.
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