HERENCIA MENDELIANA EN MICROSATELITES DE ABULON

AMARILLO Haliotis corrugata

Noé Diaz-Viloria, Ricardo Pérez-Enriquez, Pedro Cruz-Hernandez y Daniel Aguilar-Osuna

RESUMEN

En Meéxico la pesqueria de abulon amarillo (Haliotis corruga-
ta) se ha visto fuertemente afectada por la sobrepesca y facto-
res ambientales. En este contexto, la repoblacion de los bancos
silvestres mediante liberacion de larvas o juveniles producidos
en laboratorio se ha vislumbrado como una alternativa para in-
crementar la produccion. Cualquier programa de repoblamiento
debe considerar una estrategia de manejo genético que evite la
pérdida de diversidad genética y que permita dar seguimiento
del pedigri de los individuos producidos en laboratorio y libera-
dos posteriormente en los bancos naturales. Uno de los requisi-
tos de los marcadores moleculares tipo microsatélites empleados
para la asignacion de parentesco en andlisis de pedigri es su
conformacion al modelo de herencia mendeliana. En el presente

estudio se analizaron larvas veliger de H. corrugata de tres fa-
milias no emparentadas (cada una de hermanos completos) con
11 loci microsatélites para evaluar si sus clases genotipicas se
ajustaban a las proporciones esperadas bajo herencia mendelia-
na. Las proporciones genotipicas de ocho loci (Hcol5, Hcol9,
Hco22, Hco47-2, Hco47-3, Hcol94, Hka3 y Hka56) se ajustaron
a las proporciones mendelianas esperadas, dos loci (Hco47-1 y
Hco97) mostraron desviaciones significativas (P<0,05) y en un
locus (Hcol6) no se pudo comprobar segregacion mendeliana.
Para andlisis de parentesco futuros en esta especie se recomien-
da el uso de un grupo de al menos seis loci en el cual deben in-
cluirse Hcol9, Hco22, Hco47-2 y Hka3 debido a sus moderados
a altos polimorfismos.

Introduccion

El abulon Haliotis spp. es
un gasterépodo marino de
alto valor comercial. En Mé-
xico, la pesqueria de abulon
azul y amarillo (Haliotis ful-
gens 'y H. corrugata, respec-
tivamente) se han visto fuer-
temente afectadas por la so-
brepesca y por factores am-
bientales, por lo que sus
poblaciones se encuentran
bajo la clasificacion de ‘dete-
rioradas’ (Morales-Bojorquez
et al., 2008). En adiciéon a
las medidas tradicionales de
manejo (tallas minimas, cuo-
tas, acceso restringido, entre
otras), la repoblacion de los
bancos silvestres mediante la
liberacion de larvas o juve-
niles producidos en laborato-
rio (Gutiérrez-Gonzalez y

Pérez-Enriquez, 2005; Roodt-
Wilding, 2007) ha sido vis-
lumbrada como una alterna-
tiva para incrementar la pro-
ducciéon. De manera paralela,
el cultivo de estas especies
también ha contribuido a
incrementar la produccion
(Flores-Aguilar et al., 2007)
y con ello reducir la presion
sobre las poblaciones natura-
les.

En ambos casos, uno de
los aspectos principales que
debe contener este tipo de
programas es una estrategia
de manejo genético para un
seguimiento adecuado del
pedigri y de la diversidad
genética que eviten la pérdi-
da de diversidad genética y
el incremento de la endoga-
mia del abuléon producido en
laboratorio (Li et al., 2003;

Evans et al., 2004; Hara y
Sekino, 2007; Lemay vy
Boulding, 2009; Lafarga-De
La Cruz et al., 2010), carac-
teristicas perjudiciales para
rasgos comercialmente im-
portantes en otras especies
marinas (Evans et al., 2004).
Una caracteristica adicional
del conocimiento del pedigri
es la posibilidad de dar se-
guimiento a los individuos
tiempo después de que fue-
ron liberados al medio y con
ello estar en posibilidades de
evaluar la efectividad de la
repoblacion (Pérez-Enriquez
y Taniguchi, 1999; Gutié-
rrez-Gonzélez y Pérez-Enri-
quez, 2005).

Si bien los stocks naturales
de H. fulgens y H. corrugata
en México han sido caracte-
rizados genéticamente por

marcadores microsatélites
(Gutiérrez-Gonzalez et al.,
2007; Diaz-Viloria et al.,
2009), la utilizacion de éstos
en el seguimiento del pedigri
ha sido limitado (Gutiérrez-
Gonzalez y Pérez-Enriquez,
2005; Diaz-Viloria et al.,
2013). Una de las caracteris-
ticas distintivas de los micro-
satélites de ADN es la codo-
minancia y con ello su con-
formacién al modelo de he-
rencia mendeliana que impli-
ca, entre otras cosas, que de
los dos alelos que componen
un genotipo uno proviene del
padre y el otro de la madre.
En general, al asumirse esta
caracteristica, pocos trabajos
relacionados con la asigna-
cion de parentesco en orga-
nismos marinos realizan la
verificacion previa de confor-
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MENDELIAN INHERITANCE IN PINK ABALONE Haliotis corrugata MICROSATELLITES
Noé Diaz-Viloria, Ricardo Pérez-Enriquez, Pedro Cruz-Herndndez and Daniel Aguilar-Osuna

SUMMARY

In Mexico, the pink abalone (Haliotis corrugata) fishery has
been strongly affected by overfishing and environmental fac-
tors. In this context, reseeding of natural beds through the
release of hatchery produced larvae or juveniles, has been
envisioned as an alternative to increase production. Any re-
seeding program should take in account a genetic management
strategy, which avoids the loss of genetic diversity and enables
to follow the pedigree of hatchery produced individuals be-
ing released in the natural beds. One of the requisites of mi-
crosatellites as molecular markers for parentage assignment is
their agreement to Mendelian inheritance model. In the present
study, Haliotis corrugata veliger larvae from three unrelated

families (of fullsibs each), were analyzed with 11 microsatel-
lite loci, to assess if their genotypic classes were in agreement
to expected ratios under Mendelian inheritance. The genotypic
ratios of eight loci (Hcol5, Hcol9, Hco22, Hco47-2, Hco47-3,
Hcol94, Hka3, and Hka56) were in agreement with Mendelian
expected ratios, two loci (Hco47-1 and Hco97) showed signifi-
cant deviations (P<0.05), and in one locus (Hcol6) Mendelian
segregation could not be demonstrated. From the results we
suggest the use a group of at least 6 loci in subsequent parent-
age analyses in which loci Hcol9, Hco22, Hco47-2 and Hka3
should be included because their moderate to high polymor-
phisms.
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RESUMO

No Meéxico a pesca do abalone Haliotis corrugata fem sido
fortemente afetada pela sobrepesca e por outros fatores ambien-
tais. Desta forma, o repovoamento dos estoques naturais me-
diante a liberagdo de larvas ou juvenis produzidos em laborato-
rio, tem sido visto como uma alternativa para aumentar a pro-
dugdo. Qualquer programa de repovoamento deveria considerar
uma estratégia de manejo que evite a perda de variabilidade ge-
nética e que permita dar continuidade a linhagem dos individu-
os produzidos em laboratorio e posteriormente liberados no am-
biente natural. Um dos requisitos dos marcadores moleculares
do tipo microsatélites, utilizados para a verificagdo do grau de
parentesco nas andlises de linhagem, ¢ a sua conformag¢do ao
modelo de heran¢a mendeliana. No presente estudo se analisa-

ram larvas véliger de H. corrugata de trés familias ndo relacio-
nadas (cada um de irmdos completos) com 11 loci de microsa-
télites, para avaliar se suas classes genotipicas se ajustavam as
propor¢oes esperadas pela heranga mendeliana. As proporgoes
genotipicas de oito loci (Hcol5, Hcol9, Hco22, Hco47-2, Hco47-
3, Hcol94, Hka3 e Hka56) foram ajustadas para as propor¢oes
esperadas mendelianas, dois loci (Hco47-1 e Hco97) mostraram
diferencas significativas (P<0,05) e em um loci (Hcol6) ndo se
pode comprovar a segregac¢do mendeliana. Para andlises de pa-
rentesco futuro nesta espécie, ¢ recomendavel a utilizagdo de
um grupo de pelo menos seis loci em que deve ser incluido loci
Hcol9, Hco22, Hco47-2 e Hka3 devido ao seu polimorfismo de
moderado a alto.

macion al modelo mendeliano
(McGoldrick et al., 2000;
Sugaya et al., 2002; Li et al.,
2003; Cruz et al., 2004; Ree-
ce et al., 2004). La relevancia
de este analisis es que, si por
cuestiones de origen biologi-
co o técnico un locus no se
conforma a este modelo, su
uso no es recomendable para
la asignacion de parentesco
debido a que se incrementa
la incertidumbre de la asig-
nacion.

El objetivo del presente es-
tudio fue confirmar si las cla-
ses genotipicas de la progenie
de tres familias no emparen-
tadas (cada una de hermanos
completos), obtenidas con 11
loci microsatélites, estan de
acuerdo a las proporciones
esperadas bajo segregacion
mendeliana.
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Materiales y Métodos
Familias de abulon

Tres familias no emparenta-
das (cada una de hermanos
completos) de abulon amarillo
Haliotis corrugata fueron pro-
ducidas en diciembre 2007
bajo condiciones de laborato-
rio controladas en las instala-
ciones de la Sociedad Coope-
rativa de Produccion Pesquera
‘Progreso’ en La Bocana, en
la parte central de la Peninsu-
la de Baja California, México.
Para obtenerlos, se colectaron
seis abulones sexualmente
maduros de bancos naturales
en La Bocana, y fueron indu-
cidos a desovar usando agua
de mar irradiada con UV des-
pués de un periodo de deseca-
cion (45min). Las cruzas de

un macho (padre) y una hem-
bra (madre) fueron controla-
das en contenedores separa-
dos. Después de 48h del des-
ove, un grupo de cientos de
larvas veliger de cada familia
y muestras de tentaculos epi-
podiales de sus progenitores
fueron colectados y preserva-
dos en etanol al 80%.

Extraccion de ADN

El ADN de progenitores
fue extraido con el Kit Wi-
zard (Wizard® Genomic
DNA Purification Kit, Pro-
mega, Madison, WI, EEUU)
y el ADN de larvas con el
protocolo de Selvamani et
al. (2001). El ADN de larvas
se obtuvo como sigue: cada
larva se colocd individual-
mente dentro de tubos de

PCR de 0,2ml y dejados
para la vaporizacion del eta-
nol. Se adicionaron a cada
tubo 17ul de una solucidon
amortiguadora de lisis (10mM
Tris-HCI, 50mM KCl, 0,05%
Tween-20, pH 8,3) y 4ul de
proteinasa K (4mg-ml'). La
mezcla fue incubada a 55°C
por 24h, se calento a 95°C
por 10min y se almacené a
-20°C hasta su uso.

Andalisis de microsatélites

Se analizaron 11 loci de
microsatélites (Hcol5, Hcol6,
Hcol9, Hco22, Hco47-1,
Hco4d7-2, Hcod7-3, Hco97,
Hcol94, Hka3 y Hka56; Mi-
ller et al., 2001; Diaz-Viloria
et al., 2008) en 60-64 larvas
de cada una de las tres fami-
lias con excepcion de algunos
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casos en los que se
analizaron 30-32 larvas
debido a que ambos pa-
dres fueron homocigo-
tos. Previo a la amplifi-
cacion por PCR, cada
larva digerida fue des-
congelada y centrifuga-
da a 16000g por 5min;
se utilizé el sobrena-
dante como templado.
Las amplificaciones de
ADN fueron llevadas a
cabo en un volumen de
11ul conteniendo 1l
ADN; 0,48uM de cada
iniciador; 0,2mM
dNTPs; 0,0227 unida-
des de Tag polimerasa
(Invitrogen, Life Tech-
nologies, Carlsbad, CA,
EEUU); 1x solucion
amortiguadora de Tag;
2,ImM  MgCl, vy
0,4lmg-ml! de BSA
(SIGMA, Saint Louis,
MO, EEUU). Las am-
plificaciones fueron rea-
lizadas en un termoci-
clador (iCycler Bio-
Rad, Hercules, CA,
EEUU o Applied
Biosystems 2720, Life
Technologies, Carlsbad,
CA, EEUU).

Los productos de
PCR fueron separados
por electroforesis en
geles de poliacrilamida
al 5% (1800V, 100A,
90W) y los fragmentos
fueron visualizados
usando Sybr-Gold
(0,07%) dentro de una
matriz de agarosa
(1,1%) (Rodzen et al.,
1998) y escaneados
(FMBIOIII-Plus, Mirai-
Bio Group, Hitachi So-
lutions America, South
San Francisco, CA,
EEUU). Las tallas alé-
licas fueron determina-
das por comparacion a
individuos de tallas
alélicas conocidas de
estudios previos (Diaz-
Viloria et al., 2008,
2009).

Prueba de segregacion
mendeliana

Las proporciones ge-
notipicas observadas en
larvas de H. corrugata

PRUEBAS DE BONDAD DE AJUSTE 4> Y G DE SEGREGACIONES DE

TABLA I

GENOTIPOS DE LOCI MICROSATELITES EN LARVAS DE Haliotis corrugata DE

TRES FAMILIAS NO EMPARENTADAS DE HERMANOS COMPLETOS (A, BY C)

Genotipos Numero de genotipos observados )
. parentales en cada clase genotipica * x
Locus Familia
Madre Padre G
A 222/222  203/222 222/ 222 203/222 0,15
32 (30,5) 29 (30,5) 0,15
Hcol5
B, C 222/222  222/222 222/222 -
30 (30)
A, B, C 212/212 212/212 212/212 -
Hcol6 32 (32)
A 174/180  164/166 164/174 166/174 164/180 166/180 0,58
18 (15,5) 14 (155 15 (155) 15 (155) 0,57
Heol9 B 164/174  152/162 152/164 162/164 152/174 162/174 0,67
16 (15 13315 17315 14 (15 067
C 168/182  166/176 166/168 168/176 166/182 176/182 2,93
13 (15,25) 11 (1525) 18 (15,25) 19 (1525) 2,99
A 217/221  212/212 212/217 212/221 0,58
283Gl 34 G 0,58
Heoza B 212217 212217 212212 212217 217217 3,07
9 (145 319 18 (14,5) 333
C 212/212  212/223 212/212 212/223 1,61
36G1) 2631 162
A 248/248  248/248 248/248 -
62 (62)
B 242/248  242/248 242/242 242/248 248/248 0,31
Heod-1 14 (145 3129 13 (14,5 0,31
242/248  248/248 242/242 242/248 248/248 Inf **
12(0) 14275 29 (27,5)
C *** 242/248 nulo/248  242/nulo 242/248 248/mulo + 248/248 0,31
12 (1375) 14 (13,75) 29 (27.5) 0.32
A 320/338  330/344 320/330 320/344 330/338 338/344 1,62
191525)  13(1525)  16(15,25) 13(15,25)  1.59
Heod7-2 B 330/334  334/338 330/334 334/334 330/338 334/338 7,10
14(14,75)  13(14,75) 23(1475)  9(1475)  6.80
C 338/338  330/344 330/338 338/344 1,33
3530,5)  26(30,5) 133
A 360/360  354/356 354/360 356/360 1,61
36(31) 26(31) 1,62
B 356/356  356/356 356/356 -
Hco47-3 57(57)
C 356/360  360/360 356/360 360/360 2,05
3520,5)  24(29,5) 2,06
A 175/201  201/201 175/175 175/201 201/201 Inf™
16 (0) 19(3L5 28 (3,5)
A FEE 175/201  nulo/201 175/mulo 175/201  201/nulo + 1,06
16 (15,75) 19 (15,75)  201/201 1,04
Hco97 28 (31,5)
B 203/204  201/201 201/203 201/204 1,72
24 (29 3429 173
C 201/201  201/201 201/201 -
62 (62)
A 196/198  196/198 196/196 196/198 198/198 2,37
14 (16) 3832 12 (16) 242
B 198/198  196/198 196/198 198/198 0,26
Heol94 33 (31) 29 (31) 0.26
C 198/198  196/198 196/198 198/198 0,02
32 (31,9) 31 (31,5) 0,02
A 245/262  232/255 232/245 232/262 245/255 255/262 3,16
15155 18 (155 19 (155 10 (155 337
Hika3 B 266/282  272/272 266/272 272/282 0,80
34 (30,5) 27 (30,5) 0.80
C 277/300  238/238 238/277 238/300 0,02
29 (29,5) 30 (29,5) 0,02
A 244/244  242/244 242/244 244/244 0,58
34(31) 28 (31) 0,58
Hka56 B 242/244  244/244 242/244 244/244 0,41
33 (30,5 28 (30.5) 0.41
c 244/244 244244 244244 - -
33 (33)

* Frecuencias esperadas entre paréntesis de acuerdo a la segregacion mendeliana.
** Frecuencias esperadas de cero en una celda que no permiten la prueba de y? las expectativas

mendelianas no se cumplen.

*** Genotipos corregidos si un alelo nulo estd presente en uno de los padres y/o en la descendencia.
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fueron comparadas
a aquellas propor-
ciones esperadas
bajo segregacion
mendeliana (Men-
del, 1866). Desvia-
ciones estadisticas
significativas de
las proporciones
esperadas  (1:1,
1:2:1 y 1:1:1:1),
fueron evaluadas
por pruebas de
bondad de ajuste
x%, con n-1 grados
de libertad, donde
n: nuamero de
clases fenotipicas
(Li et al., 2003).
También se real-
izaron pruebas de
bondad de ajuste
G, en donde el
nimero de grados
de libertad fue el
mismo que para
las pruebas de y?
(Sokal y Rohlf,
1981).

Resultados

Los genotipos
observados de los
progenitores y de
la descendencia, y
las proporciones
esperadas de los
genotipos de cada
familia, se mues-
tran en la Tabla I.
De las 33 propor-
ciones genotipicas
observadas (3 fa-
milias y 11 loci),
la  segregacion
mendeliana  no
pudo ser confirma-
da en nueve casos
debido a que am-
bos padres fueron
homocigotos (locus
Hcol5 en las fami-
lias B and C, lo-
cus Hcol6 en to-
das las familias,
locus Hco47-1 en
la familia A, locus
Hco47-3 en la fa-
milia B, loci
Hco97 y Hka56 en
la familia C).
Veintidos propor-
ciones se ajustaron
a las proporciones
mendelianas espe-
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Figura 1. Patrones de bandas irregulares observados en
la larva 11 de Haliotis corrugata (*) de la familia B.
Carriles 1 y 2 indican los genotipos del Padre y la Ma-

dre, respectivamente.

radas (P>0,05) tanto con la
prueba de ¥*> como con la de
G (Tabla I). Las dos propor-
ciones genotipicas restantes
(Hco47-1 en la familia C y
Hco97 en la familia A) mos-
traron desviaciones significati-
vas de las frecuencias genoti-
picas esperadas. En el locus
Hco47-1 de la familia C se
observo un genotipo no espe-
rado (242/242) en la progenie;
cuando se consider6 la posible
presencia de un alelo nulo en
el padre (pasando del genoti-
po 248/248 al nulo/248) la
proporcion de los genotipos
resultantes no mostroé desvia-
cion estadisticamente signifi-
cativa. Un caso similar se
observé en el locus Hco97 de
la familia A, en la que el ge-
notipo no esperado 175/175 se
observo en la descendencia; la
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12 Hco22

Hco19

2 Hka3

182

176

168
166

Figura 2. Patrones de bandas irregulares observados en las larvas 14 y 15 de Haliotis corrugata
(*) de las familias A (arriba) y C (abajo), respectivamente. Carriles 1 y 2 indican los genotitpos
del Padre y la Madre, respectivamente.

presencia de alelo nulo en el
padre (nulo/201) dio como
resultado desviaciones no sig-
nificativas (Tabla I).

El genotipo de una larva de
cada una de las familias no
fue incluido en el anélisis de-
bido a que el patron de ban-
deo en el gel no correspondio
a lo esperado para su propia
familia. El analisis de los da-
tos mostré que en la familia
B los genotipos de la larva
#11 en cinco loci coincidieron
con los de la familia C (Figu-
ra 1). En las familias A y C,
las larvas #14 y #15, mostra-

ron un patréon de tres bandas
en tres y dos loci, respectiva-
mente (Figura 2).

Discusion

El porcentaje de éxito de
la amplificacion de ADN de
larvas veliger oscilé entre el
91 y 100% con la técnica de
extraccion de ADN de Selva-
mani et al. (2001). Un por-
centaje similar del 93-100%
fue obtenido por Li et al.
(2003), quienes usaron Che-
lex en larvas trocoforas de H.
discus hannai.

En general, la mayoria de
los microsatélites mostraron
segregacion mendeliana en
todas las familias (excepto
por el locus Hco47-1 en la
familia C, y locus Hco97 en
la familia A), significando que
cada alelo en casi todo los
loci pudo ser heredado por
cada progenitor sin barreras
ligadas al sexo. También en la
mayoria de los loci cada cru-
za resulté en descendencia
con todos los genotipos espe-
rados bajo herencia mendelia-
na, sugiriendo la ausencia de
barreras para la fertilizacion
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de los gametos de diferentes
genotipos de cada progenitor
(Corte-Real et al., 1994; Li et
al., 2003). Estos resultados
descartan la posibilidad de
existencia de aneuploidia, por
que la mayoria de los loci
presentaron herencia mende-
liana y por que si existiera
probablemente se veria refleja-
da en multiples loci, a dife-
rencia del trabajo de Corte-
Real et al. (1994) realizado
con un solo locus. En el caso
de los loci Hco47-1'y Hco97,
el desajuste entre las propor-
ciones observadas y esperadas
bajo herencia mendeliana fue
explicada por la existencia de
alelos nulos. Los alelos nulos
de regiones microsatélites
pueden surgir a través de mu-
taciones puntuales en el sitio
de acoplamiento de los inicia-
dores (Callen et al., 1993). La
presencia de alelos nulos es el
principal problema de los
marcadores microsatélites
para estudios de genética po-
blacional en abulon. Si estan
presentes los alelos nulos,
pero no son considerados, el
resultado de error en el con-
teo en heterocigosis crea un
exceso aparente de homocigo-
tos es estudios poblacionales
(Li et al., 2003). Los alelos
nulos deben ser evaluados,
por que su presencia complica
la interpretacion de las des-
viaciones del equilibrio de
Hardy-Weinberg (EHW) y
multiples alelos nulos pueden
confundir o distorsionar el
analisis de estructura pobla-
cional (Reece et al., 2004;
Gruenthal y Burton, 2008). Al
respecto, el locus Hco97 no
presentd evidencias de desvia-
ciones al EHW en varias
muestras poblacionales obteni-
das en la Peninsula de Baja
California (Diaz-Viloria et al.,
2008, 2009, 2013). Sin embar-
go, el locus Hco47 (Hco47-1
del presente estudio) presentd
desviacion del EHW en Diaz-
Viloria et al. (2009), lo que
esta en concordancia a lo ob-
tenido en el presente estudio
y se atribuye a alelos nulos.
Por otro lado en el presente
estudio no se observaron des-
viaciones de las proporciones
mendelianas debido a la selec-
cion de la viabilidad cigotica

o mortalidad larvaria, eviden-
ciados por distorsiones signi-
ficativas en las proporciones
genotipicas esperadas; en la
forma de déficit o exceso de
heterocigotos (Corte-Real et
al., 1994; Reece et al., 2004)
todas las desviaciones de las
proporciones esperadas fueron
explicadas cuando los alelos
nulos se tomaron en cuenta.
La presencia de alelos nulos
en Hco97 ejemplifica muy
bien el efecto de oscureci-
miento de alelos nulos por
mezcla de diferentes familias
en una poblacion natural. Es-
tos resultados concuerdan con
lo reportado previamente por
Corte-Real et al. (1994), quie-
nes observaron que los geno-
tipos de larvas de mejillon
(Mytilus edulis) de algunas
familias producidas en labora-
torio no se ajustaron a las
proporciones mendelianas es-
peradas, pero en contraparte
reportaron EHW en las pobla-
ciones naturales. Corte-Real
et al. (1994), sugirieron que la
mortalidad larvaria y disemi-
naciéon gamética azarosas en
las poblaciones naturales pue-
den eclipsar pequefias diferen-
cias selectivas, debido a que
ellos consideraron efecto de
seleccion en un locus ligado,
en las distorsiones de propor-
ciones genotipicas observadas.
Como fue observado, una
larva de la familia B fue em-
parejada a los genotipos de
larvas de la familia C en cin-
co loci, lo que confirmd con-
taminacion de una larva de la
familia C en la familia B, que
probablemente fue movida
inadvertidamente entre las
muestras de las dos familias
con una punta de pipeta usa-
da previamente en una de las
familias. Este hecho ejempli-
fica que los microsatélites de
H. corrugata pueden discri-
minar entre larvas relaciona-
das y no relacionadas en un
posible caso donde la infor-
macion del pedigri no sea
disponible. En general, la
asignacion de individuos a sus
familias de origen depende
del numero de loci y diversi-
dad alélica (Bernatchez y Du-
chesne, 2000). Sin embargo si
existe suficiente diversidad
alélica, un nimero relativa-
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mente bajo de loci es requeri-
do para alcanzar un éxito ele-
vado en la asignacion (Selva-
mani et al., 2001; Li et al.,
2003; Toonen, 2004).

El hecho que en las fami-
lias A y C existan larvas que
mostraron un patroén de tres
bandas se puede explicar pro-
bablemente por la contamina-
cion del ADN de dos larvas
en un mismo tubo, lo cual
coincide con uno de los posi-
bles genotipos que se obten-
drian al mezclar dos larvas.
Sin embargo, no se debe des-
cartar la observacion de Ba-
ranski et al. (2006), quienes
registraron un tercer alelo en
cuatro microsatélites de Ha-
liotis rubra, sugiriendo dupli-
cacion de locus frecuente o
asociacion de microsatélites
con elementos moviles.

En conclusion, se confirmd
herencia mendeliana en ocho
loci (Hcol5, Hcol9, Hco22,
Hco47-2, Hcod7-3, Hcol94,
Hka3 y Hka56) en las tres
familias. En el caso de Hcol®,
la segregacion mendeliana no
pudo probarse porque todos
los progenitores fueron homo-
cigotos con genotipos idénti-
cos; sin embargo, este locus
estuvo en EHW en tres estu-
dios previos (Diaz-Viloria et
al., 2008, 2009, 2013) por lo
que se asume que se ajustan
al modelo mendeliano. Los
loci Hco47-1 y Hco97 mostra-
ron alelos nulos, por lo cual
no son recomendados para
analisis de parentesco. En el
caso contrario, los loci Hcol9,
Hco22, Hco47-2 y Hka3, son
recomendados para andlisis de
parentesco por su polimorfis-
mo de moderado a alto. Asi-
mismo, s¢ recomienda la bus-
queda de microsatélites adi-
cionales altamente polimorfi-
cos para incrementar el niume-
ro de marcadores a emplearse
en el calculo de la probabili-
dad de asignacion en futuros
analisis de pedigri y parentes-
co en H. corrugata.
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