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Introduccion. Las sardinas (género Sardinops) contribuyen
de manera importante en las pesquerias a nivel global. Las
poblaciones de estos organismos estan sujetas a cambios
extremos en su distribucion y abundancia, incluso se les a
clasificado como especies dtamente impredecibles,
vulnerables y dificiles de manejar. La sistematica de peces se
ha basado en gran medida en caracteres morfoldgicos, no
obstante, algunas especies tropicales y subtropicales de
clupeidos pueden ser dificiles de identificar, e incluso puede
reguerirse el empleo de microsoopio y gente experimentada.
El estudio de productos de desove (huevosy larvas), es una
herramienta muy U(til para incrementar el conocimiento
acerca de poblaciones de peces sujetas a explotacion, para
evaluar €l efecto de la pesca sobre los "stocks', e
implementar medidas para regular esta actividad, sin
embargo, también es un proceso largo que requiere de
personal experimentado.

Objetivos. Con el presente trabajo se busca utilizar patrones
electroforéticos de cristalinas y secuencias ribosomales de
las subunidades 12Sy 16S (disefiados a partir de secuencias
reportadas en S. s. melanostictus), como una alternativa para
la determinacién de la variabilidad genética de stocks
silvestres, y para una rapida y confiable identificacion de
muestras de tejido y productos de desove de S. s. caeruleus.

Materiales y Mé&odos. Se realizaron andlisis de patrones
electroforéticos de cristalinas mediante la técnica de IEF.
L os patrones electroforéticos se digitalizaron y el andlisis de
los mismos se realizé mediante el uso del programa TFPGA
(Tools for population genetic analyses) (1). Se aislé6 ADNg
de tejido muscular de sardinas, para obtener secuencias
parciales de las subunidades ribosomales 12S y 16S
mediante la técnica de PCR. Las secuencias de los se
obtuvieron mediante secuenciacién automatica (Macrogen) y
su andlisis se reaiz6 mediante el programa Blast, disponible
en linea (2), y el programa DNAMAN @) para obtener
arboles de homologia.

Resultados. El andlisis de IEF de cristalinas permitié
diferenciar entre diferentes géneros de clupeidos. Se logré
aislar, amplificar y secuenciar fragmentos de | as subunidades
ribosomales 12S y 16S, encontrandose para ambos genes la
mayor homologia (98-99%) con las secuencias reportadas de
S. s. melanosticus. Los niveles de homologia con otras
especies pertenecientes a la familia Clupeidae son del orden

de 90-93%, encontrandose como especies mas relacionadas
Sardinella hualiensis y Clupea harengus (12S y 16S
respectivamente).
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Fig. 1. Dendograma que representa las relaciones de homologia de

las secuencias 16S obtenidas en e presente estudio con aquellas
secuencias reportadas en € Gen Bank.
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Conclusiones. El andlisis de IEF es una técnica que revela
diferencias a nivel de género y especie, sin embargo, dados
nuestros resultados, es aplicable confiablemente a especies de
una misma familia. L os oligonucleétidos disefiados resultaron
adecuados para la anplificacion de regiones especificas de
ADNI, identificandose en las secuencias obtenidas regiones
variables que podran utilizarse como sitios blanco para el

disefio de oligos o sondas especie-especificas que pueden ser
de gran utilidad para identificar de manera rpiday confiable
muestras de tejido y productos de desove de |la sardina del

Pacifico (S.s. caeuruleus).
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