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RESUMEN

Las relaciones genéticas entre colonias de anidacion de caguama en el suroeste de Cuba (Peninsula de
Guanahacabibes, Cayeria San Felipe, sur de la Isla de la Juventud y Cayo Largo del Sur), se determinaron
usando secuencias de la region de control del mtDNA (375 pb del extremo 5’). Estos datos fueron analizados
en un contexto regional para estimar la contribucion de cada colonia a la estructura genética de la

metapoblacién del Gran Caribe y la costa atlantica de USA, empleando tablas de contingencia de ¥2 y ®ST.
Las incongruencias entre algunos de los resultados de estas pruebas fueron resueltas probando hipdtesis de
asociacion genética y geografica a través de AMOVAs. Dentro de las colonias de anidacién cubanas, fueron
encontrados haplotipos pertenecientes a dos linajes, i.e. norte y sur del Atlantico [A]; Gran Caribe — Mar
Mediterraneo [B]. Un haplotipo perteneciente a este ultimo (CC-A2), estuvo en alta frecuencia respecto a los
demas (CC-Al, 8, 10, 12, 14). El haplotipo CC-A12, previamente reportado para areas de forrajeo, resulto
endémico de la Cayeria San Felipe. No se encontraron diferencias significativas entre las colonias cubanas
pero se encontré estructura genética cuando éstas fueron comparadas con las demas colonias de la region. La
poblacién de anidacién cubana fue considerada como una unidad demografica independiente al igual que las
colonias de anidacion del oeste y este del sur de la Florida. Por consiguiente, la poblacién de anidacion
cubana constituye un demo de una metapoblacién, que debe ser manejada en un contexto regional

Palabras claves: estructura genética; mtDNA; unidad demografica; Caretta caretta; ASW.
ABSTRACT

Using ca. 375 bp sequences from the 5-end of the mitochondrial DNA control region we elucidated the genetic
relationships among four loggerhead rookeries in southwestern Cuba (Guanahacabibes Peninsula, San Felipe
Cays, south of Isla de la Juventud and Cayo Largo del Sur), and analyzed these data within a regional context
to understand the contribution of each to the genetic structure of the Greater Caribbean metapopulation.
Contingency chi-square tables and ®ST tests we applied to all pairwise comparisons of Cuban and previously
analyzed rookeries for the species in the Atlantic basin. Incongruities between some of the results from these
tests we resolved by testing hypotheses of genetic versus geographical association through AMOVAs. Within
the Cuban rookeries, haplotypes belong to two different lineages, i.e. North and South Atlantic [A], and the
Greater Caribbean — Sea Mediterranean [B] lineages. One haplotype (CC-A2) belonging to the latter, was in
higher frequency respect to the others (CC-Al, 8, 10, 12, 14). One haplotype (CC-Al2), previously only
reported from foraging areas, was found to be endemic for the San Felipe rookery. No significant
differentiation was found between any pair of Cuban rookeries, when the set of Cuban rookeries was
compared to the remaining rookeries in the analyzed region, some genetic structuring was revealed. The
Cuban population was considered as an independent demographic unit the same as the western and eastern
rookeries of the south of the Florida. Cuban nesting population constitutes a deme of a metapopulation, which
should be managed in a regional context.

Key words: genetic structure; mtDNA; demographic unit; Caretta caretta; ASW.

En la actualidad C. caretta esta categorizada
globalmente como especie en peligro de extincién
(EN) por la Unién Internacional para la Conserva-
cion de la Naturaleza (UICN) (Hilton-Taylor,
2000), y esta en el apéndice 1 de la Convenciéon
sobre Comercio Internacional de Especies en
Peligro (CITES). En el Atlantico las principales
anidaciones de C. caretta tienen lugar en el
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sureste de los Estados Unidos de América (USA),
representando aproximadamente el 90% del
esfuerzo reproductivo (Murphy y Hopkins, 1984).
Anidaciones pequefias, pero significativas, se
reportan en Bahamas, Cuba y el occidente de
Africa (Dodd, 1988), pero no han sido estudiadas
profundamente. En Cuba el area de anidacion
mas importante se encuentra en el Archipiélago
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de los Canarreos, destacandose la playa “El
Guanal” del sur de la Isla de la Juventud donde
fueron reportados 174 nidos en el periodo de
anidaciéon de 1989 (Nodarse et al., 2000).

La region no codificadora del mtDNA ha
demostrado ser un marcador molecular efectivo
para detectar la estructura poblacional en las
colonias anidadoras de tortugas marinas debido
a su variabilidad (Bass et al, 1996; Bowen y
Kart, 2007; Bowen et al., 1992, 1994 y 2007;
Encalada et al, 1996 y 1998; Laurent et al.,
1998).

Las colonias de anidacion alrededor de Cuba,
estan estructuradas genéticamente en unidades
demograficas independientes (Bowen y Karl,
2007), i.e. USA: noroeste de la Florida, sur de la
Florida, y noreste de la Florida hasta Carolina del
Norte (Encalada et al., 1998), y Dry Tortugas
(Francisco y Bowen, 2001), Meéxico; colectiva-
mente denominadas colonias de anidacién del
Gran Caribe y costa atlantica de USA. Las
colonias de anidacion de Volusia County también
han sido valoradas como otra unidad (Francisco
et al.,, 1999), aunque después se considerdé como
parte del noreste de la Florida (Francisco y
Bowen, 2001), por estar situada al norte de la
barrera biogeografica de la costa atlantica de la
Peninsula de la Florida (Briggs, 1974).
Recientemente, las colonias de anidaciéon de
Volusia County se integraron al sur de la Florida
(Bowen, 2004). Considerando las tendencias
poblacionales de C. caretta en la regién y la
necesidad de entender como cada wunidad
demografica contribuye a las areas marinas de
agregacion, crece el interés por determinar la
identidad poblacional de otras colonias de
anidacién. En este trabajo se analiza Ila
estructura genética de las colonias de anidacién
de C. caretta del suroeste de Cuba en un
contexto regional, con vista al manejo de la
especie.

MATERIALES Y METODOS.
Area de estudio

Las muestras analizadas en este trabajo se
tomaron de la Peninsula de Guanahacabibes [21°
S6'N ;84° 30°’0] y Archipiélago de los Cana-rreos
(Cayo Real [21° 58N; 83° 36°0]; Playa el Guanal
[21° 30°N; 82° 41°0], Cayo Largo del Sur [21°
38'N; 81° 28°0]) en Cuba.

Obtencion y procesamiento de las muestras

Muestras de tejido correspondientes a embriones
de nidos diferentes, concomitantes en el estadio
de desarrollo, fueron tomadas en playas del
suroeste del archipiélago cubano: seis en Cayo
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Real (Cayeria San Felipe), en junio y agosto de
1998; diez en la Peninsula de Guanahaca-bibes
durante las temporadas de anidacién compren-
didas entre el 2000 y 2006; doce en El Guanal
(Playa Larga, Isla de la Juventud) desde junio
hasta agosto de 2006; ocho en playa Los Cocos
(Cayo Largo del Sur) en marzo y junio de 2006.
Las muestras fueron conservadas en etanol
(90%) a temperatura ambiente.

La extraccion del DNA se realizé a partir del
método propuesto por Hillis et al (1996).
Amplificamos ca. 380 pares de bases (pb) de la
regiéon de control (dominio 5’) del mtDNA, a
través de la reaccion en cadena de la polimerasa
(PCR), empleando los cebadores TCRS5 y TCR6
(Norman et al., 1994). La PCR se desarrollé en un
volumen de reaccion de 50 uL, integrado por 2
unidades de Taqg polimerasa, 1x PCR tampén II
(Promega), 2.5 mM MgCl,, 0.2 mM de dNTP y 0.2
uM de cada cebador por 10-500 ng de DNA
gendémico. El proceso se realizé en un termocicla-
dor automatico (MJ Research), utilizando un
paso de desnaturalizacion inicial de 4 min a
940C, seguido de 40 ciclos de 94°C por 1 min,
45°C por 45 s, 72°C por 1 min; y 10 min a 72°C
de extension final de la reaccion. El producto de
la PCR fue purificado y secuenciado automatica-
mente en la compania Macrogen. Cada muestra
se secuenci6é en ambas direcciones. Las secuen-
cias se rectificaron visualmente con los cromato-
gramas mediante el programa BioEdit Sequence
Alignment Editor (Hall, 1997-2001).

Analisis de los datos

Las secuencias obtenidas a partir de las
muestras de las colonias de anidacién del
suroeste cubano fueron identificadas mediante
un alineamiento con los haplotipos que tipifican
los linajes restringidos uno al Atlantico [A] y el
otro, al Gran Caribe y mar Mediterraneo [B]: CC-
Al - 10, Encalada et al. (1998); CC-Al11 - 17,
Bolten et al. (1998); CC-A19 — 23 segtin Bowen;
CCA-24 — 25 segiin Bass CCA-26 — 32 segun
Carreras; CCA-36 y 41 seglin Bolten (inscritos en
el Archie Carr Center, 2005); y CCA-37 - 40
segun Roberts, utilizando el programa Clustal X
1.8 (Thompson et al.,, 1997). La numeraciéon de
los sitios polimérficos (SPs) fue realizada
tomando como referencia la primera base de la
region de control del mtDNA (Laurent et al,
1998). En el caso en que existié6 un indel de mas
de una base, el SP fue identificado con el nimero
correspondiente al primer nucle6tido, mantenien-
do en el proximo SP una correspondencia entre
la numeracion del nucleotido y el SP en cuestion.

Para determinar la estructura genética entre las
colonias de anidacion del suroeste cubano, el
grado de diferenciacion genética Pgr (Slatkin,
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1991) fue estimado utilizando el método de
Tamura (Tamura, 1992). Los intervalos de
confianza fueron obtenidos a través de 10 000
permutaciones aleatorias, utilizando el programa
Arlequin ver. 3.0 (Excoffier y Schneider, 2005).
Las frecuencias haplotipicas entre colonias de
anidacion también fueron comparadas utilizando
la Prueba de independencia %2 (Sokal y Rohlf,
1981), corregida con el procedimiento de
Bonferroni (Rice, 1989) y 1000 simulaciones (Roff
y Bentzen, 1989), a través del programa CHIRXC
(Zaykin y Pudovkin, 1993). Posteriormente, se
prob6 que estas colonias de anidacién del
suroeste cubano junto con las otras colonias de
anidacion del Gran Caribe y costa atlantica de
USA, constituyen una poblaciéon panmicta a
travées de un Analisis de Varianza Molecular
jerarquizado (AMOVA, escenario hipotético I)
(Excoffier et al., 1992) con 10 000 permutaciones
aleatorias, mediante el programa arlequin ver.
3.0.

Se determiné la estructura genética entre las
colonias de anidacién del suroeste cubano, y las
de estas con las que compartieron al menos un
haplotipo, excepto con las del mar Mediterraneo
por estar claramente estructuradas (Encalada et
al., 1998; Laurent et al, 1998), ie. USA:
Melbourne Beach, Hutchinson Island, Port
Everglades, norte y sur de Jetty, Key Island,
Sarasota County, Cape San Blas, St. Joseph's,
Tyndall Beach, Eglin Air Force Base, Georgia,
Dry Tortugas, y México: Quintana Roo. En los
analisis fueron empleadas las pruebas
estadisticas antes mencionadas (Psr y y2?). Para
conocer la dependencia entre la diferenciacion
genética (Psr) y las distancias geograficas por
pares de colonias de anidacion fue aplicada la
prueba de Mantel (Smouse et al, 1986), con
10000 permutaciones aleatorias, utilizando el
programa Arlequin ver. 3.0.

Se comprob6 si las colonias de anidacion
cubanas constituyen una unidad demografica
independiente a través de un AMOVA jerarqui-
zado (escenario hipotético I, que se muestra en la
Tabla 3), considerando 1) las unidades demogra-
ficas propuestas por Encalada et al (1998),
Francisco y Bowen (2001) y Bowen (2004) los
resultados de la diferenciacion por pares de
colonias de anidacién. Adicionalmente, fueron
aplicados otros dos AMOVAs jerarquizados
(escenarios hipotéticos II y III, mostrados en la
Tabla 3), semejantes al segundo, pero segregando
las colonias de anidacion del suroeste y sureste
de la Florida. Respectivamente. La muestra
dentro del area de anidacion noreste de la Florida
hasta Carolina del Norte fue simplificada a la
colonia de anidacion de Georgia (seleccion al
azar), considerando que una agrupacion de
muestras integradas por el mismo haplotipo
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puede provocar una significaciéon del @ gc (error
de tipo I).

El valor de probabilidad (p) para cada estadistico
se obtuvo cuando el valor aleatorio fue menor o
igual al observado, excepto en los estadisticos
® cry @ sc donde el valor de p se obtuvo cuando
la proporcion fue mayor e igual porque se asume
para el primer caso, que mientras que las
poblaciones sean reales, las agrupaciones
regionales son artificiales y para el segundo caso
que mientras que las regiones sean reales, las
poblaciones dentro de <cada regién son
artificiales. La significacién de los estadisticos se
consideré para valores de probabilidad menores
que 0.05. El nimero de sustituciones nucleoti-
dicas per sitio nucleotidico fue estimado
mediante el método Tamura (Tamura, 1992),
considerando la desproporciéon entre los tipos de
cambios nucleotidicos y que la suma de A+T es el
doble de C+G.

RESULTADOS

Las secuencias parciales de las muestras del
suroeste de Cuba pertenecieron a los linajes A y
B. Estas secuencias correspondieron a seis
patrones haplotipicos, i.e. CC-Al, 2, 8, 10, 12y
14. El CC-A12, informado para las areas de
forrajeo de Azores y Madeira segin Bolten et al
(1998), resultdé ser endémico de la Cayeria San
Felipe. Las colonias de anidacién del suroeste de
Cuba no estuvieron estructuradas genéticamente
entre si (D srge-35=-0.006, p=0.41, Tabla 1).
Tampoco se encontré estructura genética entre
las colonias de anidacion pertenecientes a una
misma unidad demografica del Gran Caribe y la
costa atlantica de USA, excepto entre Eglin Air
Force Base versus Cape San Blas pertenecientes
al noroeste de la Florida segin la prueba yx2
(Tabla 2).

El suroeste de Cuba s6lo no esta estructurado
con las colonias de anidaciéon Port Everglades y
Hutchinson Island del sureste de la Florida, Key
Island del suroeste de la Florida y Cape San Blas
del noroeste de la Florida. Con respecto a Tyndall
Beach hubo una incongruencia entre la significa-
cion de ambas pruebas, obteniéndose estructura
genética con el y2. Otras incongruencias ocurrie-
ron entre Dry Tortugas versus Quintana Roo y
Port Everglades. (Tabla 2). No obstante, Dry
Tortugas y Quintana Roo estan estructuradas
con la generalidad de las colonias de anidacién
(85.71 y 92.86%, respectivamente). Entre las
colonias de las areas de anidacién que integran
el sur de la Florida no hubo estructura genética.
Tampoco se encontré estructura genética entre
las colonias de anidacion del noroeste de la
Florida versus la generalidad (71.88 %) de las
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Tabla 1. Comparacion por pares de colonias de anidacion de C. caretta en el suroeste de Cuba, a partir
de haplotipos de la regiéon de control del mtDNA. Arriba de la diagonal: comparacion de las frecuencias
haplotipicas empleando la Prueba y2 a través del programa CHIRXC (Zaykin y Pudovkin, 1993)
corregida con el procedimiento de Bonferroni y el método Monte Carlo (1000 simulaciones). El primer
numero se corresponde con el valor del estadigrafo, entre paréntesis los grados de libertad, seguido de
la probabilidad (/ valor). Debajo de la diagonal: numero absoluto de migrantes intercambiados en la
parte superior, prueba de diferenciaciéon por pares de colonias de anidacion (Psr) , seguida de la
probabilidad (/ valor). Para la nomenclatura de las colonias de anidacion ver Fig. 1.

Colonias de

anidacion CL GU 1J SF

CL 6.19 (2/0.06 0.38 (1/0.65 6.34 4/0.14
GU 3.99

0.11/0.23 6.12 2/0.05 7.04 4/0.05
1J Inf 7.03

-0.08/0.65 0.08/0.11 7.88 4/0.05
SF 12.61 10.25 7.03

0.11/0.38 0.05/0.24 0.07/0.11

colonias de anidaciéon de las otras areas de la
peninsula.

Las frecuencias relativas de los haplotipos
presentes en las colonias de anidacion de USA, a
partir de datos originales de Francisco y Bowen
(2001), Francisco et al. (1999) y Encalada et al.
(1998), constituyeron una variacién clinal latitu-
dinal de los haplotipos mas distribuidos y
representados de los linajes presentes en ambas
costas de la Peninsula de la Florida (Fig. 1). El
haplotipo CC-Al del linaje A aument6é con el
incremento de la latitud mientras que el CC-A2
del linaje B disminuy6. Esta variacién tiene un
punto de inflexion en la colonia de anidacién mas
surefia Dry Tortugas, donde el haplotipo CC-A2
alcanzé la frecuencia mayoritaria y en las
colonias de anidaciéon de Carolina del Sur y del
Norte donde el haplotipo CC-Al tuvo frecuencia
unitaria. En cada costa de la Peninsula de la
Florida estuvo correlacionado el grado de
diferenciacion genética (dsr) con la distancia
geografica (costa del Golfo Meéxico: r=0.70,
p<0.001; costa atlantica: r=0.73, p<0.001) (Fig.
2). Esta dependencia fue mantenida cuando
fueron incluidas todas las colonias de anidacién
de USA en la prueba de Mantel, aunque en el
limite de la significacién (r=0.18, p=0.04). La
dependencia también se mantuvo cuando se
analizaron todas las colonias de anidacién de la
region (r=0.31, p=0.005).

Con la aplicaciéon del AMOVA jerarquizado I se
pudo validar que las colonias de anidacion del
suroeste de Cuba constituyen una poblacion
panmicta, con un porcentaje de variacién mayor
dentro que entre las colonias de anidacién (Tabla
3)
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Fig. 2. Regresion lineal entre la diferenciacion
genética (Psr estimado a partir de haplotipos de
la regién de control del mtDNA (ca. 380 pb))
versus la distancia geografica por pares de
colonias de anidacion de C. caretta localizadas en
las costas atlantica (a) y del Golfo de México (b)
de la Peninsula de la Florida. Lineas: continua,
curva de regresion lineal; discontinua, limite de
confianza.
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Fig. 1. Distribucion y representacion de los haplotipos (frecuencias absolutas y relativas representadas
respectivamente por el niimero entre paréntesis y por matices en el pastel) de C. caretta en areas/
colonias de anidaciéon (representadas con siglas) del Gran Caribe y la costa este de USA. El analisis se
basé en secuencias de la RNC del mtDNA (ca. 380 pb). Linajes de la cuenca atlantica: A — Atlantico Sur
y Norte; B — Gran Caribe y Mar Mediterraneo. Areas / colonias de anidacién: Carolina del Sur/ CR-
Cape Romain; DT- Dry Tortugas; Georgia/ CI- Cumberland Island; NC- Carolina del Norte/ BI- Balhead
Island, CpL- Cape Lookout y TI- Topsail Island; NEFL- noreste de la Florida/ Amelia Island; NWFL-
noroeste de la Forida/ CSB- Cape San Blas, EA- Eglin Air Force Base, SJ- St Joseph's y TB- Tyndall
Beach; QRMEX- Quintana Roo (México); SEFL- sureste de la Florida/ MB- Melbourne Beach, HI-
Hutchinson Island, NJt- norte de Jetty, PE- Port Everglades, y SJt- sur de Jetty; SWCUB- suroeste de
Cuba/ CL- Cayo Largo, GU- Guanahacabibes, IJ- Isla de la Juventud y SF- San Felipe; SWFL- suroeste
de la Florida/ KI- Key Island y SC- Sarasota County. La generalidad de los datos de las colonias de
anidacion corresponden a Encalada et al. (1998), excepto en NJt y SJt (Francisco et al., 1999); MB y SC
(Francisco & Bowen, 2001; Encalada et al.,, 1998); CSB y DT (Francisco & Bowen, 2001). Las lineas
discontinuas indican las barreras biogeograficas de las costas oeste y este (Briggs, 1974) y de forma
escalonada entre éstas (Muss et al.,, 2001) de la peninsula de la Florida. Haplotipos: CC-A1; 2; 3; 5 - 10
(Encalada et al.,, 1998; Bolten et al.,, 1998); CC-Al12 - 14 (Bolten et al, 1998) y CC - A20 (Bowen,
inscritos en el Archie Carr Center). Por conveniencia sélo se representan los ntimeros ordinales que
identifican a cada haplotipo delante del paréntesis.
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Tabla 3. Resultados del analisis jerarquico de varianza molecular bajo tres niveles hipotéticos de
estructura geografica en colonias de anidacion de C. caretta del Mediterraneo americano. Para la
nomenclatura de las areas y colonias de anidacion ver fig. 1. p, probabilidad.

PARTICION OBSERVADA

(O

FUENTE DE VARIACION

VARIANZA

% TOTAL estadisticos P

I. Estructura hipotética: colonias de anidacién del SWCUB (CL, GU, IJ y SF) y las de la
region (CSB, DT, EA, GE, HI, KI, MB, NJt, PE, QRMEX, SC, SJ, SJty TB)

1.95
3.31

Entre poblaciones
Dentro de poblaciones

37.14
62.86

0.37 < 0.001

II. Estructura hipotética: colonias de anidacion del SWCUB constituyen una unidad
demografica respecto a SFL (HI, MB, PE, NJt, SJt, KI y SC), NEFL-NC (GE), NWFL (CSB,

EA, SJ y TB), DT y QRMEX

Entre regiones 2.38
Entre poblaciones / regiones 0.18
Dentro de poblaciones 3.46

39.38 0.39 < 0.001
3.01 0.05 0.001
57.61 0.42 < 0.001

III. Estructura hipotética: colonias de anidacion del SWCUB constituyen una unidad
demografica respecto a SEFL (HI, MB, PE, NJt y SJt), SWFL (KI y SC), NEFL-NC (GE),

NWFL (CSB, EA, SJ y TB), DT y QRMEX

Entre regiones 2.02
Entre poblaciones / regiones 0.18
Dentro de poblaciones 3.28

36.91 0.37 0.002
3.22 0.05 0.54
59.87 0.40 < 0.001

Al agruparse las muestras de las colonias de
anidacién del suroeste cubano en una unidad
demografica respecto a las preestablecidas, i.e.
sur, noroeste y noreste de la Florida, Dry
Tortugas y Quintana Roo, se obtienen porcenta-
jes de variacion semejantes dentro de las
colonias de anidacion y entre las agrupaciones. A
pesar de que la probabilidad del indice de
diferenciacién entre grupos rechazoé la hipétesis
nula, el indice de diferenciacion entre poblacio-
nes dentro de los grupos también rechaz6 la
hipétesis nula. Por consiguiente, el escenario
hipotético II fue desechado. Similar comporta-
miento estadistico ocurri6 con el escenario IV.
Sin embargo, cuando se segregan las colonias de
anidacion del oeste y este del sur de la Florida
(escenario hipotético III), donde las colonias de
Volusia County forman parte del sureste, el
indice de diferenciacién entre poblaciones dentro
de grupos aceptdé la hipéotesis nula. Por
consiguiente, este escenario fue escogido como la
estructura poblacional mas probable.

DISCUSION

Analisis de la estructura poblacional de las
colonias de anidacion.

Las incongruencias entre la significacion de la
prueba y2 con respecto a los valores de dsr por
pares de colonias de anidacién, dependi6 de la
resolucion de cada estadistico en relacién con el
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tamafio de muestra y la diversidad genética,
principalmente con la haplotipica en los casos en
los que el %2 fue significativo. Para tamanos de
muestras dispares con haplotipos pertenecientes
a linajes diferentes y una desproporciéon de las
frecuencias haplotipicas, el y2 se vuelve mas
sensible respecto al ®sr. El dgr se expresa en
tiempos de coalescencia probando la hipétesis
nula por permutaciones de haplotipos entre
poblaciones (Slatkin, 1991). Por consiguiente, en
el caso de las interacciones entre las colonias de
anidacién suroeste de Cuba versus Tyndall
Beach, Quintana Roo versus Dry Tortugas, y
Cape San Blas versus Eglin Air Force Base, la
media del tiempo de coalescencia de dos genes
delineados en la misma poblacion sera cercana a
la media del tiempo de coalescencia de dos genes
delineados en dos poblaciones a comparar,
resultando en la no significacion del @gr.
Contrariamente, a pesar de que en la interaccion
Dry Tortugas versus Port Everglades estan
representados haplotipos de ambos linajes, la
media del tiempo de coalescencia de dos genes
delineados en una poblacion distara de la media
del tiempo de coalescencia de dos genes
delineados en ambas poblaciones, resultando en
la significacion del dgr.

La presencia de dos linajes en la wunidad
demografica del suroeste de Cuba y la no
existencia de estructura genética con algunas de
las colonias del sur de la Florida, acentua
patrones de colonizacion relacionados mas con
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los que ocurrieron en la peninsula de la Florida
que con los que ocurrieron en México, a pesar de
que estas unidades demograficas estan en la
misma cuenca del Mar Caribe y son las mas
cercanas geograficamente. La corriente de
Yucatan provee un mayoritario flujo de agua
hacia el Golfo de México que hacia el estrecho de
la Florida, donde el flujo es pequeno y episodico a
través de la contracorriente cubana (Ochoa et al.,
2001). A su vez, la existencia de la corriente de
lazo, que en un extremo da paso directo a la
corriente de la Florida, genera un flujo casi
permanente de recirculaciéon alrededor de Cuba
(Gyory et al., 2005). Por consiguiente, ha existido
un flujo directo entre las aguas cercanas a Cuba
con las del sur de la Florida, principalmente con
el sureste, y limitado con las de México. Todo lo
cual ha influenciado en la conformaciéon de
unidades demograficas perfectamente distingui-
bles entre las areas de anidacion de Cuba y
México, y parecidas entre Cuba y el sureste de la
Florida. Este sistema de corrientes ha sido una
barrera efectiva para limitar el flujo de migrantes
no sélo entre las unidades demograficas de Cuba
y México, sino también entre México y noroeste
de la Florida.

La dispersibn de un linaje A lejanamente
emparentado con el linaje B vicariante del
Atlantico, la existencia de un porcentaje de
variacion mayor dentro que entre las colonias de
anidaciéon, la presencia de wuna clina de
haplotipos en la peninsula de la Florida, y la falta
de endemismo en las unidades demograficas,
evidencian que C. caretta ha fallado histérica-
mente a la conducta de reproduccién en el lugar
de origen (natal homing). Probablemente, los
fundadores del linaje dispersado [A] hayan tenido
cierto éxito en la colonizacion de tierras
templadas de las altas latitudes americanas
durante los periodos interglaciales, debido al
desafio ademas de largas distancias, de tempera-
turas menos calidas al sur de Africa. El efecto
fundador de este nuevo linaje seria mas
apreciable en las areas no ocupadas por C.
caretta (altas latitudes), que donde hubieran
existido colonias de anidacion previamente
establecidas del linaje B. Durante la glaciacion de
Wisconsin (24 000 a 10 000 afnos segun
Hedgpeth (1954), C. caretta pudo anidar en el sur
de la Florida, pero no en las colonias de
anidacion del norte de la Florida (Encalada et.
al., 1998). Después de la glaciacion, C. caretta
pudo colonizar la costa norte de la Peninsula de
la Florida pero como fue reciente y por el linaje A,
no ha existido tiempo suficiente para la
diversificaciéon del linaje y la estructuracion
significativa entre las colonias de anidacién. Por
lo que la estructura poblacional se ha
considerado que abarca menos de 600 genera-
ciones (Encalada et. al, op.cif). Teniendo en
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cuenta la semejanza de estas colonias de
anidacién ampliamente separadas, es muy
probable que la deriva genética haya actuado
durante la colonizacién de la parte norte de una
poblacién ancestral del sur (Francisco y Bowen,
2001), provocando la fijacién del haplotipo CC-
Al. Las relocalizaciones raras pueden indicar
una habilidad para colonizar habitat disponibles
nuevamente en areas de anidacion durante
escalas de tiempo evolutivamente largos, o una
condicion de desequilibrio como resultado de
recientes eventos de colonizacion (Encalada et
al., 1998). La baja diversidad genética entre las
colonias de anidacién localizadas en la unidad
noreste de la Florida hasta Carolina del Norte
puede ser un reflejo de recientes dispersiones o
expansiones demograficas que siguieron a los
cuellos de botellas (Encalada et al., op.cit.). Estos
autores reconocen una mayor influencia de las
glaciaciones sobre la demografia de las colonias
de anidacion localizadas en latitudes mas altas
que, lejos de enmascarar los limites poblaciona-
les, revela un establecimiento reciente de la
poblaciéon de anidacién. Sin embargo, los haploti-
pos que componen a las colonias de anidaciéon de
esta unidad pertenecen a un linaje [A] emparen-
tado naturalmente con los linajes del Pacifico y
no con el otro linaje atlantico [B], que aunado a
la baja diversificacién del linaje atlantico, revelan
una reciente migraciéon responsable en gran
medida de la pérdida de limites de estructura
genética entre las colonias de anidacion distantes
dentro de la misma unidad biogeografica del
noreste de USA.

Una vez asentado el nuevo linaje A tanto al oeste
como al este de la peninsula de la Florida,
comenzé una introgresién entre las colonias de
anidacién donde ambos linajes se encuentran en
frecuencia  mayoritaria, dando lugar al
surgimiento de una clina geografica latitudinal.
Estos eventos han ocurrido paralelamente en
ambas costas, lo cual ha provocado falta de
estructura genética entre algunas de las colonias
de anidacion del noroeste y noreste de la Florida,
y entre todas las colonias del suroeste y sureste.
Razén por la cual, la prueba de Mantel no da
significativa cuando se aplica a todas las colonias
de USA sin distincion de costa. No obstante,
Encalada et al. (1998) plantean que la
relocalizacion de oviferas a grandes distancias
puede explicar el alto estimado de migracion
entre las poblaciones de sitios opuestos de la
peninsula. Sin embargo, los eventos de reloca-
lizaciéon mejor documentados han ocurrido entre
playas de anidacion adyacentes involucrando
unas pocas decenas de kiléometros, mientras que
las que ocurren a largas distancias son menos
frecuentes (Richardson, 1982). En estudios de
marcaciéon se evidencian movimientos ocasio-
nales de oviferas entre playas de anidacion
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(Dodd, 1988; Bjorndal et al, 1983), acentuan-
dose las conductas filopatria y fidelidad por el
sitio de anidacion de la especie en tiempo
ecologico. La similitud de la distribucién de
haplotipos entre playas de anidacién ampliamen-
te separadas, quizas sea un remanente de un
proceso histérico de colonizaciéon que un indicio
de una migracion paulatina.

La variacion clinal en ambas costas de la
peninsula de la Florida ha ofrecido dificultades
para el establecimiento de los limites de las
unidades demograficas en esta regiéon. La
corriente de la Florida se desvia de la costa cerca
de los 32°N generando remolinos, que decrecen
cuesta abajo (Olson et al, 1983). Francisco y
Bowen (2001) consideran que las colonias de
anidacién de Volusia County debieron formar
parte de la unidad demografica del noreste de la
Florida hasta Carolina del Norte por estar
situada al norte de Cabo Canaveral, limite
biogeografico reconocido segun Avise (1992) y
Briggs (1974). Sin embargo, Bowen (2004)
describe una estructura genética significativa
entre esta area de anidacién y la unidad
demografica sur de la Florida. En el presente
estudio auin mas se restringe la pertenencia a la
nueva unidad demografica sureste de la Florida.
Al parecer, la efectividad de la barrera marina
para C. caretta estda un poco mas al norte (ca.
31°N), en la irregularidad topografica conocida
como “Charleston Bump”. En esta zona, se ha
descrito un caracter bimodal de la corriente de la
Florida manifiesto en estados débiles y fuertes de
desviacion, pero con predominio de varios meses
de los fuertes (Bane y Dewar, 1988). Quizas,
como la colonia de anidacién de Cumberland
Island se localiza cerca de la zona pueda recibir
migrantes de las colonias de latitudes mas bajas,
aunque de forma limitada. Por consiguiente, esta
colonia de anidacion y la vecina de Amelia Island
constituyen el limite inferior de la wunidad
demografica del noreste de la Florida hasta
Carolina del Norte. Para el resto de las colonias
de anidacion de esa unidad demografica, la
barrera marina “Charleston Bump” es muy
efectiva, ya que en éstas fijado el haplotipo CC-
Al a pesar de tener anidaciones con tamanos
censales significativos (TEWG, 2000) en compa-
racién con otras colonias del Gran Caribe. Sin
embargo, a pesar de que en la costa noroeste de
USA el haplotipo CC-A2 no se anula, la
indisponibilidad de sitios para la anidacion
(barrera biogeografica) en la zona central de la
costa del oeste de la peninsula de la Florida,
delimita las unidades demograficas del norte y
del sur. En el caso del sur de la Florida, a pesar
de que no existe estructura genética por pares de
colonias de anidaciéon, exceptuando las
interacciones con Dry Tortugas, se definen con el
analisis de la varianza molecular jerarquizado

158

tres unidades demograficas en lugar de las dos
clasicas (Francisco y Bowen, 2001; Encalada et
al., 1998). Todo lo cual reconoce la efectividad del
desagiie de los Everglades (barrera biogeografica)
para limitar el flujo amplio de migrantes entre las
colonias de anidacion de Dry totugas, y del
suroeste y sureste de la Florida.

Adicionalmente, Dry Tortugas permanecio
sumergida durante los periodos interglaciares del
Pleistoceno (Guertin et. al., 1999), lo que revela
un origen reciente de sus colonias de anidacién.
Consecuentemente estos cayos han de compor-
tarse como sumidero de las colonias vecinas
tanto del sur de la Florida como del Gran Caribe,
lo cual se evidencia en la presencia del linaje
vicariante [B] con predominio del haplotipo mejor
distribuido y mas representado CC-A2.

Implicaciones para la conservacion.

Las colonias de anidacién del suroeste cubano
constituyeron una unidad demografica
independiente. Por consiguiente, deberan tenerse
en cuenta para implementar programas de
manejo efectivos, que contribuyan a la preserva-
cion de la diversidad genética y de la superviven-
cia de estas poblaciones en el Gran Caribe. Estas
colonias de anidacién como otras de tamafo
discreto han funcionado como reservorios genéti-
cos durante eventos que han provocado el declive
de colonias de anidacion especificas, por lo que
consecuentemente deben recibir atencién en los
programas de conservacion regional. Conociendo
que en la poblacion de anidacién del suroeste
cubano esta el haplotipo CC-Al2, se podra
determinar con mayor eficiencia la contribucién
de las poblaciones de anidaciéon a los habitats
marinos de agregaciéon donde este haplotipo fue
reportado con anterioridad por Bolten et al.
(1998). Consecuentemente este resultado contri-
buye al conocimiento del nicho y la ruta
migratoria de C. caretta durante su ciclo de vida
en el Gran Caribe. Los resultados de este trabajo
también aportan informacién 1util para el diseno
de areas marinas protegidas (Bowen y Roman,
2005) en Cuba, encaminadas a la conservacion
de esta especie, integrando los habitat que usa
en funcién del nicho y considerando el potencial
evolutivo de este demo dentro del genofondo de la
metapoblacion de C. caretta en el Gran Caribe y
costa atlantica.
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