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¿Cómo están estructuradas 
genéticamente las 

poblaciones de pargos en el 
Golfo de California y Pacífico 

Oriental Tropical?

Resumen

Se presenta la recopilación de dos trabajos de investigación cien-

tífica sobre genética de poblaciones de tres especies de pargo: 

huachinango (Lutjanus peru), amarillo (L. argentiventris) y lunarejo 

(L. guttatus). Se hace énfasis en cómo la distribución parchada de 

los sitios de reclutamiento de juveniles y adultos, así como los 

cambios ambientales entre las ecoregiones afectan a la estruc-

tura genética poblacional. Se utilizaron marcadores moleculares 

tipo microsatélites de ADN en las tres especies de pargos con 

el fin de encontrar diferenciación poblacional. Por otro lado, se 

evaluó la conectividad entre parches de hábitats y las diferencias 

ambientales entre ecoregiones. El análisis de estructura genética 

mostró que el huachinango estuvo estructurado en cuatro pobla-

ciones: 1) Conquista Agraria (costa occidental sur de la península 

de Baja California) junto con las localidades del Golfo de Califor-

nia, 2) Nayarit, 3) Oaxaca y 4) Panamá y Colombia. El pargo ama-

rillo estuvo estructurado en tres poblaciones: 1) San Bruno, B.C.S. 

(Golfo de California) y Colima, 2) La Paz y Altata, Sin. y 3) Panamá. 

El pargo lunarejo mostró homogeneidad genética entre todas sus 

localidades, es decir, presentó flujo genético el cual no permitió la 

diferenciación poblacional. Por otro lado, los análisis ambientales 

indicaron que las discontinuidades entre los hábitats de recluta-

miento de juveniles y adultos, así como las diferencias ambienta-

les a lo largo del intervalo de distribución de las especies, fueron 

los principales impulsores para la estructura genética.

Palabras clave: Microsatélites, genética de poblaciones, distribu-

ción parchada de hábitats, diferencias ambientales, ecoregiones.
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Abstract

We present a compilation of two research studies on population 

genetics of the Pacific red snapper (Lutjanus peru), yellow snapper 

(L. argentiventris) and spotted rose snapper (L. guttatus). Emphasis 

is placed on how the patchy distribution of the recruitment sites 

for juveniles and adults, as well as the environmental changes 

between ecoregions, affect the genetic population structure. 

Molecular markers such as DNA microsatellites were used in the 

three snapper species in order to find population differentiation. 

On the other hand, the connectivity between habitat patches 

and the environmental differences between ecoregions were 

evaluated. The genetic structure analysis showed that the Pacific 

red snapper was structured in four populations: 1) Conquista 

Agraria (southern occidental coast of the Baja California 

peninsula) and the localities inside of the Gulf of California, 2) 

Nayarit, 3) Oaxaca, and 4) Panama and Colombia. The yellow 

snapper was structured in three populations: 1) San Bruno, B.C.S. 

(Gulf of California) and Colima, 2) La Paz and Altata, Sin. and 3) 

Panama. The spotted rose snapper showed genetic homogeneity 

in all the localities, that is, there was gene flow between the 

localities that did not allow population differentiation. On 

the other hand, the environmental analysis showed that the 

discontinuities in the recruitment habitat for juveniles and adults, 

as well as the environmental differences along the species 

distribution range, were the main drivers for the genetic structure.

Key words: Microsatellites, populations genetics, patchy habitat 

distribution, environmental differences, ecoregions. 

Introducción

La conectividad es el 

intercambio de individuos 

entre poblaciones que están 

separadas geográficamente, de 

tal forma que los migrantes 

contribuyen a la poza génica 

local  (Cowen y Sponaugle, 

2009).  Una forma de medir la 

conectividad es mediante la 

combinación de herramientas 

como el uso de marcadores 

genéticos y la implementación 

de estudios de paisaje 

marino para observar la 

distribución de los diferentes 

hábitats utilizados por las 

especies (Berkström et al., 

2020; Munguia-Vega et al., 

2018; Xuereb et al., 2018).

Mediante la combinación de 

estas herramientas es posible 

la detección de estructura 

genética poblacional y 

observar cómo el ambiente, 

la distribución parchada 

de hábitats y los cambios 

ambientales afectan a la 

estructura poblacional.

Esta información es de suma 

importancia para el manejo 

de los recursos marinos y para 
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mejorar el diseño y manejo de áreas marinas protegidas (Almany 

et al., 2017; Jackson et al., 2015; Munguia-Vega et al., 2014).

El huachinango (Lutjanus peru), pargo amarillo (Lutjanus 

argentiventris) y pargo lunarejo (Lutjanus guttatus) pertenecen a la 

familia Lutjanidae y son especies costeras asociadas al fondo; que 

comparten gran parte de su intervalo de distribución, del Sur de 

California, E.U.A. y la península de Baja California hasta el norte 

de Perú (Fischer et al., 1995; Sarabia-Méndez et al., 2010; Zárate-

Becerra et al., 2014). 

Su ciclo de vida comprende cuatro etapas: 1) desove, el cual 

está relacionado principalmente a la temperatura (Erisman et al., 

2010; Gallardo-Cabello et al., 2010; Piñón et al., 2009; Rojas et al., 

2004; Trejos-Castillo et al., 2007; Vega et al., 2016), 2) el periodo 

larval planctónico, es decir el tiempo que las larvas de pargo 

duran a merced de las corrientes, el cual es de alrededor de 30 

días (Claro y Lindeman, 2008), 3) reclutamiento de juveniles y 4) 

movimiento de juveniles al sitio de reclutamiento de adultos.

Debido al amplio intervalo de distribución y a que los sitios 

de reclutamiento de juveniles y adultos de estas especies 

presentan una distribución en parches, estos podrían ser factores 

determinantes en la estructura genética poblacional de las tres 

especies.

Por otro lado, las tres especies son consideradas una 

fuente económica y alimenticia importante en muchas de las 

comunidades costeras del Golfo de California y Pacífico Oriental 

Tropical (Gold et al., 2015). Específicamente en las costas del 

Pacífico mexicano, los primeros lugares de producción de 

huachinango son los estados de Baja California Sur, Sinaloa, 

Nayarit y Oaxaca, en donde en el año 2019 se llegaron a 

pescar entre 1,000 y 2,600 toneladas (CONAPESCA, 2019). Con 

lo que respecta al pargo amarillo y lunarejo, en el mismo año 

se produjo un total de 10,545 t en el Pacífico Mexicano y los 

estados con más producción fueron Baja California Sur, Sinaloa 

y Nayarit, donde se pescaron entre 1,200 a 1,500 toneladas 

(CONAPESCA, 2019). Por último, 

es importante mencionar, que 

en las bitácoras pesqueras 

cuando se reporta huachinango 

también va incluido el pargo 

lunarejo; en el rubro de pargos 

va incluido el pargo amarillo 

junto con otras 12 especies 

(CONAPESCA, 2019).

El objetivo de este trabajo 

es dar a conocer los resultados, 

de manera integrada, de varios 

estudios de investigación 

relacionados a la conectividad 

genética del huachinango 

(Lutjanus peru), pargo amarillo 

(Lutjanus argentiventris) y pargo 

lunarejo (Lutjanus guttatus) 

en el Golfo de California y 

Pacífico Oriental Tropical. Esto, 

con el fin de: A) determinar 

la diversidad y diferenciación 

genética de las tres especies 

mediante el uso de marcadores 

genéticos tipo microsatélites y, 

B) evaluar los posibles factores 

ambientales que dieron lugar a 

la estructura genética de cada 

especie.



Uso de marcadores microsateli-

tales de ADN 

Con el fin de poder realizar 

los análisis de diversidad 

y diferenciación genética 

poblacional, fue necesario 

el uso de marcadores 

microsatelitales de ADN, que 

son secuencias de nucleótidos 

de uno a seis pares de bases 

que se repiten sucesivamente 

(Putman y Carbone, 2014). 

Para el huachinango se 

utilizaron trece marcadores 

microsatelitales (Paz-García 

et al., 2016; Pérez-Enríquez 

et al., 2020), de los cuales 

nueve microsatélites fueron 

específicos del huachinango y 

el resto provinieron de especies 

de pargos cercanas (L. guttatus 

y Hoplopagrus guentherii). En 

el caso del pargo amarillo, se 

usaron once microsatélites 

(Pérez-Enríquez et al., 2020; 

Reguera-Rouzaud et al., 2020).

Diversidad y diferenciación gené-

tica en pargos 

Con anterioridad se han 

desarrollado estudios sobre 

genética de poblaciones en estas tres especies de interés, en el 

Golfo de California y en el Pacífico Oriental Tropical. Sin embargo, 

los resultados varían de acuerdo al tipo de marcador genético 

utilizado, encontrándose tanto homogeneidad (Hernández-Álvarez 

et al., 2020; Rocha-Olivares y Sandoval-Castillo, 2003) como 

diferenciación genética poblacional (Munguia-Vega et al., 2018; 

Reguera-Rouzaud et al., 2020; Reguera-Rouzaud et al., 2021).

En el caso de nuestros estudios, la estructura genética 

poblacional se evaluó en diez localidades para huachinango y 

cinco para pargo amarillo y pargo lunarejo (Figura 1). 

La diversidad genética fue evaluada mediante indicadores 

como el número de alelos. En el caso del huachinango y 

pargo amarillo, se observó que los valores de diversidad eran 

ligeramente mayores en el área del Golfo de California que 

en el centro de México (Nayarit, Colima y Oaxaca), Panamá y 

Colombia (Figura 2). Sin embargo, estas diferencias no tuvieron 

soporte estadístico (Reguera-Rouzaud et al., 2021). Resultados 

preliminares de la diversidad genética en el pargo lunarejo, 



mostraron un patrón diferente al encontrado en los otros dos 

pargos; en este caso, las localidades del centro de México 

(Colima y Oaxaca) mostraron mayor diversidad alélica que las 

localidades a los extremos [Golfo de California, Chiriquí y Panamá 

(Figura 2)], a pesar de ello, estas diferencias tampoco tuvieron 

soporte estadístico (Rivera-Lucero, 2020; Díaz-Viloria et al., 

datos no publicados). En este caso, la variabilidad mostrada en 

la diversidad de las tres especies fue debida a las diferencias 

en el tamaño de muestra de cada localidad (que fluctuó de 30 

a 48 individuos), de tal forma que los sitios que contaron con 

mayor diversidad también tuvieron más individuos colectados y 

analizados.

En lo que respecta a la estructura genética poblacional, los 

análisis de diferenciación genética realizados en huachinango 

mostraron que las localidades analizadas estuvieron 

estructuradas en cuatro poblaciones: las localidades dentro 

del Golfo de California (San 

Bruno, Loreto, La Paz, Guaymas 

y Topolobampo) y el Pacífico 

adyacente (Conquista Agraria), 

mostraron ser genéticamente 

similares, es decir mantuvieron 

conectividad o flujo genético 

entre las localidades. La 

segunda población, Nayarit, 

demostró ser genéticamente 

diferente al resto de las 

localidades, al igual que 

Oaxaca (tercera población); 

por último, la cuarta población 

agrupó a Panamá y Colombia, 

las cuales demostraron ser 

genéticamente homogéneas 

(Figura 3a).

En el caso del pargo 

amarillo, la estructura genética 

estuvo compuesta por cuatro 

poblaciones. Se encontró 

diferenciación genética 

dentro del Golfo de California, 

específicamente entre la 

población de San Bruno y La 

Paz. Con lo que respecta a 

la población de Colima, ésta 

mostró ser genéticamente 

similar a San Bruno, pero 

diferente a las localidades 

de Altata y La Paz, mientras 

que Altata y La Paz fueron 

Figura 1. Localidades de colecta de muestras en el Golfo de California y Pacífico oriental 
Tropical. Las localidades de huachinango (L. peru) están representadas con puntos rojos, 
las de pargo amarillo (L. argentiventris) con puntos azules y localidades de pargo lunarejo 
(L. guttatus) con los puntos amarillos. San Bruno (SBO), Loreto (LTO), La Paz (LPZ), Conquista 
Agraria (CAA), Guaymas (GUA), Topolobampo (TOP), Altata (ALT), Nayarit (NAY), Colima 
(CMA), Oaxaca (OAX), Chiriquí (CHI), Panamá (PAN) y Colombia (COL).
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similares; por último, la población de Panamá fue genéticamente 

diferente al resto de las poblaciones (Figura 3b).

Caso contrario, los datos preliminares del pargo lunarejo 

indicaron homogeneidad genética entre las cinco localidades 

analizadas; es decir, hubo flujo genético entre ellas y, por lo tanto, 

baja diferenciación poblacional [Rivera-Lucero, 2020; Díaz-Viloria 

et al., datos no publicados, (Figura 3c)].

Distribución de hábitats 

Algunas especies de peces marinos presentan falta de flujo 

genético debido a procesos históricos o contemporáneos que 

actúan como barreras para el flujo genético o conectividad 

genética entre poblaciones (Blanco-Gonzalez et al., 2016; 

Hellberg et al., 2002). Esto incluye factores físicos como 

discontinuidad de hábitats, gradientes ambientales (Blanco-

Gonzalez et al., 2016; Sandoval-

Huerta et al., 2019; Torquato et 

al., 2019) y algunos aspectos 

del ciclo de vida de las 

especies, como: la época de 

desove, la dispersión de las 

larvas (Frisk et al., 2012; Treml 

et al., 2012) y la distribución de 

hábitats de reclutamiento para 

los juveniles y adultos. Estos 

factores físicos y biológicos 

juegan un papel muy 

importante en la demografía 

poblacional, conectividad y en 

la ubicación de las barreras 

para el flujo genético.

En este sentido, varios 

estudios han identificado cómo 

los factores físicos facilitan 

o restringen el flujo genético 

entre poblaciones de peces de 

arrecife rocoso (como las tres 

especies de pargos de nuestro 

interés). Se ha encontrado 

diferenciación poblacional a 

escalas mayores a 1,000 km, 

es decir, entre localidades 

que están muy alejadas 

unas de otras (Dalongeville 

et al., 2018; Kennington et 

al., 2017) . Mientras que 

a escalas menores, se ha 

reportado que algunas de 

Figura 2. Número de alelos de a) huachinango (barras rojas), b) pargo amarillo (barras azules) y 
c) pargo lunarejo (barras amarillas). Conquista Agraria (CAA), San Bruno (SBO), Loreto (LTO), 
La Paz (LPZ), Guaymas (GUA), Topolobampo (TOP), Altata (ALT), Nayarit (NAY), Colima (CMA), 
Oaxaca (OAX), Chiriquí (CHI), Panamá (PAN) y Colombia (COL).
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las causas principales de la diferenciación poblacional  son la 

discontinuidad de hábitats y las diferencias ambientales que se 

presentan a lo largo del rango de distribución de las especies 

(Berkström et al., 2020; Blanco-Gonzalez et al. , 2016; Dalongeville 

et al., 2018; García-De León et al., 2018; Pérez-Enríquez y 

Taniguchi 1999). 

En el caso de nuestros estudios, se trabajó en la distribución 

de hábitats de juveniles y adultos para las tres especies. La 

información de los hábitats fue obtenida de Halpern et al. (2019), 

Munguía-Vega et al. (2018b) y de la plataforma Global Mangrove 

Watch (GMW 2016; https:// www.globalmangrovewatch.org/).

Se encontraron tres parches importantes de arrecifes rocosos 

(hábitat de reclutamiento de adultos para las tres especies): uno 

ubicado en el Golfo de California, otro entre Sinaloa y Nayarit y 

el último entre los países de Costa Rica y Panamá. Estos parches 

contaron con longitudes 

de cientos a 1,000 km. Así 

mismo, las discontinuidades 

más importantes se vieron 

localizadas en la parte central 

de México (entre Nayarit y 

Michoacán) con una distancia 

aproximada de 400 km de 

longitud y desde la parte sur 

de México (Guerrero) hasta El 

Salvador, con una extensión 

aproximada de 1,500 km 

(Figura 4a, b). 

El fondo blando, 

correspondiente al hábitat de 

reclutamiento de juveniles 

de huachinango y pargo 

lunarejo, estuvo conformado 

por dos grandes parches con 

una extensión desde México 

hasta Costa Rica y el segundo 

desde Panamá hasta Colombia. 

Solamente una discontinuidad 

de hábitat fue detectada entre 

el sur de Costa Rica y norte de 

Panamá, con una extensión de 

320 km (Figura 4c).

En el caso de los manglares, 

hábitat de reclutamiento para 

juveniles de pargo amarillo, 

se presentó una distribución 

continua a lo largo de toda el 

área (Figura 4d).

Figura 3. Estructura genética 
poblacional del a) huachinango, b) 
pargo amarillo y c) pargo lunarejo. Los 
colores en los estados de la república 
representan las localidades que 
fueron genéticamente homogéneas 
en cada especie. Particularmente en 
el pargo amarillo las líneas paralelas 
también indican homogeneidad 
genética entre localidades.
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Diferencias ambientales entre ecoregiones 

Además de la distribución de los hábitats, las diferencias 

ambientales también representan barreras potenciales para el 

flujo genético entre poblaciones, de tal forma que, si las larvas 

son dispersadas entre localidades que cuentan con fuertes 

diferencias ambientales locales podrían morir sin contribuir a 

la poza genética local. Las regiones biogeográficas son marcos 

naturales para la zonificación marina, la cual es una herramienta 

cada vez más utilizada por las organizaciones regionales de 

ordenación pesquera (Spalding et al., 2007).

En este sentido, las ecoregiones son la escala de unidad 

más pequeña en el Sistema Marino de Ecoregiones del Mundo 

(MEOW, por sus siglas en inglés). Son áreas con una composición 

relativamente homogénea de especies. Los factores ambientales 

que determinan a las ecoregiones varían de un lugar a otro, pero 

pueden incluir aislamiento, 

surgencias, aportes de 

nutrientes, afluencia de 

agua dulce, regímenes de 

temperatura, corrientes y 

complejidad batimétrica o 

costera (Spalding et al., 2007). 

El Golfo de California, junto 

con el Pacífico adyacente 

(Conquista Agraria) y el 

Pacífico Oriental Tropical están 

divididos en seis ecoregiones 

(Spalding et al., 2007): 

transición de Magdalena, 

Cortés, Pacífico tropical 

mexicano, Chiapas-Nicaragua, 

Nicoya y ensenada de Panamá 

(Figura 5).  

Para observar las diferencias 

ambientales entre las 

ecoregiones, se descargó 

información climatológica 

de la plataforma Bio-

ORACLE de los años 2000 al 

2014 (Assis et al., 2018). Se 

observó que entre las seis 

ecoregiones hubo marcadas 

diferencias ambientales, 

donde las principales variables 

oceanográficas que explicaron 

las diferencias fueron el pH, 

la clorofila-a, la temperatura, 

la salinidad y los fosfatos. 

Figura 4. Distribución de hábitats (figura modificada de Reguera-Rouzaud et. al., 2021). 
a) arrecife rocoso para huachinango, b) arrecife rocoso pargo amarillo y lunarejo, c) 
fondo blando para huachinango y lunarejo, d) manglares para pargo amarillo. Cada color 
representa los parches de hábitats que están bien conectados unos con otros. 
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Se identificó que la estructura genética encontrada en el 

huachinango y pargo amarillo estuvo relacionada con los cambios 

ambientales presentados entre las ecoregiones, mientras que 

el pargo lunarejo no mostró ninguna relación con los cambios 

ambientales.

¿La distribución de hábitats y las diferencias ambientales tienen al-

gún efecto sobre la estructura genética poblacional?

A pesar de que las tres especies de pargos pertenecen al mismo 

género, que tienen una distribución geográfica similar y que 

tienen cambios de hábitats a lo largo de sus vidas, los lugares 

en donde se encontraron las diferencias genéticas, es decir, que 

hubo falta de flujo genético entre las poblaciones, difirieron 

entre especies. En este sentido, las diferencias en los hábitats de 

reclutamiento, principalmente en etapas tempranas de su vida, la 

capacidad de dispersión y las adaptaciones ecológicas propias de 

Figura 5. Ecoregiones y provincias biogeográficas (figura modificada de Spalding et. al., 
2017). Se muestran en colores diferentes las ecoregiones: Transición de Magdalena (TM), 
Cortez (CRZ), Pacífico Tropical Mexicano (PTM), Chiapas-Nicaragua (CH-NC), Nicoya (NIC) y 
ensenada de Panamá (E.PAN).

cada especie podrían explicar 

las diferencias encontradas.

A lo largo de nuestros 

estudios se pudo observar 

que, en general, hubo tres 

lugares en donde la falta de 

flujo genético fue recurrente 

en el huachinango y en 

menor medida en el pargo 

amarillo: 1) Entre el Golfo 

de California y el centro de 

México, 2) entre el centro de 

México (Nayarit-Colima) y sur 

de México (Oaxaca) y 3) entre 

el sur de México (Oaxaca) 

y Centroamérica (Panamá). 

Esta falta de flujo genético 

fue debido a las diferencias 

ambientales existentes entre 

regiones, a la falta de hábitat 

de reclutamiento de juveniles y 

adultos y en menor medida a la 

gran distancia geográfica entre 

poblaciones (Tabla 1). 

Por otro lado, el pargo 

lunarejo, no mostró 

diferenciación genética entre 

sus localidades a pesar de 

que también se corroboraron 

diferencias ambientales y 

discontinuidades de hábitat.  
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Conclusión

A escalas grandes, el principal causante de la estructura genética fue el aislamiento por distancia, 

mientras que, a escalas más pequeñas, la discontinuidad de hábitats y las diferencias ambientales 

entre ecoregiones provocaron las barreras para el flujo genético en el huachinango y pargo amarillo, 

principalmente en la boca del Golfo de California, centro-sur de México y entre el sur de México y 

Centroamérica.

En el caso del pargo lunarejo, si bien se reconoce una sola población a lo largo de todo el rango 

de distribución de la especie, las diferencias ambientales al parecer no están contribuyendo a la 

diferenciación genética.

El huachinango, el pargo amarillo y el pargo lunarejo, son especies clave para los pescadores 

ribereños. Con este trabajo se logró tener una visión más amplia de la estructura genética de las 

poblaciones de las tres especies, información que debe ser tomada en cuenta para mejorar las 

políticas públicas hacia el manejo del recurso pesquero, además de conocer y proteger los sitios 

potenciales de reclutamiento y crianza de estas especies.

Reconocimientos
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Tabla 1. Interrupciones al flujo genético y sus posibles explicaciones en huachinango, pargo amarillo y pargo lunarejo. 
La marca de verificación (♦) indica la causa posible (aislamiento por distancia, falta de hábitat de reclutamiento o 
diferencias ambientales) de la diferenciación poblacional (genética). La marca (--) indica que no hubo evidencias de 
diferencias. La Paz (LPZ), San Bruno (SBO), Golfo de California (GC), Nayarit (NAY), Colima (CMA) Oaxaca (OAX), Chiriquí 
(CHI), Panamá (PAN).

Especie Diferencia Genético Aislamiento Hábitat Ambiente

Huachinango

GC y NAY ♦ -- ♦ ♦

NAY y OAX ♦ -- ♦ --

OAX y PAN ♦ ♦ ♦ ♦

Pargo amarillo
LPZ y SBO ♦ -- ♦ --

CMA y PAN ♦ ♦ ♦ ♦

Pargo lunarejo

LPZ y CMA -- -- ♦ ♦

OAX y CHI -- -- ♦ ♦

CHI y PAN -- -- -- ♦

* Respecto al pargo lunarejo, si hubo fragmentación de hábitat y diferencias ambientales, sin embargo, estas diferencias 
no afectaron a la estructura genética.
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