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RESUMEN  

La Zona de Exclusión de PEMEX en la Sonda de Campeche cuenta una alta diversidad 

de organismos marinos, dentro de los cuales se encuentran los lenguados, que forman 

parte del bentos y juegan un rol importante en las redes tróficas. Son altamente 

susceptibles a perturbaciones en el fondo oceánico debido al ingreso de contaminantes, 

como los hidrocarburos y sus derivados, presentes en esta área por las diversas 

actividades petroleras. Por lo que el objetivo principal del presente trabajo de 

investigación fue caracterizar la variación genética de los lenguados para evaluar su 

estructura génica. A partir de muestras de sangre se extrajo DNA y se realizó una PCR 

para amplificar la región Folmer del gen COI del mtDNA. Los amplicones fueron 

evaluados mediante electroforesis en geles de agarosa y secuenciados por el método de 

Sanger obteniendo 317 secuencias de 565 pb. Mediante el uso de la base de datos BOLD 

se identificaron siete especies y las tres más abundantes (Syacium gunteri, S. papillosum 

y Cyclopsetta chittendeni) fueron usadas para los análisis subsecuentes. En S. gunteri la 

red de haplotipos evidenció 60 haplotipos con uno predominante (57%), sugiriendo la 

existencia de un flujo génico considerable. La red de S. Papillosum mostró 50 haplotipos 

con uno sobresaliente (36%); mostró múltiples vectores interconectados (ciclos) 

indicando que las secuencias fueron incapaces de resolver los caminos evolutivos. La red 

de C. chittendeni presentó 20 haplotipos con uno mayoritario (48%) dando origen a 

múltiples haplotipos únicos; en conjunto esto sugiere un cuello de botella reciente y 

considerable flujo génico. Las tres especies presentaron una elevada variabilidad, 

resultados similares se han reportado en otras especies de lenguados. El AMOVA mostró 

que ninguna de estas presentó estructura génica significativa, y los valores FST 

posteriores a la correción de Bonferroni tampoco fueron significativos; el no haber 

detectado subpoblaciones pudo deberse a la baja variabilidad intraespecifica del locus 

analizado, sin embargo este fue muy útil para identificar especies. La detección de 

estructura genética podría requerir el análisis de loci más variables. 
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ABSTRACT 

The Exclusion Zone of PEMEX is an ecosystem with a high diversity of marine 

organisms, such as flounders, that are part of the benthos and play an important role in 

the trophic networks. Also, they are highly susceptible to disturbances in the ocean floor 

such as the presence of pollutants, for example hydrocarbons and their derivatives, which 

are common in this area as a consequence of petroleum extraction activities. Therefore, 

the objective of this thesis is the characterization of the genetic variation and the genetic 

structure of the flounders. Through DNA samples, gDNA was extracted and PCR was 

performed to amplify the Folmer region of the COI gene of the mtDNA. The amplicons 

were evaluated by electrophoresis in agarose gels and sequenced by the Sanger method 

obtaining 317 sequences of 565 bp. Through the BOLD database seven species were 

identified, and the three most abundant (Syacium gunteri, S. papillosum and Cyclopsetta 

chittendeni) were used for further analyzes. For S. Gunteri the haplotype network showed 

65 haplotypes, one predominant (57%) suggesting a high gene flow. The network for S. 

papillosum showed 50 haplotypes, the  most representative  with 36%; also a muliple 

interconnected vectors (loops) were shown, indicating the sequences are described  

inefficiently for solving evolutionary patterns. C. Chittendeni network showed 20 

haplotypes, one predominant (48%) originating unique multiple haplotypes, which 

suggest a recent bottlenenk and considerable gene flow. The three species present a high 

variability, and similar results have been reported previously in other flounder species. 

The AMOVA analysis revealed an insignificant structure for the species. The FST 

pairwise comparisons after the Bonferroni corrections analysis were not significant, and 

the non-detection of subpopulations can be attributed to the low intraspecific variability 

of the analyzed locus; however, it was useful for the identification of species. The 

detection of genetic structure can be anayised by more variable locis.  

Keywords: AMOVA, Folmer, haplotype, mtDNA, Syacium, genetic variability.  
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