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Resum

RESUM

Sovint, la sistematica, basada principalment eraatars morfologics, no es

correspon amb els processos evolutius relaciomalsl'aparicio dels grups d’organismes.

En l'actualitat, la utilitzacié de les dades molecs es fa indispensable per a una revisio i
millora de la classificaci6 biologica de diversoggamismes, com els peixos
Acanthopterygii. A la serie Mugilomorpha la incongncia entre la taxonomia i la filogénia
sorgeix de I'elevada semblanca morfologica trobaetapart dels seus membres. Pel que fa
referéncia a la serie Atherinomorpha, la problecaapirincipal resideix en determinar la
seva proximitat evolutiva respecte a la serie &rteen establir les relacions filogenétiques
dins de la mateixa. Per tant, s’hi ha volgut estitaat la divergencia genética dins de cada
serie com inferir les relacions filogenétiques emmbdues. Per aquest motiu, s’ha realitzat
la sequiienciacio directa del DNA de les regions coitalrials corresponents al tRNA-Phe,
12S rRNA, COl, cytb, tRNA-Thr, tRNA-Pro i regio coal. En total, s’han estudiat 162
individus morfologicament identificats com a 8 edpe de la serie Mugilomorpha i com a
8 espeécies de la serie Atherinomorpha.

Dins de Mugilomorpha, s’han diagnosticat moleculmimindividus deMugil
curemaen zones de nova aparicio a més d'establir I'erist de tres tipus genetics o
especies diferents dins d’aquest taxd. A més, edaltats revelen la inconveniencia de
separarM. platanusi M. liza en dues espécies diferents. Alhora, formarien gam
complex d’especies, juntament amb altres filogmghl. cephalugistribuits mundialment
I aillats geograficament entre si, que fins aravest sota el mateix tax®. cephalusEl
genereMugil és monofilétic, per@izai Chelons’han de redescriure sota un mateix genere.
Dins d’Atherinomorpha, s’ha constatat el monofate del gener@dontesthessent
aguesta la seva primera filogenia molecular resadaz i el del generathering en el qual
s’han establert les distancies genétiques del eoogiespecies &. boyerj a més de la
seva inclusio en els subordres Atherinopsoidei hefihoidei respectivament. Per altra
banda, ha quedat provada la proximitat de la $&ugilomorpha i la serie Atherinomorpha,
ambdues monofiletiques.

Aquesta investigacié aporta nova informacié molacpler tal d’entendre i revisar
la historia evolutiva dels peixos Acanthopterygin eerca d'una millora en la seva

classificacio.



Resumen

RESUMEN

A menudo, la sistematica, basada principalmenteaeacteres morfolégicos, no se
corresponde con los procesos evolutivos relacichadn la aparicion de los grupos de
organismos. En la actualidad, la utilizacion dedass moleculares se hace indispensable
para una revision y mejora de la clasificacion dmada de diversos organismos, como los
peces Acanthopterygii. En la serie Mugilomorphantngruencia entre la taxonomia y la
filogenia surge de la elevada similitud morfologerecontrada por parte de sus miembros.
Por lo que se refiere a la serie Atherinomorphaprablemética principal reside en
determinar su proximidad evolutiva respecto a teesnterior y en establecer las relaciones
filogenéticas dentro de la misma. Por lo tantohaequerido estimar tanto la divergencia
genética dentro de cada serie como inferir lagicias filogenéticas entre ambas. Por este
motivo, se ha realizado la secuenciacion directeD¥A de las regiones mitocondriales
correspondientes al tRNA-Phe, 12S rRNA, COI, cyRNA-Thr, tRNA-Pro y region
control. En total, se han estudiado 162 individomsfolégicamente identificados como 8
especies de la serie Mugilomorpha y como 8 espdeid¢s serie Atherinomorpha.

Dentro de Mugilomorpha, se han diagnosticado mddeciente individuos de
Mugil curemaen zonas de nueva aparicion ademas de estaldeeristencia de tres tipos
genéticos o especies diferentes dentro de esta.t®aemas, los resultados revelan la
inconveniencia de separd. platanusy M. liza en dos especies diferentes. A su vez,
formarian parte de un complejo de especies, juntsme®n otros filogrupos dd. cephalus
distribuidos mundialmente y aislados geograficamentre si, que hasta ahora estaban bajo
el mismo taxonM. cephalusEl génerdviugil es monofilético, perbizay Chelonse deben
redescribir bajo un mismo género. Dentro de Atlmmnorpha, se ha constatado el
monofiletismo del génerdOdontesthes siendo ésta su primera filogenia molecular
realizada, y el del géne#dthering en el que se han establecido las distanciasigasétel
complejo de especids boyerj ademas de su inclusidn en los subordenes Atheaidei y
Atherinoidei respectivamente. Por otro lado, hadade probada la proximidad de la serie
Mugilomorpha y la serie Atherinomorpha, ambas mibétidas.

Esta investigacion aporta nueva informacion mokacphra entender y revisar la

historia evolutiva de los peces Acanthopterygibeaca de una mejora en su clasificacion.



Summary

SUMMARY

Often, systematics, based mainly on morphologiaasdtars, does not correspond
with the evolutionary processes related to the gerae of the groups of organisms.
Nowadays, the utilization of molecular data turmsdispensable to a review and
improvement of biological classification of severganisms, such as Acanthopterygii
fishes. In series Mugilomorpha, the incongruendsvéen taxonomy and phylogeny arises
from the high morphological similarity found on thart of its members. Concerning series
Atherinomorpha, the main problem lies in deterngnitis evolutionary proximity in relation
to series Mugilimorpha and in establishing the pbghetical relationships inside itself.
Therefore, both genetic divergence within eacheseand phylogenetical relationships
between them have been wanted to estimate. Forgagon, the direct sequencing of the
mitochondrial regions corresponding to tRNA-PheS1tRNA, COI, cytb, tRNA-Thr,
tRNA-Pro and control region was achieved. In tote62 individuals morphologically
identified as 8 species from series Mugilomorphal aas 8 species from series
Atherinomorpha have been studied.

Within Mugilomorpha, individuals ofMugil curema have been molecularly
diagnosed at regions of new appearance in additoastablish the existence of three
genetic types or different species within this tax®loreover, the results reveal the
inconvenience of separatild platanusandM. lizainto two different species. In their turn,
they would form part of a species complex, togethi¢n otherM. cephalusphylogroups
worldwide distributed and geographically isolatedoag them, which were under the same
taxon until now:M. cephalus The genudugil is monophyletic, butiza andChelonmust
to be redescribed under a same genus. Within Atberorpha, the monophyletism of genus
Odontesthe$as been verified, being this one its first molacphylogeny accomplished,
as well as the monophyletism of gertbering where the genetic distancesffboyeris
species complex have been established, in addiiortheir inclusion in suborders
Atherinopsoidei and Atherinoidei respectively. Ow tother hand, the proximity between
series Mugilomorpha and series Atherinomorpha ha&enb proven, being both
monophyletic.

This investigation provides new molecular inforroatito understand and to revise
the evolutionary history of Acanthopterygii fish@s search of an improvement of its

classification.
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Taxonomia, Classificacio i Filogénia

1. INTRODUCCIO

1.1. TAXONOMIA, CLASSIFICACIO | FILOGENIA

Des de fa segles les especies han estat considaraaiea les unitats basiques i
practiques per a mesurar la diversitat biologiasstament, la sistematica, del llati
sistema és la ciéncia que estudia la diversitat dels risgaes i les seves relacions
mitjancant sistemes de classificacidé. Alhora, Iateshatica és una disciplina
d’abstraccio i de sintesi de conceptes ja que undb informacio filogeneética,
taxonomica, ecologica o paleontologica establing eriteris d’ordenaciéo dels
organismes, els descriu, els anomena i els clesg¥Mayr i Ashlock, 1991).

La taxonomia, del gretaxissordenacié nomasllei, és una disciplina empirica
i descriptiva d’ordenacio que forma part de laesigtica i que estudia les bases i els
principis de classificar i determinar organismesiegant-ne hipotesis explicatives.
Descriu i denomina els nous taxa mitjangant la nooagura binomial i construeix
sistemes d’identificacié o determinacio per a grdjesganismes (claus taxonomiques).

La determinacio és posterior a la classificaciqya ubica a un taxé en una categoria ja
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descrita préviament, dins d’'un sistema ja en UsanQel taxd no és conegut, se’l

classifica, és a dir se’l defineix, denomina i abe forma exclusiva en un sistema.
Basicament, la classificacié agrupa especimenslassas que posseeixen atributs en
comu que els uneixen (Mayr i Ashlock, 1991).

Des d’époques ancestrals s’han reconegut difergmis d’organismes a la
natura i s’han anomenat especificament i classiéoasistemes taxonomics en base al
seu grau de similitud. Pero el criteri per a defenuna especie ha anat variant al llarg de
la historia (Futuyma, 2005). Aixi, el primer contepd’especie del qual es té

coneixement és el Concepte essencialista gggons el qual les espécies eren creades

amb una esséncia Unica per generacié espontansidemant-les entitats inestables i
canviants. També era possible qualsevol entrecrenfanmaginable entre espécies
resultant en éssers amb atributs d’origens invéysats sent el maxim exponent el

bestiari mitologic (Price, 1996).

A principis del 1700 es desenvolupa el Concepteldgic linnea Els
naturalistes europeus creien que Déu havia creagdpecies i aquestes eren entitats
fixades, immutables. Carolus Linnaeus (1707-17#B)miroduir la nomenclatura que
utilitzem actualment i va descriure I'ordre natypel descobrir la classificacié real. Per
aquest motiu, recol-lecta un membre de cada espécia preservar-lo en un museu
com l'espécimen tipus o holotip per aquesta esp&eaedescriure’l (mitjangant claus
d’identificaci6 amb caracters morfologics) i el saomenar amb una nomenclatura
jerarquica binomial llatina (Price, 1996).

Perd no fou fins després de la publicacié deldliti’Origen de les Especies” de
Charles Darwin al 1859 que la classificacié va cogae a prendre un sentit totalment
diferent. Es va adquirir consciencia que les eggedivergeixen, anaven canviant a
partir d’'un ancestre comu compartit del qual havieretat trets especifics i que aquest
fet és el responsable de la similitud morfologictéree les espécies emparentades. Per
aguest motiu, actualment la sistematica té una basgca evolutiva, és a dir, les
classificacions ja no reflecteixen una ordenaci&ticd sind que han d’il-lustrar la
historia evolutiva real dels organismes amb legresds connexions heretades entre
ancestres i els seus descendents. Aixi, Darwinoreardel fonament cientific per a

classificar organismes obrint el camp a la biolegyialutiva (Freeman i Herron, 2004).
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Figura 1. Tree of Life Project:
www.tolweb.org/tree/

Actualment, I'objectiu dels sistematics és complataevisar el gran arbre
filogenétic de la vida ofree of Lifeamb totes les espécies existents i extingides
proposat primerament per Darwin i Wallace al 18%&bent que probablement
existeixen més de 10 milions d’especies sobre laaT@Avise, 2006) I'esfor¢ de
I'exploracié de I'Arbre de la Vida s’ha convertih @n dels principals focus de recerca
en la biologia evolutiva i per a la sistematicadosen dades moleculars, en particular
de DNA. La seva reconstruccio s’ha convertit enrepte inspirant I'origen de la
iniciativa The Tree of Life Web Proje(figura 1; Maddison i Maddison, 1996). Aquest
projecte és el resultat de I'esforg col-laboradocentenars de biolegs i experts d’arreu

del moén que estan proporcionant una compilacidfarimacié de tota la biodiversitat
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existent sobre la Terra i de la seva filogenia.diistant, estimar la filogenia i generar la
classificacio dels organismes no és exactamentadtimja que nomeés existeix una
anica historia veritable de la vida sobre la Te@am que aquesta no es pot observar de
forma directa, s’ha de reconstruir-la inferint-lpartir de les dades disponibles. Aixi,
I'arbre filogenétic és una inferéncia o hipotesn, ®rma de representacié grafica,
d’aguesta historia i les evidéncies de les nosti@des ens guien a acceptar-lo o
rebutjar-lo apropant-nos aixi a la historia reakelacions evolutives entre les espécies
(Futuyma, 1998).

Derivat d’aix0, en I'ambit de la biologia evolutivelhan desenvolupat diferents
meétodes de reconstruccio per estimar I’Arbre déidia i per connectar la filogénia a la
sistematica donant lloc a diferents corrents desa@ent evolutiu al llarg dels dltims 50
anys (Price, 1996). Després de les idees de Daesigpnsidera que una classificacio
s’havia de basar tant en les semblances morfolegigmtre els organismes agrupats
com en la seva genealogia. Depenent del pes d@qgdes criteris, de les semblances
morfologiques i/o de la genealogia, trobem lesrdiieies més importants entre les tres
escoles de classificacio biologica (Fontdevila iyislc2003).

Fins als 1950 i 1960 els taxonoms, incloent a Darwicom a principals
exponents a J. Huxley, G. Simpson i E. Mayr, petean a I'Escola Tradicional o

Evolutiva (Taula 1) que combina tant els criteris geneagiae parentesc com les
dades proporcionades de diferents disciplines @ogehetica, la fisiologia, la etologia,
etc., per a contrastar-les amb els criteris de ke morfologica global de la
taxonomia tradicional. Té en compte tant els gmpsofiletics (inclou I'ancestre comu
i a tots els seu descendents) com els parafil@tickou I'ancestre comu perd no a tots
els seus descendents) per ser considerats taxdits vaevita els agrupaments
polifiletics (es constitueix de la unid artificidle diversos llinatges que no inclouen
I'ancestre comu més recent a tots ells) (Fontdavéoya, 2003; Freeman i Herron,
2004; Avise, 2006). L’arbre filogenétic d’aquestarrent taxonomica es denomina
filograma. No només té en consideracio les rantias de les linies evolutives sind
que alhora reconeix la divergéncia a posterios deus descendents contemplada en el
criteri d’'adaptacié divergent. D’aquesta manera, cesisidera que la diferencia
morfologica extrema d’'un llinatge respecte als esltres basa en caracters que
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representen adaptacions evolutives importants coomsequéncia de la conquesta d’'un
nou ambient o ninxol (Price, 1996).

Als anys 60 sorgi I'Escola Feneticg@aula 1), també coneguda com a

Taxonomia Numerica, que fou especialment desenadper Sokal i Rohlf (1962) i
Sokal i Sneath (1963). L’Escola Fenetica trebaiteb &l major nombre de caracters
possibles per tal d'evitar que la tria dels matgixmgués ser realitzada de forma
arbitraria i subjectiva en funcido de linvestigadque dugui a terme un estudi
determinat. No obstant, aquest criteri dona el ingites a tots els caracters emprats, la
qual cosa fa que aquesta escola de classificagidriticada per aquest fet (Price, 1996).
Principalment, la disciplina fenética déna pridrades semblances entre els organismes
a classificar, quantificant-les i tractant-les mad¢icament. El diagrama il-lustratiu de
'Escola Fenética és el fenograma que reconeixelabtanca fenotipica d’'un grup
d’especies. Des de la seva fundacio, aquesta elsacdaat millorant i avancant en les
metodologies morfomeétriques tradicionals (descdipci analisi quantitativa de la
variacio de la forma) que usualment nomeés abastausdlisi estadistic multivariant de
les distancies lineals com la llargada o amplada dhdividu. Una de les millores
introduides per Strauss i Bookstein al 1982 fowlikacié del metodebox-truss
(protocol geometric per a la seleccio de caractbesat enlandmarks (punts de
referéncia biologicament informatius, reconeixibiegquivalents entre especimens
diferents) que feia més efectiva i comprensivaelscdpcio i representacié d'una forma.
Posteriorment, es normalitzen (Lombarte i Lleonh®93; Ibafiez-Aguirre i Lleonart,
1996; Lleonart et al., 2000) les variables obtiregudels espécimens de diferents talles
per tal d’escalar i corregir I'alometria (variaaé la forma relacionada amb la variacio
en la mida) i aquestes variables corregides d4zgii en una analisi multivariant com
per exemple de components principals (PCA). Noastishquestes distanciggassno
mantenen la geometria relativa de les coordenadesiests punts homolegs. Es amb
I'aparicio a finals dels 80 i principis dels 90 (o 1990; Rohlf i Marcus, 1993) del
concepte de Morfometria Geomeétrica (MG) amb el glaonsegueix mantenir la
informacio geometrica en 2D o 3D de les estructumesfologiques al llarg de tota
I'analisi. Aquest concepte engloba dues gransdidie treball: 1) Metodes basats en
landmarksi 2) Métodes basats en contornsutlines
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1) La geometria es captura mitjancant el registre easp algun eix de les
coordenades Cartesianes datsdmarkso en el seu defecte geeudolandmarks
(punts relativament localitzats, ex. punt més tidtana estructura). S’observa
com certes estructures s’han desplacat respectesaaltres mitjancant diferents
funcions (ex.Thin-plate splineque és una funcié de deformacid) que expressin
les diferéncies de les configuracions de les cowmdes delsandmarks El tres
tipus principals d’analisi sén dwarps o deformaci6é, de coordenades de
Bookstein i de superimposicio. Aquests metodes pemquantificar els canvis
d’'una forma respecte a una altra observant quadé®sa d’'una forma consens
0 mitjana, determinant aixi el grau de major o mepes o variabilitat de
cadascun d’aquestandmarks Finalment, els parametres que descriuen aquestes
deformacions poden ser representats en una PCA.

2) Quan hi ha poctandmarksdisponibles en l'estructura d’interes, s'utilitzels
contorns de les mateixes. Aquest foren els primexodes descrits en la MG.
Es registren una sequéencia de coordenades corergpals punts al llarg d’'un
contorn i s’encaixen en una funci0 matematica. ri#godes meés utilitzats son
els d'analisi de Fourier (Rohlf i Archie, 1984; Ada et al., 2004).
Aproximacions posteriors defineixen un set de farmectangulars estandards
per a comparar les formes (Rosin, 1999). Finalmam, alternativa a aquestes
analisis son elsvavelet(ona petita i de duracid finita que difereix deda
Fourier en la seva periodicitat) que permeten matleen la discriminacié de
determinades singularitats localitzades d’una estra en particular permetent,
aixi, focalitzar-se amb més detall (Lestrel, 20@P&sisi-Baradad et al., 2005). No
obstant, a aquests metodes els hi manca la infasrhacnologa provinent dels
landmarks Per aquest motiu, actualment s’estan desenvdiup&todes que
permetin integrar aquestes dues grans linies déAd@ms et al., 2004).

Malgrat tot, la similitud morfologica entre els argsmes que formen part d’'un
grup creat mitjancant la classificacié fenética sempre ens indica que aquests
organismes comparteixin un avantpassat recent e cepresentant aixi un caracter
homoleg, en sentit evolutivament estricte, compartire ells, ja que aquesta semblanca
entre aquest grup dorganismes es podria haverinatigper paral-lelisme o

convergéncia evolutiva. Aquesta circumstancia ioaplaixi I'acceptacio per part
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d’aquesta classificacié biologica tant de grups ofitgtics, parafiletics com polifiletics
(Taula 1; Fontdevila i Moya, 2003).

Casi simultaniament amb I'Escola Fenetica va sdiggcola CladistgTaula 1)

que, juntament amb I'Escola Evolutiva, és la que seguidors presenta avui dia i fou
basicament desenvolupada per Willi Hennig (195@uésta corrent emfatitza i es basa
exclusivament en les relacions de parentesc o Wmyi@ade les reconstruccions
filogenétiques per la qual cosa se la coneix tactdré Escola Filogenetica (Wiley,
1981). El seu arbre evolutiu és el cladograma gu@aire amb menys canvis evolutius
possibles ja que aquests son més probables sptaeipi de la parsimonia. Per tant,
I'aspecte fonamental d’aquesta escola és I'andditllada del valor evolutiu de tots els
caracters separant-los en homologies (similitud delracters entre els organismes
resultat d’'un origen recent comu) i homoplasiesnal@gies (similitud dels caracters
resultat d’'una evolucié convergent o paral-lelasseancestre recent comu) (Avise,
2006). Els caracters homolegs, alhora, es difeeanen ancestrals (plesiomorfics) i
derivats (apomorfics) utilitzant una polaritzaciélsimateixos gracies a grups externs
als estudiatsautgroup. Només els caracters derivats compartits perodogs taxons
(sinapomorfies) sén els tinguts en compte a I'hdearealitzar les reconstruccions
filogenétiques. En consequencia, nomeés els grupsfiketics basats en les homologies
derivades (Taula 1) es convertiran en taxons iedsitgen els grups parafiletics i
polifilétics considerant-los com a taxa no valiési¢e, 1996; Fontdevila i Moya, 2003;
Futuyma, 2005).

Taula 1. Criteris per a distingir entre les escoles degifacacio: evolutiva, fenética i cladista (Fontidav
i Moya, 2003).

Caracters Grup acceptat
Tipus de . Homologia . L o
Escola . Analogia Monofiletic  Parafiletic  Polifilétic
Caracter Ancestral Derivada
Evolutiva Escollit No Si Si Si Si No
Fenética Qualsevol Si Si Si Si Si Si
Cladista Escollit No No Si Si No No

11
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Cadascuna de les escoles de classificacié bioladgsarites anteriorment ha
contribuit al progrés de la sistematica, ja quesaoient la suma de metodologies
ofereix una elevada robustesa a la classificaalbgica. Pero la unitat operativa d'una
classificacio és I'espécie la qual no ha estat ndafinida satisfactoriament ja que
aquest terme s’'adapta a I'ambit de treball al gqedtigui aplicant en aquell moment.
Amb el que estan d'acord totes les definicions mBege existents és de la
independéncia evolutiva entre especies diferemee(fran i Herron, 2004). La valoracio
d’aquesta independencia és la que es basa en tamarilux genic, la qual és dificil de
testar en molts organismes tant vius com extintpueAt fet es veu reflectit en els
diferents conceptes d’espécie existents avui degiels se n’han exposat alguns d’ells

ala Taula 2.
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Taula 2. Exemples de conceptes d’espécie segons Avisd, P3ze, 1996; Coyne i Orr, 2004; Futuyma,

2005 (*s6n els 2 conceptes més utilitzats).

Concepte biologic * 1) Les espécies sOn sistemes de poblacions: Lawer génic entre
aquests sistemes és limitat o previngut per un nigte d'aillament
reproductiu o potser per una combinacié de variaqusts
mecanismes (Dobzhansky, 1937 modificat de Dobzlyai€d5).

2) Les espécies son un grup de poblacions, actoélnoe
potencialment, naturalment entrecreuables que esberr
reproductivament aillades d’altres grups similamslpu el concepte
no-dimensional (poblacions que comparteixen un ixatspai i
temps, Mayr 1963) i el concepte multidimensiondhdea també
considera poblacions de localitats separades veactn diferents
temps, Mayr, 1963)] (modificat de Mayr, 1942).

Concepte filogenétic * 1) Una espécie és un cluster irreductible (basatpenismes que és
diagnosticament diferent d'altres clusters, i dited qual hi ha un
patro parental d’ancestre i descendent (Cracr&f89lbasat en
Cracraft, 1983).

2) Una especie és el grup monofiletic més petitl(estu) amb un
ancestre comu (de Queiroz i Donoghue, 1990).

Concepte genealodgic Les espécies son grups “exclusius” d’organismeas @l®membres
dels quals estan tots més estretament relaciolsateg amb els
altres que amb qualsevol organisme de fora del @apm i Shaw,
1995).

Concepte evolutiu L'espécie és un llinatge (una seqiiéncia d’ancekiseendent) de
poblacions d’organismes que manté una identitaraela d'altres
llinatges i la qual té la seva propia tendéencidwdixa i desti historic
(Wiley, 1978 modificat de Simpson, 1961; Simps®51; Grant,
1971)

Concepte de reconeixement Una espécie és la poblacié més inclusiva d'orgaeésimdividuals
biparentals que comparteixen un sistema de fegdito comu
(Paterson, 1985).

Concepte cohesiu Una espeécie és la poblacié més inclusiva d’indisidue tenen la
potencialitat per a una cohesioé fenotipica a traeemecanismes

intrinsecs de cohesid (Templeton, 1989).
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Aixi, tal i com diu J. Hey (2001) en referencia diferents conceptes d’especie,
el dilema sorgeix del fet que la paraula espécied@&s habitual i comu pels
investigadors, pero, en canvi, el seu significatigdinici6 no ho és provocant un

conflicte entre els diferents sentits 0 accepcamta mateixa.
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1.2. MARCADORS MOLECULARS

A la segona meitat del segle XX els cientifics aa Wwolcar en I'examinacio
fisica dels gens descobrint-se’n la composicio déADAvery et al., 1944), amb
I'estructuracié molecular en doble helix (Watso@rick, 1953), i el seu codi genétic
(Khorana et al., 1966; Nirenberg et al., 1966).fetrque resulta crucial és la innovacié
i el desenvolupament tecnologic que han impulsaiehc en la ciencia en general i en
'analisi genetica en particular. Als anys 70 ska®gueix sequenciar fragments de
DNA mitjancant el métode quimic (Maxam i Gilber@7F) i el métode didesoxi o de
terminacié de cadena (Sanger i Coulson, 1975).elggienciacié automatica del DNA
(Smith et al., 1986) va ser plenament desenvolupadapplied Biosystems basant-se
en la metodologia anterior i va ser introduida ateat al 1986 amb la comercialitzacio
del primer seqienciador automatic 370A (Applied dBgiems, 2009;

www.appliedbiosystems.comUna altra gran empenta en I'aveng en els estaualis

base genetica la proporciona al 1983 Kary Mullie ga desenvolupar la reaccio en
cadena de la polimerasa (PCR), posteriorment desdril985 (Saiki et al., 1985), que
permetia replicar molécules de DNA in vitro a pade fragments insignificants de
mostra, de forma rapida i facil, utilitzant I'enzimpolimerasa. L’automatitzacio
d’aquesta reaccié es va produir gracies a l'apanigls termocicladors al 1986 que
permetien regular la temperatura dels cicles dBG&® sentThe Perkin-Elmer/Cetus
DNA Thermal Cycler 48@| primer aparell que es va comercialitzar (DaniEd99).
Des de la seva aparicié, han sigut perfeccionaggnantant la seva precisié en els
perfils de temperatura i en la capacitat de mogbesanalitzar. Per tant, amb els
avencos metodologics en la tecnica de sequenc@®ioDNA i en la PCR, s’ha
aconseguit optimitzar I'obtencio i lectura en refamnent poc temps de les sequéncies
de DNA. D’aquesta forma, els cientifics han podilitzar rutinariament la informacio
genética per aplicar-la en la ciencia forense, distypoblacionals, de flux génic,
d’especiacio, de filogenia, estudis evolutius isilgematica (Avise, 1994). Aixi, s’ha
aconseguit promoure la creacid6 del projecte genomama al 1990

(www.genomics.enerqy.gov/i, alhora també, revolucionar la filogénia finsaa

coneguda de I'Arbre de la Vida. Aquesta filogénitaasanat reconstruint gracies als

caracters heretats o transmesos geneticament.ideéalment, un marcador molecular o
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genetic és un fragment de DNA que marca la poslaié gen particular (Futuyma,
2005; Avise, 2006), amb heréncia coneguda d’unactaristica concreta (Strickberger,
2000; Avise, 1994) i presenta suficient variahilifger poder realitzar estudis de
diversitat intraespecifica o interespecifica (Hillet al., 1996a). El fet d'utilitzar
caracters moleculars en comptes dels caractersologids per inferir les relacions
evolutives té els seus avantatges i inconvenianés. dels caracters morfologics és
I'dnica aproximacio possible en el cas dels fossilslels exemplars conservats als
museus en formol, ja que la majoria de tecniquekecentars requereixen de mostres
fresques o conservades en alcohol (Freeman i Hezfi). No obstant, és dificil de
saber si els caracters morfologics escollits séoluévament independents o com
influencien els factors ambientals en la variadilito heretable dels mateixos. A mes,
existeixen pocs trets morfologics compartits emiegrans grups d’organismes per a
poder-ne’n realitzar una comparacio a gran es€ake(man i Herron, 2004).

Els caracters moleculars provinents de les segéendel DNA, en canvi,
presenten una codificaci6 més exacta, amb nomégeqalernatives possibles: A
(Adenina), C (Citosina), T (Timina) i G (Guanin&n comparacido a quan s'utilitzen
caracters morfologics continus. Per tant, els t¢aracmoleculars basats en les
sequéencies de DNA permeten construir una filogéméa acurada a I'hora de resoldre
conflictes en [I'evolucié d’organismes estretameetagionats, que els métodes
tradicionals no han aconseguit resoldre, i resultaprescindibles quan la variabilitat
morfologica és escassa (Moritz i Hillis, 1996). Tajue la sequenciacio directa del
DNA és més cara que la morfologica i requereixeel mps per posar a punt la seva
optimitzacié en l'estudi de la sistematica, la seegessitat s’ha vist reconeguda per
part dels biolegs interessats en introduir novesiggles (Avise, 1994; Freeman i
Herron, 2004) esdevenint una de les aproximacionkeaulars més utilitzades per

inferir la historia filogenética (Hillis et al., #8a) tal i com es veu reflectit a la Taula 3.
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Taula 3. Aplicacié de varies técniques moleculars a probkede la sistematica (Hillis et al., 1996b).

Hibridacié Analisi Andlisi Seqlienciacié
Isozims  Citogenética DNA-DNA  restricci6  fragments® DNA/RNA
Evolucio dels gens M M - M - M, - +
Subdivisié poblacional + M - + M, +, - +
Variaci6 geografica + M - + M, +, M +
Hibridacio + + - + + M, - €
Limits d’espécie + + - + + M, - +
Filogénia (0-5 mya) + M M + - M, - +
Filogénia (5-50 mya) + M + + - - - +
Filogéenia (50-500 mya) M M M M - - - +
Filogénia (500-350 mya) - - - - - - - +

Nomenclatura

—: (s inapropiat de la técnica.

M: Us marginalment apropiat o apropiat sota cirdamses limitades.

€: Us apropiat de la técnica, pero impracticablespercostosa.

+: metode apropiat i efectiu.

* Les analisis de fragments inclouen recomanagianfkR APDs Random Amplification of Polymorphic DINA
mini o microsatel-lits i multilocus DNA fingeiipting respectivament.

Un cop estesa l'acceptacio i utilitzacio de lesedaderivades de la seqiienciacio
directa de DNA, la comunitat cientifica es va veerela necessitat d’elaborar models
matematics que expressen com els caracters nabitsoran canviant al llarg del temps
(Figura 2). En funcié de com son calculades ledbahditats dels canvis i de les
assumpcions d’aquests processos de canvi trobemewli$ tipus de models d’evolucio

molecular de les sequéncies de DNA exemplificdésTaula 4 i Figura 3.

A< b > G
Av., VA
Transicion3t=— :
Transversiong:--» a: Y P f
PurinesA, G d c :
Pirimidines:C, T P i
Taxes de substitucia; b, c, d, e, f C':Q' g%
e

Figura 2. Esquema dels tipus de canvis (transicions otsEB®ns) entre les diferents bases
nuclecleotidiques (purines o pirimidines).
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Taula 4. Grau de parametritzacié dels models de subdiitncicleotidica (Posada i Crandall, 1998;

Thollesson, 2001). Nomenclatura de les taxes dstisutioé en funcié de la Figura 2.

Models Taxgs d?, Frequiéncia de bases Referéncia
substitucié
JC a=b=c=d=e=f ntA=nC=nG=nT Jukes i Cantor, 1969
K2P, K80 a=c=d=f, b=e ntA=nC=nG=nT Kimura, 1980
TrNef a=c=d=f, b, e ntA=nC=nG=nT Tamura i Nei, 1993
K81, K3ST a=f, b=e, c=d ntA=nC=nG=nT Kimura, 1981
TVMef a, c, d, f, b=e TA=nC=nG=nT Tavaré, 1986
TiMef a=f, c=d, b, e ntA=nC=nG=nT Tavaré, 1986
SYM a,b,cdef TA=nC=nG=nT Zharkikh, 1994
F81 a=b=c=d=e=f nA, nC,nG, nT Felsenstein, 1981
HKY85 a=c=d=f, b=e nA, nC, nG, nT Hasegawa et al., 1985
F84 a=c=d=f, b=e nA, nC,nG, nT Felsenstein, 1984
TrN a=c=d=f, b, e nA, nC,nG, nT Tamura i Nei, 1993
K81uf a=f, b=e, c=d nA, nC,nG, nT Kimura, 1981
TVM a, c, d, f, b=e nA, nC,nG, nT Tavaré, 1986 Transversional
TiM a=f,c=d, b, e nA, nC,nG, nT Tavaré, 1986 Transicional
GTR a,bcdef nA, nC,nG, nT Lanave et al., 1984
Freqliencia de jc 2 tipus de
bases diferent substitucio
F81 Frequiéncia de K2P(=K80)
2 tipus de bases diferent / 3 tipus de
substitucio \jUbStitUCié
Freqiéncia de
HKY8S, bases diferent_-K3ST(=K81) TrNef
F84
3 tipus de
substitucié/ \ \ /4 tipus de
substitucié
K81uf TrN Freq[]én_cia de TIMef
bases diferent .
) 5 tipus de
4 tipus de \ / l substitucio
substitucié
TIM Freqgliencia de TVMef
] bases diferent
5 tipus de l 6 tipus de
substitucio substitucié
M Frequiéencia de SYM
[ \ bjW
6 tipus de
substitucié
GTR

Figura 3. Relacio6 entre els models de substitucio del DNéa en Thollesson (2001).
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Un dels passos crucials és I'eleccié de la moléautequienciar depenent del
proposit de I'estudi (Hillis et al., 1996a). Una lds qliestions que sorgeix és si I'arbre
del gen estudiat reflecteix la filogenia dels oigares a traves dels quals s’ha transmes
aguest gen. Habitualment, no concordarien quara lagut retencié de polimorfismes
ancestrals o processos de reticulacié entre palaci(flux génic) o espécies
(hibridacio). Per assegurar una congruéncia eidrarbres dels gens i la filogénia dels
organismes l'atencié s’acostuma a confinar alsnfragts de DNA que tinguin un baix
nivell o cap grau de recombinacio com seria el d=@lIsDNA mitocondrial (MtDNA)
(Avise, 1994) representat a la Figura 4. A la pcactel mtDNA ofereix una de les
millors oportunitats per aplicar la sequenciacio D®&A per testar hipotesis
filogeografiques a on les taxes de migracio somxdsaiMoritz i Hillis, 1996), per
estudis poblacionals, de diversitat intraespecifiba diversitat interespecifica (Hillis et
al., 1996a). Gracies a la seva utilitzacié, el méDiNa esdevingut una de les molécules
més conegudes actualment ja que s’hi troben margadmpliament utilitzats
exitosament pel mon cientific durant els Ultims sanfkquesta molécula acostuma a
presentar (exceptuant alguns casos concrets) lg8ersts caracteristiques en els
organismes animals que I'han convertit d’'Us habiteia I'ambit dels estudis de
sistematica molecular (Avise, 1994):

- Molécula circular tancada de doble cadena; ungedada o Hhigavy i l'altre
de lleugera o Llight).

- Entre 15.000-20.000 parells de bases (pb) detimhg

- Es divideix en 37 gens, corresponents 22 tRNARNA i 13 mRNA, i en una

regio de control (RC) que és on s'inicia la repdida la transcripcié.

- Biaix positiu de transicions respecte a transvess

- Poliplasmia: n’existeixen moltes copies per gkl;lla qual cosa fa que es

recorri a aquesta molécula quan el DNA nuclear sem® com per realitzar

estudis forensics.

- Homoplasmia: unica linia o seqiencia de mtDNésent en totes les cel-lules

d’'un mateix individu.

- Té heréncia materna, per tant, no presenta rananib, a diferencia del DNA

nuclear, i al seu genotip també se’l denomina hgplo
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tRNA-Phe
tRNA-Pro, :

tRNA-Thr, 3

tRNA-Glu \\‘|'/
.,tRNA-Leu

."JRNAIE
* ... tRNA-GIn
----- tRNA-Met
tRNA-Leu.,

tRNA-SeL.....
tRNA-His.-*"

tRNA-Val

.....

- tRNA- Tyr

tRNA- Arg \
RNAGly .‘\ ...... (RNA-Ser
tRNA-Asp

ATPasat tRNA -Lys

Figura 4. DNA mitocondrial deMugil cephalushasat en Miya et al. (2001).

Un altre punt important és el disseny pemers o encebadors destinats a
I'amplificacié dels diversos marcadors mitocondridfa anys que existeix un grup de
primersuniversals per a les regions més ampliament usltesbstant, ocasionalment
cal adaptar-los a les especies sota estudi 0 eeg@slos. Aixi, les regions del mtDNA
sequenciades habitualment sén aquelles que cosglifigper subunitats d’RNA
ribosomal, com per exemple el 12S rRNA, i per ciats com la citocrom b (cytb) i la
citocrom c oxidasa subunitat | (COIl). Fins i tdt2804, arran de la proposta de Hebert
et al. (2003) es va crearhe Consortium for the Barcode of Lif@CBOL:
www.barcoding.si.edu/Event_May2004Meeting.hte proposa la identificacio de les

especies emprant la COI com a marcador. Aquesboursa fomentat (Ratnasingham i
Hebert, 2007) la recerca internacional per a cairstina genoteca formada pels codis
de barres de tota la vida eucariothe Barcode of Life Data Syste(BOLD:
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www.barcodinglife.ordy i val a dir que una de les seves iniciativesa etdicada

exclusivament als peixosThe Fish Barcode of Life Initiative(FISH-BOL:

www.fishbol.org, fent especial emfasi en les especies marines.

Actualment, I'is de les eines moleculars ha remtaseuna revolucié en la
reconstrucci6 de la filogénia en tots els niveltsghnitzacié de la vida. No obstant, la
utilitzacié dels caracters morfologics no pot sbaralonada. L'addicié de les dades
moleculars recolzara o rebutjara la filogénia ocwiida primerament amb dades
morfologiques. Per aquest motiu, poden recolzargguament quan existeixen
similituds entre ambddés tipus de dades (Futuyma)5R0Molts investigadors
consideren que els estudis que incorporen les dpeximacions proporcionen una
visio del seu contingut més informativa i establrnpetent-ne una major utilitat,
descripcio i interpretacio de la diversitat biokayi(Moritz i Hillis, 1996; Maddison,
1996).
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1.3. ELS PEIXOS ACANTHOPTERYGII

Els peixos Acanthopterygii (divisio Teleostei), @eteritzats per tenir a les aletes
radis endurits semblants a espines i una mandikwpe&rior més mobil que altres
peixos, consten de 13 ordres, 267 families i 148§¥cies que es classifiquen en 3
series anomenades Mugilomorpha (72 espécies), iAtmorpha (1.552 especies) i
Percomorpha (13.173 espécies) (Taula 5).

Taula 5. Classificacié segons Nelson (2006) incloent a étdsordres d’Acanthopterygii. * Séries

en les que principalment s’ha centrat el presentles

Serie Mugilomorpha *
Ordre Mugiliformes

Serie Atherinomorpha *
Ordre Atheriniformes

Ordre Beloniformes

Ordre Cyprinodontiformes

Seérie Percomorpha
Ordre Sthephanoberyciformes

Ordre Beryciformes
Ordre Zeiformes

Ordre Gasterosteiformes
Ordre Synbranchiformes

Ordre Scorpaeniformes
Ordre Perciformes
Ordre Pleuronectiformes

Ordre Tetraodontiformes

Existeixen multitud de controvérsies entre la tama i les relacions
filogenétiqgues dels peixos Acanthopterygii consegige de la manca d’eficacia dels
caracters morfologics. Aquests caracters han egsplbc resolutius ja que no han
aconseguit reflectir la historia evolutiva d’aqeegteixos de forma minuciosa. Es
precisament aquesta controvérsia la que ha mayadst treball. Donat que des d’'un

principi hem sigut conscients que incloure’ls & teta una tasca impossible de realitzar
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Els Peixos Acanthopterygii

durant el desenvolupament d’una tesi doctoral {@lall de 27.977 espécies de peixos
reconegudes, meés de la meitat pertanyen als Agatetlygii), ens hem centrat en la
série Mugilomorpha (ordre Mugiliformes), en la seAtherinomorpha (concretament
en l'ordre Atheriniformes) i en la relacié entrelaines séries, deixant per a una altra

etapa laboral els aspectes particulars d’altreesrd
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Introduccié

1.3.1. SERIE MUGILOMORPHA

L’ Ordre Mugiliformes és I'Unic representant de la série Mugilomorpharista

d’una Unica familia:

Familia Mugilidae

Els membres de la familia Mugilidae sén coneguts eollisses o0 mugilids i
consten de 17 genereAgonostomusAldrichetta Cestraeus Chaenomugijl Chelon
Crenimugil Joturus Liza, Mugil, Myxus Neomyxus Oedalechilus Plicomugil
Rhinomugi] Sicamugi] Valamugil i Xenomugil amb 72 especies (Nelson, 2006). La
majoria d’espéecies son eurihalines i detritivordg®f§gues) que habiten ambients
marins costaners tropicals i temperats d’arreund@h, d’aigies salobres, estuaris i
alguns d’aigua dolcal{za abués exclusivament d’aigua dolca i estuaris). Temea
remarcable uniformitat en les formes externes btaen I'anatomia interna, per contra,
la principal diversificacio evolutiva ha succeitlarboca i en la seva anatomia associada
(Nelson, 2006).

Trets generals de la famili®4-26 vertebres, 1.2 m de llargada estandard

maxima, 2 aletes dorsals ampliament separadegsefianamb 4 espines i la posterior
amb 1 espina i 8-10 radis tous), aleta anal amb32espines i 7-11 radis tous, aletes
pectorals elevades en el cos, aleta pelvica sulbabdh amb una espina i 5 radis tous
embrancats. Linia lateral absent o molt tenue.tEsadenoides 0 tipus raspall en adults
excepteMyxus el qual les té cicloides 6 arrodonides al llagytdta la vida. Boca
moderada en mida amb dents petites 0 absents. dpases branquials son llargues.
L’estbmac habitualment muscular i intesti excessefat llarg. EI mecanisme de
filtracid de menjar oral i branquial involucra lespines branquials i I'aparell faringic
(Nelson, 2006). Viatgen en bancs i s’alimenten mane les superficies submergides i
filtrant una gran quantitat de detritus bentomgeirint algues fines, petits invertebrats,
microorganismes i material organic dels sedimdrgs. especies costaneres usualment
fresen mar endins i les especies d’aigua dolcarires aiglies salobres. S6n importants
en l'alimentacié humana i en alguns paisos peeva pesqueria a petita escala. A més,
la simple dieta i el rapid creixement de les Iéséa fet que algunes espécies siguin

objecte de I'aquicultura (Harrison, 2002).
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Série Mugilomorpha

Caracters diagnosticA part dels atributs utilitzats de forma comu cain

recompte d’escates, les espines o els radis i kuraede les proporcions del cos, els
trets de valor diagnostic inclouen la forma de éspines branquials, la forma del
preorbital, la longitud relativa del parell d’alsté de les seves escates axil-lars, la
preséncia o abséncia de la parpella adiposa el dg la seva intrusié sobre I'ull, aixi
com el nombre de caeca piloriques i de la longialativa de I'intesti.

Problematica:

Les especies de la familia Mugilidae presenten eftevada semblanca
morfologica entre elles que provoca una classiiicanolt complicada utilitzant la
morfologia classica (Menezes, 1983; Gilbert, 1988mson, 1997). Aquest fet, sumat
a la informacio de les primeres dades molecularsggiti et al., 1994; Caldara et al.,
1996; Rossi et al., 1998a, b, 2004; Rocha-Olivated., 2000; Papasotiropoulos et al.,
2001, 2002; Nirchio et al., 2003; Turan et al., 20@ondueix a un conflicte manifest
entre la filogenia molecular i la taxonomia d’agsepeixos sobretot pel que fa

referencia als taxons dins del genkghagil i de les relacions enttgzai Chelon

El génereMugil es distribueix arreu excepte al Mar Artic i Ani@iit segons
Thomson (1997), consta de 12 especies. Aquest @&secaracteritza per un maxil-lar
prim visible per sobre del premaxil-lar, presérdgaparpella adiposa, I'escata axil-lar

punxeguda, marge prim del llavi inferior i abséndespina opercular.

Espécies del géneMuqil estudiades

Mugil cephalus Linnaeus, 1758

Mugil cephalustambé coneguda com
a llissa grisa, llissa llobarrera o cabessut, és

'especie meés coneguda i principal

Foto extreta de Harrision (2002). representant de la familia Mugilidae
(Thomson, 1997; Harrison, 2002; FAO, 2009). Capespen tipus ha sobreviscut a la
col-leccié de Linnaeus, pero existeix un reconeeangeneral que él. cephalusde
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Linnaeus és un compendi d'almenys 3 espécies ddlidauguropeus sense determinar
(Thomson, 1997).

Caracters diagnostidV. cephaluspot assolir una mida maxima de 120 cm de

llargada estandard, tot i que és més comu trolsanlde35-50 cm. Cos cilindric i robust.
Cap ample i amb llargada igual o0 més gran que Va senplada. Parpella adiposa
desenvolupada cobrint la major part de la pupillavi superior prim amb una filera

externa de dents molt petites unicuspides i d'léels internes de dents bicuspides.
Espines branquials llargues. 2 aletes dorsals &ssgla primera amb 4 espines, la
segona amb 8-9 radis tous. Aleta anal pal-lida 8ndspines i 8 radis tous. Aletes
pectorals fosques amb 16-19 radis i amb una taxafen l'origen. Aletes peélviques

pal-lides i aleta caudal fosca i fortament bifueca®l caeca piloriques. El color dels
especimens marins és gris oliva o gris marré e dersal, flancs platejats, I'abdomen
blanquinds i al voltant de 7-10 estries longitutBrfasques al llarg dels flancs, seguint
les fileres d’escates. Els espécimens d’estuaringés blavosos o d’'un marré brut en
vista dorsal i els flancs son d’'un color apagat@;&009).

Biologia: Pot viure a

temperatures de 8-24°C
aigles marines en calm
properes a la costa
desembocadures de recs i calg
badies salobres i llacunes, rius
ports. Els adults poden tolerg
salinitats de 0-75% mentre q
els juvenils només pode

tolerar aquest ampli rang qua

Foto extreta devwww.daveharasti.com/nelsonbay/fish/Mugil_cephapgs.

assoleixen llargades de 4-7 cm.

Els adults formen bancs enormes prop de la supedésorra o fons fangosos i
de densa vegetacio. Es principalment diiirn i télany tracte intestinal que li permet
alimentar-se de detritus organic, zooplancton anigmes bentonics succionant la capa
superficial dels sediments. Migren mar endins pesdr i les larves es mouen cap a la
costa, cap a aiglies poc profundes, per proteglelsepredadors; un cop arriben a 5 cm

es mouen cap a aiglies més profundes (Harrison).2002
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Série Mugilomorpha

Distribucié A causa de les seves caracteristiques que li ggenrmsuportar
temperatures elevades, salinitats variables i cevidls de contaminacié organica, és
una espécie cosmopolita d’amplia distribucié i coemlaigiies costaneres tropicals,
subtropicals i temperades d’arreu del mon (51°Nej2Figura 5). Usualment, s’indica
com a absent a Bahames, Antilles, i costes cardsedg centre America i Colombia
(Harrison, 2002). A I'Atlantic oriental es distribix des de la Bahia de Biscaia a Franca
fins a Sud-africa incloent tot el Mediterrani i Midegre i introduit al Mar Caspi. Al
Pacific oriental, el rang inclou California finsXale, a I'oest del Pacific des de Japo a
Australia i en I'ocea Indic occidental des de limdins a Sud-africa. No obstant, la
distribucié deM. cephalusa I'Atlantic occidental roman sense resoldre ja gagons la
FAO (2009) i Thomson (1997) s’inclou des de Novadesa, incloent el Golf de
Meéxic, fins a Argentina (Figura 5). Tanmateix, @itb (1993) va posar en dubte
d’incloure’l en aigties tan meridionals perque cdesa queM. cephaluss’hauria de
trobar restringida a les aigles continentals di&dtmits i de Méxic. A més, ictiolegs
locals com Menezes (1983) i Cousseau et al. (2D@Bjuen la preséncia d’'una altra
especie del génedugil, concretamenMugil platanus des del sud de Brasil fins a

Argentina en comptes dé. cephalug?; Figura 5).

Figura 5. Distribuci6é geografica del. cephalus (FAO, 2009).
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Pesca i aquiculturaEls paisos que registren les majors captures dissa
llobarrera s6n Corea i Venecguela (FAO, 2009; Fig)ra
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Figura 6. Captura global d®l. cephalugSaleh, 2006).

M. cephalusha estat cultivat en granges durant segles deafextensiva i semi-

intensiva en aquicultura i el seu cultiu de subsisia ha estat tradicional a la regio del
Mediterrani, sud-est d’Asia, Taiwan, Japé i HawBigura 7).

Figura 7. Paisos productors principals en aquiculturddeephalugSaleh, 2006).
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Série Mugilomorpha

Aquesta és una especie molt important en aquieudUEgipte on s’ha cultivat
tradicionalment en la regi6é del delta durant segdeRUssia, I'aqiicultura s’ha practicat
al Mar Negre i Caspi des de 1930, a Israel deg @7, a Filipines des de 1953, a Hong
Kong des de 1940, des de temps ancestrals a I'lralidSA s’hi ha cultivat per fer-la
servir com a esquer des de 1940. A Taiwan la seseapi aquicultura representen casi
el 40% del total de la produccié comercial des @#@0lja que és considerat un aliment
important en la regio del sud-oest asiatic. La poot global deM. cephaluscultivat
va augmentar de 25.600 tones al 1997 a 142.008 &r&9)03 (Figura 8).
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Figura 8. Producci6 en aquicultura global &k cephalugSaleh, 2006).

L’augment és resultat de I'increment en la proddiCiEgipte que és el major
productor (92% al 2003); els altres majors produscsdn Corea, Italia, Taiwan i Israel.
No es coneix un comer¢ d’exportacio, ja que la nmjae llisses cultivades es
consumeixen en els paisos on es produeixen i xietei® una demanda cada vegada
més creixent.M. cephalusgaudeix d’'un bon mercat en molts paisos d’'Asia. Es
comercialitza l'individu sencer fresc, salat i celad i la seva fresa es ven fresca o
fumada; l'individu salat i fermentat es considera tdelicatessen” a Egipte i alguns
altres paisos arabs. A ltalia els metodes emplegitcreixement de les llisses sén
actualment molt avancats (Saleh, 2006). Especidlam&ardenya, €s una espéecie molt
apreciada tant per la seva carn com per la sesa {ree es prepara assaonada rebent el

nom debottargaquan esta dessecada i salada. Fins i tot, urpldgtspopulars regionals
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sbn els espaguetis ambottarga (www.gourmetsardinia.com/bottarga.hjmlLa

bottargatambé pot contenir traces d’altres especies cohizka auratg L. ramadai

Chelon labrosupero resultant en una menor qualitat del prod{Mtegia et al., 2002).

Problematica:

El fet que sigui una especie cosmopolita pero dinera presenti una marcada
diferenciacio geografica entre diferents poblaciomsdials tant a nivell morfologic
(Corti i Crosetti, 1996) com molecular (Crosettaét 1994; Rossi et al., 1998a; Rocha-
Olivares et al., 2000) ja va fer suggerir a Brid#960) que les diferents poblacions
geograficament aillades dé. cephaluses trobarien entre poblacions de la mateixa
especie i especies estretament relacionades (®diesp Aquest suggeriment tambeée
deixa la porta oberta a un possible complex d’aspga nivell mundial, estretament

relacionades.

Mugil platanus Gunther, 1880

Mugil platanus es coneix
habitualment com a llissa i pot arribar fins

Foto extreta de als 100 cm de llargada.

www.genesisny.net/Seafood/Seafood.html

Caracters diagnosticEs caracteritza per presentar estries fosquegtiminals

alternades amb estries clares i I'abséncia cadi d#scates a I'aleta anal i zona dorsal
diferenciant-se aixi, juntament arvb liza, de la resta d’especies del génkehagil. Es
diferencia deM. liza per posseir més de 34 escates en la série |@téeakezes, 1983) i
trobar-se en zones de distribucio diferents.

Biologia: Son peixos eurihalins d’habitat mari i salobnetrant ocasionalment
en aigues dolces. Morfologicament exhibeix un cogek i elegant. La seva pell és
gruixuda i té escates de gran mida disposadesrdefmolt imbricadaM. platanusi
M. liza tenen el cicle de vida lligat als estuaris que sbwiver natural d’aquestes
especies.

Distribucié Des del sud de Brasil, passant per Uruguai ibanti fins a
Argentina (Viedma) (Menezes, 1983; Cousseau e2@0D5) (Figura 9).
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Série Mugilomorpha

Figura 9. Distribucié geografica delugil platanus(Cousseau et al., 2005; Froese and Pauly, 2009).

Pesca i aquiculturaM. platanuss’explota comercialment a Argentina a on es

pesca tant esportivament com suportant la pesesaauidl a petita escala, principalment
a Bahia de Samborombon (Gonzalez Castro et al9)200Qntament amM. liza, es
tracta d’'una espécie amb potencial per al cultiuestanys. A Brasil, Uruguai i
Argentina estan desenvolupant el seu cultiu captwks juvenils o freses en el medi
natural i traslladant-los a estanys d’aiglies sakbrdolces on s’adapten bé (Sampaio et
al., 2001; SAGPyA, 2007; Carnevia, 2008).

Problematica:

De M. platanusno existeix “espécie tipus” 6 holotip (definicidla Taula 6),
sin6 que hi ha 4 sintipus recol-lectats al Rioadelata d’Argentina localitzats Bitish
Museum(Natural History) de Londres amb el niumero de registre BMNH 18718.9-4
(Cousseau et al., 2005; Eschmeyer i Fricke, 2088).obstant, Harrison (1993) va
designar I'espécimen ddugil platanusrecol-lectat per d’Orbigny al Rio de la Plata
d’Argentina MNHN 0000-6307 i conservatuséum National d’Histoire Naturellde
Paris com a paralectotipus Me cephalus Per aquest motiu existeix un conflicte amb
I'estatus taxonomic d&l. platanus Aixi, Thomson (1997), Harrison (2002) i Menni
(2004) discrepen amb la distribucié anteriormentregula deM. platanus ja que
I'assignen a sinonimia del cosmopolia cephalus
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Taula 6. Terminologia segons laternational Commission of Zoological Nomenclature

Holotipus. Espécimen Unic designat per I'autor com a I'espéai tipus en el qual es basa un nou taxé
qguan en va fer la descripci6 original.

Sintipus: Els espécimens citats per I'autor en el momentadeublicacié del nou taxé del qual cap
holotipus fou designat. Tots aquests espécimenkectivament constitueixen el tipus portador deai no
nom fins que es designa un lectotipus, llavorsgraasser el lectotipus o un dels paralectotipus.
Lectotipus: Un dels sintipus, designat com a espécimen tipers qualsevol autor després de la
publicacié original del nom d’una espécie. Es desigomés quan no hi ha un holotipus original.

Paralectotipus. Els sintipus que queden un cop s’ha escollitablgus.

Mugil liza Valenciennes, 1836

V2 ) Mugil liza es coneix com a
: lebranchei habitualment mesura uns 40

cm de llargada total.

Caracters diagnostid&l patré de colors és identic al t# platanus EI menor

nombre d’escates en la série lateral (29-34; éselposseeix menor nombre d’escates
laterals de tots elslugil) i la ocurrencia en una area geografica diferargeparen de
M. platanus(34-40) (Menezes, 1983).

Biologia: Habiten en les aiglies costaneres marines i eanés salobres; pot
entrar ocasionalment en aigles dolca i la dietdbgilement és similar a la dd.
cephalus

Distribuciéd Present en aiglies costaneres de I'Atlantic ootédleal voltant de
les Bermudes, al sud de Florida, Bahames, el Clasbcostes de Panama, Colombia i
Venecuela estenent-se cap al sud fins a Rio dardafiégura 10). Més al sud és
substituida peM. platanugMenezes, 1983).
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Figura 10. Distribucié geografica d#l. liza (Froese and Pauly, 2009).

Pesca i aquiculturaEs pesca a Colombia, Cuba i Brasil, pero el maggrstre

de pesqueries es produeix a Venecuela. S’estatantela seva aquicultura a Cuba i
Colombia. Es ven fresca i salada i la seva fresaoesercialitza salada i dessecada
(Harrison, 2002).

Problematica:

El lectotipus o especimen tipus d& liza, que no tenia holotipus original,
designat per Harrison (1993) fou MNHN A.4659, releaitat a les illes Martiniques al
Carib. Posteriorment Thomson (1997) va designadeatotipus diferent, concretament
MNHN A.1051 recol-lectat a Cayenne (Guaiana Fraajcd®ero, alhordM. platanus
Gunther, 1880 recol-lectat per d’Orbigny al Rio Rlata d’Argentina MNHN 0000-
6307 i conservat &lluséum National d’Histoire Naturellge Paris que Valenciennes al
1836 va etiquetar com a sintipusiMeliza va passar a ser paralectotipus d’aguest taxo.
Pero tal i com ja s’ha indicat abans, aguest espgtiva passar a ser designat com a
una sinonimia d&l. cephalugper part de Harrison (1993) i Thomson (1997).

Aquestes discrepancies entre els ictiolegs esjseml del grup a I'hora
d’assignar espéecimens a un taxd determinat ensaindi dificultat de distingir-los
utilitzant la morfologia classica i suggereixen wsdreta relacié entid. cephalusM.
platanusi M. liza. Aquests fets provoquen que s’hagi de realitzaa analisi més

profunda d’aquests tres taxa.
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Mugil curema Valenciennes, 1836
: Mugil curema normalment es

coneix com a llissa blanca i comunament

mesura uns 35 cm de llargada total.

Foto extreta de Harrison (2002). Caracters diagnosticTé 2 aletes

dorsals fosques (la segona lleugerament més fokca)imera amb 4 espines i la
segona amb 1 espina i 8 radis tous. L'aleta anadidaagroguenca amb 3 espines i 9
radis, separant-se d& cephalugjue té 8 radis (Harrison, 2002).

Biologia: Habiten aiglies costaneres marines i als estueriés habitual trobar-
la en aigua dol¢a. S’alimenten de detritus orgamiaterial petit particulat.

Distribucié Comu a través de [I'Atlantic occidental des de &ld¥scocia,
incloent Bermudes, el Carib i el Golf de Méxic,sfial sud de Brasil. A I'Atlantic
oriental es troba des del Senegal i les illes de\Gad fins a Namibia (Harrison, 2002).
També és present al est del Pacific des del Goffalgornia fins a Xile (Thomson,
1997). Recentment, Gonzalez Castro et al. (200@etectar la presencia tie curema
a unes latituds molt més meridionals de les quer@a constancia fins a I'actualitat a
I'’Atlantic occidental (Figura 11), en concret a uag de Mar Chiquita (Argentina). La
confirmacié molecular d’aquesta nova deteccid/deuremaaportaria una redescripciod

de la seva distribuci6 a aiglies sud-americanes.

Figura 11. Distribucié geografica del. curema(Froese and Pauly, 2009).

34



Série Mugilomorpha

Pesca i aquiculturaPeix molt important en l'alimentacié. N’existeidna

considerable pesqueria comercialitzant-se fresat seongelat; la seva fresa és venuda
fresca o fumada. També s'utilitza en aquicultucmin a esquer. A causa de l'interes
comercial creixent d’aquesta especie (FAO, 2007sea seguiment i localitzacié al

llarg del seu rang de distribucié es converteixuaa de les fites per tal de gestionar-

ne’'n de forma responsable la seva pesca.

Problematica:

La manca d’holotipus d&1. curema va fer que I'especimen MNHN A.3638
originari de Bahia (Brasil) fos designat com adépius per Harrison (1993), passant els
4 especimens sintipus de Cuba, Maracaibo i Madiaiparalectotipus. Tot i aixo, sota
la denominacioM. curemas’hi amaga una curiosa mescla feta de diversagatsnt
taxonomiques designades amb el mateix nom idesdific Aquest conflicte taxondmic
provoca discrepancies en quant a la seva iderificenorfologica. Aixi, estudis
cariotipics mostren l'existéncia de 3 citotips wbfes: 2n=28, 2n=24 i 2n=48
(LeGrande i Fitzsimons, 1976; Nirchio i Cequea, &98lirchio et al., 2003). El
veritable citotip deM. curemaes considera el que presenta 2n=28, ja que fptreer
estudi cariotipic realitzat a aquesta espécie dl @oMexic (LeGrande i Fitzsimons,
1976). Pero, alhora, es va detectar un segon ipa(it=24) a Venecuela que també es
continua mantenint sota la mateixa denominacioMdecurema (Nirchio i Cequea,
1998). Finalment, el tercer citotip (2n=48) segafguns autors (Nirchio et al., 2003)
s'ajustaria a I'especikl. gaimardianusDesmarest, 1831. No obstant, I'lCZN (1994) va
suprimir la disponibilitat de la nomenclatura Me gaimardianuga que la seva Unica
publicacio era una figura en Bictionnaire Classique d’Histoire Naturellpero sense
cap descripcié acurada que I'acompanyés a meés maraa d’especimen tipus amb el
gual poder fer-la. Per tant, provisionalment sesdahaver d’anomena¥iugil sp. a
I'espera de la descripcié completa d’aquesta plEssitiva espécie, perd sota una nova
nomenclatura que no incloguégaimardianus” Aquest desordre ha causat que tant el
diagnostic meristic com morfomeétric d’aquest tak@agi estat basant en una barreja de
diverses especies creant valors solapats i condajné una identitat erronia. Llavors, el
fet de poder realitzar una confirmacié geneticas diiferents tipus déM. curema

contribuiria a una nova visio del seu rang de ithstio geografica.
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Aixi doncs, podrien arribar a existir com a mininespécies diferents que fins
ara havien estat incloses sota la mateixa nhomemnalate M. curem& Pero alhora,
també seria probable de trobar-ne’n més al llarg’aaplia distribucié geografica

mundial d’aquesta espécie?
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El génerelLiza és un génere ampli amb 22 espécies que es cawmtpals
coixinets sobre el maxil-lar i sobre el tendd gaecap a la boca diferenciant-lo de la
resta de generes a excepcioGleeloni Oedalechilus peroLiza no té I'ornamentacio

labial d’aquests dos géneres (Thomson, 1997).

Espécies del génetéza estudiades

Liza aurata Risso, 1810
7 A = Liza aurata es coneix com a llissa
daurada perqué té una taca caracteristica

daurada cobrint les branquies.

Foto extr‘eta de Bauchot (1987).

Caracters diagnosti€s pot arribar a confondre arhbbramada peroL. aurata

no té dents al llavi inferior ni al palati, les ¢padén dentadesla ramada(Thomson,
1997).

Biologia: Es una espécie costanera que entra a les llacestsris, rarament
entra en aigues dolces.

Distribucid A I'Atlantic oriental des d’Escocia fins a ledes de Cap Verd,
també es distribueix al Mediterrani, incloent elrMNegre, i introduida al Mar Caspi
(Thomson, 1997) (Figura 12).

Figura 12. Distribucié geografica de. auratabasada en Froese and Pauly (2009).
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Pesca i aquiculturéEs comercialitza la seva pesca al Mar MediterrahiMar

Negre venent-se també fumada i assaonada, allmbe tempra en aquicultura al Mar
Negre (Bauchot, 1987) i tradicionalment a ItalimZ&olino, 2006) i a Algéria (Moussi,
2006).

Lizaramada Risso, 1826
. Liza ramadaes coneix com a llissa de
wE Jlavifi
&

Foto extreta de Bauchot (1987).

Caracters diagnosticlé dents al llavi inferior i al palatlL( auratano en té)
(Thomson, 1997).
Biologiaz: Normalment habiten a la costa entrant a llacumssuaris i rius entre

8-24°C de temperatura.

Distribuciad A I'Atlantic oriental, des del Mar del Nord i Bé& fins al nord de
Cap Verd, també es distribueix al Mar Mediterrarilar Negre (Thomson, 1997)
(Figura 13).

Figura 13. Distribucié geografica de. ramadabasada en Froese and Pauly (2009).
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Pesca i aquiculturéPresenta pesca comercial i també s’empra en w@tyiriz al
Mar Mediterrani i Mar Negre, sobretot a Italia (2olino, 2006), Israel (Shapiro, 2006)
i Egipte (Salem i Saleh, 2003).

Liza saliens Risso, 1810
i

Liza salienses coneguda també com a

e g g llissa saltadora.

L

Foto extr:eta de Bauchot (1987).

Caracters diagnosticEs la Gnicaliza a part delL. dumerilis que té escates

multicanaliculades pero en té menys tant en la dateral com transversal (Thomson,
1997).

Biologia: Es troba a aiglies marines costaneres i salobres.

Distribuciéd Costa atlantica del Marroc fins a Franca, Medii@; Mar Negre,
Mar d’Azov, i introduida al Mar Caspi i Iran (Thoors 1997) (Figura 14).

Figura 14. Distribucié geografica de. saliensbasada en Froese and Pauly (2009).

Pesca i aquiculturd_a seva pesqueria és poc comercialitzada vereséiat a

Egipte (Bauchot, 1987) i cultivant-se principalmaritalia (Cozzolino, 2006).
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Problematica:

La problematica existent en el géndiiea és pel que fa referéncia a la seva
classificacio biologica, basada en caracters magfos, respecte a la seva relacio
evolutiva amb el gener€helon (descrit més avall). Diversos autors (Caldara gt al
1996; Rossi et al., 1998b, 2004; Papasotiropoulas.,e2001, 2002; Turan et al., 2005;
Fraga et al., 2007; Semina et al., 2007), basaetsdiferents aspectes biologics, han
discutit sobre el monofiletisme (definit a la pawid) delLiza posant en dubte el seu
estatus taxonomic com a un genere diferenciatCtelon discrepant aixi de la

classificacio tradicional.

El genereChelon es caracteritza per tenir un llavi inferior quepegjecta cap a
endavant horitzontalment, sense corbar-se o pksyarap avall i el llavi superior
presenta una amplada superior a la distancia akistdre els nostrils (Schultz, 1946).
Consta d'una tipica ornamentacio labial a ligualegels génereCrenimugil i
Oedalechilus Tot i aixo, Chelon no té crenulacions en la cantonada de la boca,
diferenciant-se deCrenimugil i consta de llavis amb dents, diferenciant-se
d’OedalechilugThomson, 1997).

Especies del genefghelonestudiades

Chelon labrosus Risso, 1827

/7, : Chelon labrosuses anomenat tambe

o llissa de llavi gruixut.

I ‘pﬁs . &g B

Foto extl-’éta de Bauchot (1987).

Caracters diagnostid_'ornamentacié del llavi superior el diferenciaalttes

mugilids. La diferent posicio d'origen de la primedorsal el diferencia del seu
congeneré. bispinosugThomson, 1997).

Biologia: Es una espécie costanera que entra en llacut@sresai d’aigua
dolca.
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Distribucid A l'est de I'Atlantic es distribueix des d’Escanavia i Islandia cap
al sud de Senegal i Cap Verd. També el trobem aflitekeani i al Mar Negre
(Thomson, 1997) (Figura 15).

Figura 15. Distribucié geografica d€. labrosushasada en Froese and Pauly (2009).

Pesca i aquiculturd.a seva pesca es comercialitza a Grécia (HoMahos,

1998) a on també s’hi comenca a practicar I'agtucal (Bauchot, 1987)

tradicionalment desenvolupada a Italia (Cozzol2tif)6).

Problematica:

Al génereChelonexisteix una discrepancia entre la seva classifidaiologica i
la seva relacié6 filogenetica respecte al gehéra, ja que es podrien arribar a englobar
ambdos dins d'un mateix genere, tal i com s’ha sapocen l'apartat anterior

corresponent a la problematica existent dins dedigg.iza.
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1.3.2. SERIE ATHERINOMORPHA

La série Atherinomorpha consta de 3 ordres, 21liesni1.552 espéecies (Taula
7).

Taula 7. Classificacio dels ordres i families de la s@tieerinomorpha segons Nelson (2006).

* Families d’'aterinids en les quals s’ha centratqipalment aquest estudi.

Superordre Atherinea
Ordre Atheriniformes

Subordre Atherinopsoidei
Fam. Atherinopsidadew World silversidés

Subordre Atherinoidei
Fam. Atherinida®d World silversides
Fam. Atherionidae
Fam. Phallostethidae
Fam. Melanotaeniidae
Fam. Notocheiridae

Superordre Cyprinodontea
Ordre Beloniformes
Fam. Adrianichthyidae
Fam. Exocoetidae
Fam. Hemiramphidae
Fam. Belonidae
Fam. Scomberesocidae
Ordre Cyprinodontiformes
Fam. Aplocheilidae
Fam. Nothobranchiidae
Fam. Rivulidae
Fam. Profundulidae
Fam. Goodeidae
Fam. Fundulidae
Fam. Valenciidae
Fam. Cyprinodontidae
Fam. Anablepidae
Fam. Poeciliidae

En aquesta série de peixos acanthopterygis, la ilmaladsuperior protractil
difereix per la manca d’articulacié entre el palatl maxil-lar (per evitar que els
premaxil-lars quedin tancats en una posicié solidap i en la manca de lligaments
creuats del rostre que s’estenen en els palatels capcals dels premaxil-lars, no

obstant, les espéciesQtiontesthegenen una forma diferent dels Illigaments creuats
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(Dyer, 1997). La majoria d’especies d’aquest grapnsenten en superficie i, al voltant
del 75%, es troben confinats a aigtes dolces ts=ddNelson, 2006).
Un focus interessant d’estudi dins de la serie wtbenorpha és l'ordre

Atheriniformes (Taula 7), peixos considerats comatérinids pertanyents al Nou Mén:

Ordre Atheriniformes

Als peixos d’aquest ordre se’ls coneix familiarmentangles com silversides
rainbowfishes blue eyes es divideixen en 2 subordres amb 6 familiesgéBeres i
312 espécies (Nelson, 2006).

L’'ordre Atheriniformes ha patit reestructuraciomsla seva classificacié des de
la revisio que se’n va fer al 1994 per part de dbleld.a familia Atherinidae, inclosa
dins del subordre Atherinoidei, tenia 2 grups reguts: els aterinids del Vell Mon i els
aterinids del Nou Mon. En la revisio posterior gpaefer Nelson al 2006, els aterinids
del Vell Mén es van continuar mantenint dins déalailia Atherinidae en el subordre
Atherinoidei, pero per als aterinids del Nou Moru fareada la nova familia
Atherinopsidae que forma part del nou subordre ditbesoidei (Taula 7). El
reconeixement de 2 subordres en els Atheriniforpeepart de Nelson (2006) reflecteix
els resultats cladistics basats en la morfologi®ger i Chernoff (1996) que mostren
gue la familia Atherinopsidae és el tax6 germaadesta de families d’Atheriniformes.
No obstant, la nostra comprensié dins d’aquest eordiaterinids pot millorar
ostensiblement investigant les relacions filogenets basades en les dades moleculars

dels taxa d’interés que en formen patrt.

Subordre Atherinopsoidei
Aquest subordre es composa exclusivament de ldidaAtherinopsidae (Taula
7):

Familia Atherinopsidae -New World silversides

La familia consta de 2 subfamilies amb 11 gener&88i especies (Nelson,
2006). S6n peixos marins (pelagic-costaners) igdaidolca; d’ambient temperat a
tropical, distribuint-se al nord, centre i sud d’&rica, és a dir, es troben restringits al
Nou Mén (Nelson, 2006).
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Trets generals de la familiba longitud maxima en la majoria d’adults és &e 1

cm i en algunes espécies del Pacific oriental,oithrt d'1 m. Totes les especies son
ovipares i presenten els ulls relativament graneekatio a la mida del cap (Chernoff,
2002). Presenten 2 aletes dorsals ampliament skgzarka primera amb 2-9 espines
flexibles i la segona amb 1 espina seguida pes ttadis; aletes pectorals elevadament
inserides al cos. Cos sovint translicid, amb uraldteral platejada. Aquests caracters
morfologics i els préviament aportats per Dyer eloff (1996), Dyer (1997) i Dyer
(1998) recolzen la monofilia d’aquest grup i quees] sigui el grup germa de la resta
d’Atheriniformes. Aixi, com ja s’ha indicat previamt, els aterinids del Nou Mén que
estaven anteriorment reconeguts com a una subfadWtherinidae (Nelson, 1994) en
foren remoguts i se’ls va reconeixer el nivell dmflia, Atherinopsidae (Nelson, 2006).

Caracters diagnosticEls peixos de la familia Atherinopsidae sén faeiht

diferenciables dels peixos de la familia Atherieidpertanyents al Vell Mén, pel fet de
tenir el premaxil-lar protractil, la terminacié gekemaxil-lar expandida, el premaxil-lar
sense sistema postmaxil-lar i el canal sensitivopgeeeular connectat al canal
mandibular (Chernoff, 2002).

Problematica:

La major part dels representants de la familia itlopsidae formen part del
genereOdontesthesque €s de considerable importancia economicap@nta pesca
esportiva, artesanal com l'aquicultura (Chernof®02). Tanmateix, no existeixen
estudis que hagin utilitzat la filogénia molecuter analitzar-ne’'n les seves relacions
evolutives i, fins i tot, hi ha espéecies de leslgu® hi ha constancia de cap estudi

molecular ni genétic.

El génere Odontesthes consta de 19 especies reconegudes, i una amplia
distribuci6 a Sud-américa a on familiarment se'tmaxen com apejerreyes Es
distribueix en aiglies marines costaneres i drepatgmperats d’aigua dolca. Les
formes marines es distribueixen des de I'extreriidera del Fuego (Xile) fins al Perd,
al vessant pacific, i fins al sud de Brasil, alsaed atlantic. Les formes d’aigua dolc¢a
s’estenen des de la Patagonia fins a La Seren@) (Xihs a Rio Grande do Sul (Brasil)
(Dyer, 2006).
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Espécies del génefddontesthesstudiades

Odontesthes argentinensis Valenciennes, 1835
Odontesthes  argentinensis es

coneix comunament com pejerrey de

Foto extreta dCousseau and Perrota (20! matr.

Caracters diagnosti&Es diferencia per tenir les escates predorsaisutades i

26-30 espines branquials (Dyer, 2006).

Biologia: Es una espécie costanera ampliament distribuidarients marins i
en estuaris.

Distribucid Es distribueix a I'Atlantic occidental des deldsde Brasil, passant

per Urugual, fins a la provincia argentina de Chibigura 16).

Mar del Plata

Figura 16. Distribucié geografica @. argentinensi¢Cousseau and Perrotta, 2003).

Pesca i aquiculturd&s pesca amb flota de rada i es comercialitzeesefresc o

congelat en els mercats locals (Cousseau i PeB0OG3).

Problematica:

Dos estudis moleculars n’han comparat la formaagstiui marina proposant-les
com a dues possibles especies incipients (Behenggdrevy, 2000; Beheregaray i
Sunnucks, 2001), pero aquesta indicacio discrepputhé de vista de Dyer (2006).
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Odontesthes smitti Lahille, 1929

El nom comU dDdontesthes smitfis

>

LV . S )
G 3 S8\ pejerreyd’aleta groga @orno.

-

Foto extreta de Cousseau and Perrota (2003).

Caracters diagnosti€s distingeix pel patré de coloracid, especialnetme les
aletes que les té grogues amb un marge fosc (GausBerrota, 2003).

Biologia: Es troba en aigties marines costaneres.

Distribucid Es distribueix a I'Atlantic occidental des d’Umuey fins a Tierra del
Fuego, passant per I'Estret de Magallanes cap ral fims a Puerto Natales (Xile) al
Pacific (Dyer, 2006) (Figura 17).

Figura 17. Distribucié geografica @. smittibasada en Dyer (2006).

Pesca i aquiculturaEs pesca al llarg de la costa amb flota de radss i

comercialitza als mercats regionals tant fresc congelat (Cousseau i Perrota, 2003).

Problematica:
Tot i que la seva comercialitzacid és del mategmudii importancia qué.
argentinensigCousseau i Perrota, 2003), no s’han realitzatdestgenetics d’aquesta

especie fins al present treball.
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Odontesthesincisa Jenyns, 1841
Odontesthes incisaes coneix

també com apejerrey d'ulls negres o

Foto extreta dCousseau and Perrota, 2( cornalito.

Caracters diagnosticAquesta espécie és caracteristicament de talida,pe

rarament supera els 15 cm de longitud total, igEsescates crenades i dents del tipus
cani.

Biologia: El seu habitat esta restringit a zones marinstoeres.

Distribucio: Es distribueix des de Laguna de Dos Patos (Brfiss a Golfo
Nuevo (Argentina) (Cousseau i Perrota, 2003) (Fadwd).

Mar del Plata

e
T0" 68" 668° G4° 62° 60° 58" 56" 54* 52° W

Figura 18. Distribucié geografica @. incisa(Cousseau and Perrota, 2003).

Pesca i aquiculturaes pesca localment amb flota de rada comeraalitze

fresc i en menor grau congelat per als mercata degio (Cousseau i Perrota, 2003).
Problematica:

A ligual queO. smittj no existeixen, fins a la realitzacio d’aquess toctoral,

dades genétiques d’aquesta especie.
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Odontesthes bonariensis Valenciennes, 1835

Odontesthes bonariensies coneix
« E!!f ‘ com apejerrey blancm argenti.

Foto extreta del Fishbase (Sara Beatriz Sverlij).

Caracters diagnosticEls individus d’aquesta espécie son els que tamen
major mida dins dels Atheriniformes i es caractent per presentar de 30-40 espines
branquials (Dyer, 2006).

Biologia: Es un peix d’aigua dolca que habita en llacaduhes. Es una espécie
de creixement rapid, té una alta taxa de reproduacia molt bona qualitat de carn i és
resistent a les baixes temperatures (Tejedor, 2001)

Distribucia Es natiu de la Provincia de Buenos Aires (Argeti Rio Grande
do Sul (Brasil) (Dyer, 2006) (Figura 19).

Figura 19. Poblacions autoctones@l’ bonariensidbasades en Dyer (2006).

Pesca i aquiculturaEs una espécie important en aquicultura des @@0.1A

més, fou introduida a Xile i Bolivia als 1940 iJalpé i a Italia a finals dels 1960 (Dyer,
2006). Cal mencionar I'exit i el desenvolupamergtsoible al Japé a on es considera
com a una de les quatre especies de peixos enuigiacmés importants i de major
consum, comercialitzant-se sencera i en filetsgdaj, 2001). El fet de ser un dels
peixos d’aigua dolca més buscats pels pescadorsatecs, esportius i comercials fa
qgue sigui I'espécie més utilitzada per a la repablan aigies dolces a Argentina

gracies a la seva gran adaptabilitat i valoractérasrment mencionada (Dyer, 2006).
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Problematica:
Cal destacar que, tot i la transcendéencia d’aquesgiacie, no hi ha cap estudis

de filogenia molecular que I'hagi inclos a les seapalisis fins a I'actualitat.

Odontesthes hatcheri Eigenmann, 1909

Odontesthes hatcheries coneix

com apejerrey patagonicoe negre.

Foto extreta devww.irresistibleflyshop.com.ar/pp2.gif

Caracters diagnosticEs caracteritza per exhibir un cos esvelt i dilgam

presentar entre 21-27 espines branquials i esediéea dO. bonariensisper tenir un cos
més robust i fosc i assolir mides inferiors (Dy@0@).

Biologia: Es un peix d’aigua dolga co. bonariensid es troba a llacs i rius.
Curiosament, a les zones a on s’ha intro@uitoonariensishi ha evidencies que pot
hibridar-hi (Strissmann et al., 1997; Yoshizakalet1997; Dyer, 2006).

Distribucid Es distribueix a la Patagonia d’Argentina i Xi{Byer, 2006)
(Figura 20).

Figura 20. Poblacions autoctones@’ hatcheribasades en Dyer (2006).

Pesca i aquicultur&s un peix important en la regio patagonicatatilit-se com

a esquer, en la pesca esportiva i per al consuna liDger, 2006).
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Problematica:
A l'igual que O. bonariensiscal remarcar que tampoc hi ha estudis filogesétic

basats en I'analisi molecular que la incloguin fshpresent treball.

Subordre Atherinoidei

Aquest subordre consta de 5 families (Taula 7)acaid amb Dyer i Chernoff
(1996) i recollit a Nelson (2006), forma un grup mobletic germa de l'anterior
(subordre Atherinopsoidei). Dins del subordre Atm@dei ens hem centrat en la
familia Atherinidae (Taula 7), peixos consideraisncels aterinids pertanyents al Vell

Mon:

Familia Atherinidae - Old World silversides

Aquesta familia consta de 3 subfamilies amb 12 rgéne al voltant de 60
especies. Els Atherinidae son peixos marins (pelégstaners), d’estuaris i d’aigua
dolca que poden assolir una longitud maxima d’#bawbd de 10 cm (Nelson, 2006).

La major part de les espécies de la familia Atléaim succeeixen principalment
al Vell Mén i a I'oest de I'Indo-Pacific, a excepdaile 3 espécies que es troben a aiglies
subtropicals i tropicals de I'Atlantic occidentahntrastant amb eklversidesdel Nou
Mén de la familia Atherinopsidae que es distribaaixexclusivament a America
(Nelson, 2006).

Trets generals de la famili€onsten de 2 aletes dorsals ampliament separades,

la primera amb 2-5 espines flexibles i la segonh &mespina seguida de radis tous. El
cos, sovint translucid o verd-groguenc a la sugierfilorsal, amb tira lateral platejada.
Anteriorment, Nelson (1994) incloia dins d'aques$tanilia els membres ubicats
actualment a Atherinopsidae (Taula 7).

Caracters diagnostic Aquests peixos son facilment diferenciables dels

Atherinopsidae sobretot per no tenir el premaxiplatractil (Chernoff, 2002).
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Problematica:

La sistematica dels aterinids del Vell M6n pel fue la seva relacié amb els
Atherinopsidae (Nou M&n) no ha estat contrastaddecotarment ja que la seva
separacio en dos subordres diferenciats, Athenaoidtherinopsoidei respectivament,
no s’ha verificat genéticament fins al presentaleb

A més, altres questions sistematiques han sorgi die la propia familia

Atherinidae, concretament en el seu genere messepiativAtherina

El génereAtherina consta de 5 espécies. Aquest génere es trobargdraiment
a I'Atlantic oriental (incloent el Mediterrani) igptany a la subfamilia Atherininae
(Nelson, 2006). Aquest génere és I'Unic represemtata familia Atherinidae en aigies

del Mar Mediterrani.

Espécies del génefgherinaestudiades
Atherina hepsetus Li us, 1758

’ Es coneix comunament com a moixo6

nnae

' i

o0 Mediterranean sand smelt

Foto extreta devww.geocities.com/greekfisher

Caracters diagnosti€s caracteritza per presentar 59-65 escate$irdddateral

i 53-57 veértebres, acostumant a assolir els 13 etacdgada i diferint d’altres aterinids
de la zona comd. boyeri(descrita més avall) per tenir una boca menysjohliEs un
peix de color iridiscent amb petits punts negrése®mles escates, presentant una banda
platejada a cada costat del cos, pero sovint ambréanegra (de Sostoa et al., 1990).

Biologia: Es una espécie litoral. Tot i que gaudeix d'ureatac capacitat
eurihalina, la seva entrada a les aiglies dolceslabmses pren un caracter mes
accidental.

Distribucié Es un aterinid propiament de litoral mediterraii que a vegades
se’l troba en llacunes marines (Franca) i esty®astugal), sent menys freqient la seva
presencia al Mar Negre i Adriatic. També habitdAdldntic, tant a les costes de la

Peninsula Ibérica com del Marroc i Madeira (Mau@®0) (Figura 21).
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Figura 21. Distribuci6é geografica dA. hepsetubasada en Maugé, 1990).

Pesca i aquiculturd_es captures anualsAl’ hepsetual Mediterrani assoleixen

les 160 tones sent una espécie considerablememrciaiitzada (Pallaoro et al., 2007).

Problematica:

Sobre aquesta espeéecie no es té cap mena de dulre Isoseva entitat
taxonomica. No obstant, es troba estretament orlada amb la seva congéndse
boyeri(descrita més avall) de la qual si que existeocanilictes taxonomics.

Atherina boyeri Riss0,1810
Es coneix de forma comlU com a

joell, peix sense sang big-scale sand

Foto extreta devww.mapya.es/pesca Smelt

Caracters diagnostié. boyeriés d’'una coloracio poc cridanera, casi translucid,

tot i que té una banda platejada als dos costatodeConsta de 21-39 branquiospines,
41-49 escates transversals i 40-49 vertebres, padebar fins als 13 cm de llargada.
Caracteristicament presenta l'ull molt gran ocuganinajor part del cap, el qual és
relativament llarg comparat amb el d’altres espedi genere, i difereix 4. hepsetus
perqué la boca és més obliqua que I'anterior.

Biologia: Es un peix molt eurihali que forma poblacions e prop de la

costa, tant en aiglies marines com salabroses esdott i que més rarament).
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Distribuci Es un altre peix propi de la Mediterrania, incibel Mar Negre,
Mar Caspi i el d’Azov, distribuint-se també a l'Afitic oriental, des d’Espanya i
Portugal fins a Mauritania i Madeira i a algunesaldats aillades a Anglaterra i
Holanda (Maugée, 1990) (Figura 22). A Espanya esotgeixement de poblacions a
gairebé totes les desembocadures dels rius de ntlévaud d’Espanya aixi com
d’algunes exclusivament d’aigua dol¢a a les congleéSsuadalquivir i Tajo (de Sostoa

et al., 1990).

Figura 22. Distribucié geografica dA. boyeribasada en Maugé (1990).

Pesca i aqguiculturaActualment al delta de I'Ebre té una certa imaocia

economica en les pesqueries de llacunes. A pala deva comercialitzacio directa,
també juga un paper important a la cadena alimanjarque constitueix I'aliment

d’altres espécies com I'anguila i el llobarro (dest®a et al., 1990).

Problematica:

Dins d’ A. boyeris’ha suggerit I'existéncia d’'un complex d’espeassociades
a 3 morfoecotips que es correspondrien a la foraanm A. boyer), a la forma marina
amb taques fosques al llarg de la linia latefalgqunctata i a una forma llacunal/
lagunag (Focant et al., 1999; Trabelsi et al., 2002&lbssa-Kilia et al., 2002, 2007;
Astolfi et al., 2005; Francisco et al., 2008).
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1.3.3. RELACIO ENTRE MUGILOMORPHA | ATHERINOMORPHA

Dins dels peixos Acanthopterygii (Taula 5), la cadafilogenetica entre la serie
Mugilomorpha (veure pagina 24) i la série Atherimopha (veure pagina 42) roman

oberta, existint dues propostes morfologiques jpais:

1) Atherinomorpha és el tax6 germa de Mugilomorphanb@bs alhora de
Percomorpha (Figura 23A= Stiassny, 1993; Figura=2RBIson, 2006).

ATHERINOMORPHA MUGILOMORPHA PERCOMORPHA

A
I
v & & & &
& 8§ § & ¢ &
L & o & S L8 9
o § & § o & £ ¢ 5
ST L 6§85 &
SLEILFE S F S
ST F I F F o & £ T g
do“{“o‘
& ®
B

...................... > Percomorpha
..................... > Acanthopterygii

Figura 23. Atherinomorpha com a taxé germa de MugilomorgfaStiassny, 1993; B= Nelson, 2006.
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2) Atherinomorpha i Mugilomorpha apareixen juntes ena upolitomia,
anomenada Smegmamorpha, acronim de les inicialsCBWHEdels sis taxa
gue en conformen el grup (reconeixent als Mastaeitei, subordre dels
Synbranchiformes com a un component del grup). &Etseegmamorpha

apareixen inclosos dins dels Percomorpha (FiguraJ®hnson i Patterson,

1993).

& Smegmamorpha

§ (g g D & &
5 § § § & ¢ §
F ¢ § &8 S $
S¢ £ § 58 2 § & £ 5
§§§$’;§’$§§§@ g
sedodd LS LT o

600{“0(

...................... >»Percomorpha

...................... > Eucanthopterygii
...................... > Acanthopteryg"

Figura 24. Atherinomorpha i Mugilomorpha inclosos en la fmwtiia Smegmamorpha (Johnson
and Patterson, 1993).

Problematica:
Les contradiccions entre aquestes dues alternatieef®logiques principals

fan que calguin estudis moleculars per establirnegi sén les relacions
filogenétiques entre mugilids i aterinids.
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1.4. OBJECTIUS

Observant tant les discrepancies o problematigxisteats entre la classificacio
biologica, basada en la morfologia classica, irldacions filogenétiques proposades
préeviament dels grups de peixos Acanthopterygia sestudi, aixi com la manca
d’'informacié molecular per part d’algunes de legeseespécies, ens vam plantejar els

seguents objectius:

1. Inferir les relacions filogenétiques dins de laes&tugilomorpha.
1.1 Identificar molecularment individus d&lugil curema a Laguna de Mar
Chiquita (Argentina), primers exemplars trobats fnl’actualitat.
1.2 Establir molecularment I'existencia de més d’'unpéege sota la denominacio
Mugil curema
1.3 Establir el grau de diferenciacié genetica emihegil platanus Mugil liza i
Mugil cephalus
1.3.1. Establir el grau de diferenciacio genética emiggil platanus i Mugil
cephalus
1.3.2. Establir el grau de diferenciacio genetica emtagil platanusi Mugil
liza.
1.3.3. Establir el grau de diferenciacio genética entrierdnts poblacions
mundials de la cosmopolitdugil cephalus
1.4 Establir les relacions filogenétiques entre elsegeésMugil, Lizai Chelon
2. Inferir les relacions filogenéetiques dins de ldaes@&therinomorpha.
2.1 Aportar les primeres dades genétiques d’espediedatitesthes
2.2 Realitzar la primera filogenia molecular del gen@dontesthes
2.3 Contrastar l'existéncia d'un complex d’espécies igelh molecular dins
d’Atherina boyeri
2.4 Determinar la relacio filogenética entwtherina hepsetus les possibles
espeécies constituents del comphgkerina boyeri
2.5 Determinar les relacions filogenétiques entre élosdre Atherinopsoidei i el
subordre Atherinoidei.

3. Establir la relacio filogenetica entre la serie Maigorpha i Atherinomorpha.
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2. MATERIAL | METODES

2.1. MATERIAL BIOLOGIC

En aquest estudi, s’han caracteritzat sequencient®®A d’'un total de 162
individus pertanyents a 8 especies morfologicanastificades, mitjancant les claus
taxonomiques de Menezes (1983) i Thomson (1997),'Gedre Mugiliformes
corresponents als génetdsigil, Lizai Cheloni a 8 espécies de I'Ordre Atheriniformes
corresponents als gener&slontesthesAtherina i Melanotaenia Les mostres dels
especimens han estat recol-lectades a diferentditdde de [I'Atlantic occidental,
concretament a Estats Units, Cuba, Brasil, Uruguwsigentina; al Mediterrani s’han
obtingut mostres de diferents localitats espanya@ed com una mostra de la vessant
atlantica del Marroc; i, finalment, quatre indiveddioren comprats a una botiga de
peixos d’aquari pels quals es desconeix la proagaésriginal (Taula 8; Figura 25).
Totes aquestes mostres es troben dipositades @-laccié de teixits del Laboratori
d’Ictiologia Genética (LIG) de la Universitat derGia.
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Als individus capturats, que foren posteriormemgmats, se’ls hi va practicar

una escissio al teixit muscular de la part dofses mostres de teixit es guardaren en

tubs amb etanol al 95% per a la seva conservamiimagatzematge fins al moment del

seu processament analitic al laboratori.

Taula 8. Espécies, localitats i nombre d'individus (n) dielsons estudiats. Classificacido segons Nelson

(2006).
Classificacio/Especies Pais Localitat n
Serie Mugilomorpha
Ordre Mugiliformes
Familia Mugilidae
Mugil cephalus Espanya Palamoés 3
Llacuna del Ter Vell 7
Estats Units  Galveston Bay 5
Mugil platanus Brasil Rio Grande do Sul 2
Uruguai Montevideo 6
Argentina Bahia de Samborombén 11
Laguna de Mar Chiquita 18
Viedma 6
Laguna de San Lorenzo 16
Mugil liza Cuba Tunas de Zaza 6
Mugil curema Estats Units  Galveston Bay 4
Argentina Laguna de Mar Chiquita 18
Mar del Plata 14
Brasil San Salvador de Bahia 1
Liza aurata Espanya Palamoés 3
Lizaramada Espanya Llacuna del Ter Vell 3
Liza saliens Marroc Moulay Bousselham lagoon 7
Chelon labrosus Espanya Llacuna del Ter Vell 7
Serie Atherinomorpha
Ordre Atheriniformes
Familia Atherinopsidae
Odontesthes argentinensis Argentina Laguna de Mar Chiquita 1
Mar del Plata 2
Odontesthes smitti Argentina Mar del Plata 3
Odontesthesincisa Argentina Mar del Plata 3
Odontesthes bonariensis Argentina Laguna de Gémez 3
Odontesthes hatcheri Argentina Lago Nahuel Huapi 1
Familia Atherinidae
Atherina hepsetus Espanya Calella de Palafrugell 4
Atherina boyeri Espanya Laguna del Mar Menor 4
Familia Melanotaeniidae
Meanotaenia sp. Desconegut  Desconegut 4
Nombre total d'individus 162
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Figura 25. Localitzacié geografica de les mostres analitzades
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2.2. EXTRACCIO, AMPLIFICACIO | SEQUENCIACIO DEL DNA

Abans de l'extraccié del DNA, es van incubar apmedament 100 mg de
muscul durant tota la nit en agitacio a 37°C amb 60de tampd TENS (50 mM Tris
[pH 8.0], 100 mM EDTA [pH 8.0], 100 mM NaCl, 2% sododecil sulfat) amb
I'objectiu d’obtenir el llisat cel-lular i alliberane’n el DNA i 40 pl (20 mg/ml) de
proteinasa K per tal d’evitar la digestio del DN@&r ppart de les nucleases presents a la
cel-lula. La totalitat del DNA genomic va ser ektitacord amb el metode estandard de
fenol : cloroform : alcohol isoamilic segons Sandireet al. (1989) amb lleugeres
modificacions de Vifas et al. (2004), perdo empi@ a minim dues rentades amb
etanol al 70% a l'dltim pas del protocol fins I'ebtid d’'un resultat satisfactori.
Finalment, el DNA va ser resuspes en 75 ul de 40l H

La reaccio en cadena de la polimerasa es va feirgeg procediment estandard
de Saiki et al. (1988). Els marcadors mitocondrige es van amplificar foren els
seguents:

- gen que codifica pel citocrom b (cytb)

- gen que codifica pel RNA transferent de la TreorfiR&NA-Thr)

- gen que codifica pel RNA transferent de Prolind\N@RPro)

- laregio6 control (RC)

- gen que codifica pel RNA transferent de FenilalarftRNA-Phe)

- gen que codifica per la subunitat petita del RN#somal (12S rRNA)

- gen que codifica per la subunitat | de la citociwoxidasa (COI)

Les amplificacions dels diferents marcadors mokasuloren dutes a terme en un volum
final de 50ul que contenia 5 pl de tampd GeneAmp 10X PCR bufféApplied
Biosystems) d’'1.5 mM, 4 ul Mgglde 25 mM, 4ul dNTP de 10 mM, 2 ul de cada
primerde 10 puM, 1.25 unitats d’AmpliTag DNA polimerageplied Biosystems), 2 pul
de mostra (10-100 ng) i finalment 30.75 ul de g HEs va obtenir 'amplificacio de la
doble cadena dels marcadors mitocondrials utilitedésprimersdescrits a la Taula 9 i

Figura 26.
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Taula 9. Primers utilitzats en la PCR i seglienciacio dels marcadotscondrial: estudiat.

Primers L Seqiiencia del primer (5°— 3)) Autor
L14850-CYB GCC TGA TGA ARC TTT GGC TC Miya i Nishida, 1999
L15927-Thr AGA GCG TCG GTC TTG TAA TCC G Miya 1 Nishida, 2000
DLHR CAT CTG GTT CTT ACT TCA GG Tiedemann et al., 1996
L1091 CAEL ACT GGG ATT AGE TAC CCC ACT AT Kocher et al., 1989
FishF2 TCG ACT BAT CAT AAA GAT ATC GGC AC Ward et al., 2005
Primers H Seqiiencia del primer (5°— 3)) Autor
H15560-CYB TAG GCA AAT AGG AAG TAT CA Miya i Nishida, 1999
CSBDH TGA ATT AGG AAC CAG ATG CCA G Alvarado Bremer et al., 1995
12S8AR-H ATA GTG GGG TAT CTA ATC CCA GTT Palumbi et al., 1991
H1358-12s CGRA CGG CGG TAT ATA GGC Miya i Nighida, 2000
H1358-128 CGA CGG CGG TAT ATA GGC Miya 1 Nishida, 2000
H1478 TGA CTG CAG AGG GTG ACG GGC GGT GTG T Kocher et al., 1989
FishR1 TAG ACT TCT GGG TGG CCA AAG AAT CA Ward et al., 2005
LI4850-CYB L15927-Thr DLHR L9t
Cyt b (1138 pb) 5'5 Regio Control (884 pb) E 128 rRNA (958 pb)
H15566-CYE CSBDH 1284R-H HIIS&128  HI4TS
FishF2

=

COI (1569 pb)

o

FishRi

Figura 26. Esquema dels marcadors moleculars amb la zonridtacio delgprimers
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La reacci6 en cadena de la polimerasa consisti ®npas inicial de
desnaturalitzaci6 de 3 a 94°C, seqguit per 35 sjcleada cicle comprén una
desnaturalitzacio a 94°C durant 1’, hibridacio & 58urant 1’ i extensio a 72°C durant
2’, el darrer pas consta d’'una extensio final aC7@brant 5. Es van tenir en compte
precaucions estandard, que inclouen I'is de cantredjatius i positius, amb la finalitat
de detectar possibles contaminacions i problenlasioaats. Els fragments amplificats
van ser comprovats en un gel d’agarosa a I'1% anonixr d’etidi (0.5 mg/ml) i
netejats amb uikit de purificaci6 GFX PCR DNA (Ammersham BioscienceSh
alguns casos es va haver de retallar la banda,ehmpbs molecular corresponent al
fragment amplificat desitjat, per acabar de puaifiel producte que, finalment, fou
tornat a netejar amb kit de purificacio.

Cada fragment purificat fou sequenciat mitjancant meétode dels
didesoxinucleotids (Sanger i Coulson, 1975) amlpeieersusats per a I'amplificacio.
La reaccié de sequenciacio fou realitzada utilitzah kit Dye Terminator Cycle
(dRhodamine, Applied Bosystems) que consisti eri@és a 96°C durant 30", 50°C
durant 15” i 60°C durant 4'. Els productes de satiacio foren precipitats amb etanol,
acetat sodic (3M pH=4.6) i EDTA (125 mM). Finalmeeitpelletfou resuspés en 25 pl
de Template Suppression ReagéApplied Byosistems) i carregat en el sequenciador
automatic d’'un capil-laABI PRISM 310Genetic Analyzel(Applied Bosystems), al
mateix LIG, per tal de llegir les sequiéncies migmt una electroforesi capil-lar.

Anotacio: Durant I'etapa final del treball al laboratori ean produir lleugeres
modificacions tant pel que fa a certs reactius icapg a la PCR i reaccio de
sequenciacié com a I'aparellatge, amb la incorpérd@in nou seqienciador automatic
de 4 capil-larsABI PRISM 3130 Genetic Analyz€Applied Biosystems). El fet
d’'implementar una nova Taq, en concret 'EcoTaq Dpptimerasa (Ecogen) implica la
utilitzacio del tamp6 10X PCR buffer de la novaaasmercial i 2 pl del seu MggCl
(50 mM) que es trobava doblement concentrat resgetanterior. Les condicions per
I'amplificacié de la COI foren lleugerament difetenconsistint en un pas inicial de
desnaturalitzacié de 2’ a 95°C, seguit per 35 side 30" a 94°C, 30" a 54°C i 1" a
72°C, per ultim, es realitza un elongacio finalashirl0’ a 72°C.

Aixi mateix, el procés de sequienciacio es va vewrdificat, pel fet d'utilitzar

un nou sequenciador, en I'Us d&lt de sequenciaci6 BigDye v.1.1 (Applied
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Biosystems). Finalment, la resuspensio del prodsetgienciat es va realitzar amb 10
pl deHi-Di formamida (Applied Biosystems).
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2.3. ANALISI DE DADES

Els cromatogrames (Figura 27), corresponents a&dg8encies nucleotidiques
obtingudes de cada marcador, foren alineats itecatab el programa SeqEd (Applied
Biosystems) un cop les sequéencies foren processadbs’ABI PRISM 310 Genetic
Analyzer (Applied Biosystems) i foren alineats i editats asibprograma SeqScape
(Applied Biosystems) quan les sequencies forengassdes ambABI PRISM 3130
Genetic AnalyzefApplied Biosystems), utilitzant com a referéncielspmugilids la
sequéencia completa déugil cephalugGenBank accession no. AP002930; Miya et al.,
2001) i pels aterinids la sequéncia completaMidanotaenia lacustrisfGenBank
accession no. AP004419; Miya et al., 2003).

40 150 140 1v 1E[
GOCACAGCCT 288T AAAGOT ACCGCCCACG A CACCT TG CTT

Figura 27. Cromatograma d’una seqiiencia propia de 12S rRN¥.dmphalus

L’edicio final dels alineaments es va realitzar aehlprograma BioEdit (Hall,
1999) (Figura 28) amb el qual es poden observdnfant les zones conservades i les
variables. El criteri d'alineament entre les se@igsmfou: Transicions > Transversions

> Gaps.
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BioEdit.exe

it Sequence Alignment Editor, - [D:\SHERAFilogenia Mugilidaefinall\genbank\tot. phy]

}" File Edit Sequence Alignment “iew Accessory Application RMA  World Wide Web  Options  Window  Help
= D
H |CoulierNew j |11 j B 79 total sequences
Maode: |Select / Slide Selection: 0 Sequence Mastk: Nane Start
Pogition: 77: CHLS 138 Numbering Mask: None tuler at:|1
R il T THEE —m <. .3 QAT Trac ’ Seroll L1 -1
g1 DLD em| - 2 ﬁ%ﬁﬁ il I :I:!‘ "IEY|CATCAT| "] T @MIIE speed slowe o «f fast
JIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIIII
=l 50 60 70 80 90 100 110
METIRL leeeeeens T..&..C.-A....6B.......... L GR........... G..A....TAG.C...
MOTIRD feeeeenen B BC. G e L 7. P G..T....TAG.C..
MOTES feeeeenen B BC. G i L 7. P G..T....TAG.C..
N I E I TN < R Gh..vvrnnnn. G..T....TRG.C..
METIRS feeeeenen B B G L GR........... G..T....TRG.C..
MOTIRS  feeeeenen B BC.Ce L GR........... G..T....TAG.C..
ezl e e B BC. G e L 7. P G..T....TAG.C..
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B B B G e 1 GR........... G..T....TRG.C..
el f e B BC.C e L GR........... G..T....TRG.C..

Figura 28. Interficie grafica del programa BioEdit.

Cada sequéencia diferent de cada marcador fou aryasia un haplotip diferent
mitjancant el programa DAMBE (Xia i Xie, 2001) (kiiga 29) amb el qual també es va
testar la saturacié nucleotidica (Figura 30). Ecaslde no detectar saturacié esperariem
trobar que les substitucions nucleotidiques obslesvadins del grup d’estudi, tant
transicions com transversions, s'incrementin a maéesgwe augmenta la divergencia

haplotipica.

File Edit alignment Sequences Seq. Analysis Graphics  Phylogenetics Seglab  Tools Help

10 Z0 30 a0

e il Dttt et et ettt St Attt Bt
MCUR1 MCURZ MCUR4 GGATTAGATACCCCACTATGCCCAGCCCTAAACTTTGATAGTC
MCUR3_MCUERG_MCUR7Y_MCURS_MCURS GGATTAGATACCCCACTATGCTCAGCCCTAAACTTTGATAGTI
MCURS _MCURI1O GEATTAGATACCCCACTATGC TCAGCCC TALARC TTTGATAGTT
MCEP2 MCEFP4 HMCEFPE GEATTAGATACCCCACTATGCCCAGCCC TALARS TTTGATAATT
MCEFP1 GGATTAGATACCCCACTATGC CCAGCCC TALARC TTTGATALTT
HIvTh GGATTAGATACCCC AC TATGCCCAGC CC TALACTTTGATALT

e i i o o e e

There are 15 sequences in f£ile: D:%SHERA'Zmugilharticle’ Mcurema) 2ondomlzsh

DAMEE has kept & unigque sequences.

Figura 29. Interficie grafica del programa DAMBE.
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Figura 30. Grafica de saturacié del programa DAMBE.

La composicidé nucleotidica, les posicions variable$ calcul de la distancia
genetica de Tamura-Nei (1993), utilitzada per campamb les distancies de treballs
previament publicats, foren determinats amb el ranog MEGA (Kumar et al., 2004;
Tamura et al., 2007) (Figura 31).

Mega4.exe

=i Molecular Evolutionary Genetics Analysis, ¥ersio

File Data Distances Phylogeny Tests ‘Windows He

| 1l T8 e e
Click e to activate a data file
Go to the WMIEG LSS web jpaze

Citing WEG &2 in publications

Analysis Preferences x|

Distance Options | Include Sites |

Ci Mucleotide: Tamura-Mei

Tl = Mo, of Differences

Mucleotide Gamma 3 p-distance

Syn-Monsynonymous k Jukes-Cantor
i ) Tajirna-Mei
Anning Acid r

. Kimura Z-Parameter
‘r' Bootstrap % Analutic:

Tarmura 3-Paramekter

Tamura-Mei

Substitutions ta Include I

¢ ak x LCancel ? Help

Figura 31. Interficie grafica del programa MEGA.
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Les relacions filogenétiques entre espécies fonderides amb metodologies

diferents utilitzant diversos programes informatics

1) Amb el programa MEGA es va calcular la distarggaética Tamura-Nei (1993) per
cada parell de taxa i es va reconstruir I'arbregiinetic amb I'algorisme deeighbor-
Joining (NJ; Saitou i Nei, 1987), basat en agrupar sedéknent els veins més
proxims, de forma que es minimitzi la longitud tata les branques de I'arbre.
2) Emprant el programa Modeltest (Posada i Crandi@B8) es va inferir el model de
substitucid nucleotidica. Aquest model fou utilitzeel programa PAUP* (Swofford,
2002) per realitzar:
2.1) una reconstruccio filogenetica amb el metode N
2.2) una analisi de Maxima Versemblanca o @:
Maximum LikelihoodML; Fisher, 1921) amb la qual
s’infereix I'arbre més probable que expliqui lesieia Win-paup4b10.exe
sota un model evolutiu donat.
3) Mitjancant el PAUP* es va fer I'analisi de MaxaniParsimonia (MP; Fitch, 1971),

meétode que es basa en trobar I'arbre més curt,raemys nombre de canvis 0 passos

mutacionals entre els taxa.
La robustesa dels arbres generats en els tres aatsrmrs fou testada usant I'analisi de

bootstrap (Felsenstein, 1985) amb 1000 repliques.

4) Inferéncia bayesiana mitjancant el programa Me3a
(Ronquist i Huelsenbeck, 2003). En aquest cas,igrant
s’ha utilitzat MrModeltest (Nylander, 2004) per eslicar-
ne un model a priori. L'analisi bayesiana, que egpa el Mlbayes.exe
resultat com la probabilitat del model donades udades, utilitza la tecnica de
simulacié deMarkov Chain Monte CarloMCMC) per aproximar la distribucio
posterior dels arbres ja que analiticament serjogsible. Finalment, el programa
realitza un arbre consens de tots els arbres genanséeriorment amb els valors de

probabilitat posterior o credibilitat dels seusdels.
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3. RESULTATS

En relaci6 amb els objectius plantejats (veurermi7), en el present apartat
s’han presentat els resultats obtinguts en forneatqdatre articles cientifics, tres
publicats i un d’enviat a revistes indexades. BEislas es presenten en ordre cronologic
de publicacié, tanmateix, els dos primers trebalisvan elaborar simultaniament.
Desglossant els resultats en funcié dels articles &’han publicat, trobem que el
primer treball mostra la importancia dels marcadmaeculars per a confirmar la
deteccié d’individus d’'una espécie particular ervew localitzacions mai descrites
previament com seria el cas dle curema Aquest article ens va revelar una inesperada
i elevada divergéncia genética entre dos llinatigesl. curema Aquest fet ens va fer
profunditzar sobreM. curemai desenvolupar el tercer treball per tal d’indadgr
possible existencia de més d’'una especie sota ateixa nomenclatura.

El segon treball va tenir com a objectiu principalidar I'espécieM. platanus
que és considerada per alguns autors amb entitaidenica propia i per d’altres com a
una sinonimia d&. cephaluscom a una espécie amb un filogrup al-lopatricaragiat

I geneticament diferenciat dd. cephalus Aquest estudi ens va plantejar, en el tercer
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treball, la necessitat d’'incloure més mostresMlecephalusde diferents localitats
aillades per tal de detectar si aquesta mateiraedi€iacié també tindria lloc al llarg de
la seva distribucio mundial.

En el tercer article es van estudiar més localdat¥l. curemai de M. cephalus
per ampliar i anar més enlla dels dos treballs remge pel que fa referencia a
I'existencia de més d’'una especieMecuremai per l'aillament geografic de diferents
filogrups deM. cephalus que a l'igual queM. platanus podrien ser genéticament
diferenciats. En aquesta ocasio, hi entra tamb@emna tercera especie del genere
Mugil, M. liza, de la qual no s’havia tingut cap mena de dubteresda seva
consideracio d'especie veritable, i tres altres eggm de la familia Mugilidae,
concretamentliza, Cheloni Oedalechilusinferint-ne’n la filogénia. Se n’han pogut
extreure implicacions taxonomiques tant a nivedisgecie com a nivell de genere amb
recomanacions per tal de millorar-ne’n la clasaifié biologica.

L’altim article aborda l'estudi de les relacionstarespecifiques del génere
OdontesthegAtheriniformes) i de les seves relacions ambealtAtheriniformes, aixi

com de la seva proximitat evolutiva respecte &teesviugilomorpha.
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3.1. Article I:

Heras, S., Gonzéalez Castro, M., Roldan, M.1., 20084ugil curema
in Argentinean waters: combined morphological and rolecular
approach. Aquaculture 261, 473-478.
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Abstract

A previously unidentified mullet species (Mugil sp.) from Mar Chiquita lagoon,
Argentina, was compared with two candidate species Mugil curema and M. cephalus
using 12 truss landmarks and three mitochondrial DNA genes (12S rRNA, cytochrome
b and COI). Both procedures confirmed that the Argentinean fish were white mullet M.
curema. Morphological comparisons clearly segregated M. curema from M. cephalus
samples in PCA plot. Similarly, Argentinean haplotypes at each gene overlapped with
M. curema reference samples while M. cephalus haplotypes remained distinct. These
combined data provide a valuable baseline for further investigations on the geographic
distribution of this commercially important species group.
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Abstract

Conservative morphological characters make identification of mullet species difficult.
As a consequence, cosmopolitan distribution of Mugil cephalus is currently under
discussion. In order to clarify the controversy regarding the taxonomic status of the
southern Atlantic American mullet M. platanus, in relation to Mugil cephalus, a
comprehensive analysis is presented using sequences of the mitochondrial gene
cytochrome b, landmark-based morphometry and meristic data. The interlandmark
distances showed differentiation between individuals of M. platanus and M. cephalus
analyzed. Variables, representing the height at different levels of the longitudinal axis of
the body, exposed that M. platanus has more robust middle and caudal segments of the
body, in a lateral view, with respect to M. cephalus. Transversal series scales have not
been useful for the identification of species. Lateral series scales seem to be useful to
differentiate species, but taking into account that range showed an overlapped gradual
variation. Genetic distance obtained between species shows a typical intrageneric level
comparison. Two clear phylogroups have been detected indicating a high degree of
genetic isolation between both species. Recognition of M. platanus as valid allopatric
species is suggested.

Keywords: Mugil platanus; Mugil cephalus; landmarks; meristic; cytochrome b;
taxonomy
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Abstract

Systematics derived from morphological characters often does not correspond with the
evolutionary processes underlying the divergence within a group of organisms. In the
family Mugilidae (Teleostei) morphological similarities have resulted in inconsistencies
between taxonomy and phylogeny among its species, and particularly for the genera
Mugil, Liza and Chelon where both intrageneric and intergeneric phylogenetic
clarifications are needed. To address these issues, the direct sequencing of the
mitochondrial region that encodes Phenylalanine (69 bp), 12S rRNA (842 bp),
cytochrome c oxidase subunit I (651 bp) and cytochrome b (702 bp) was carried out.
The data reveal that Mugil platanus and Mugil liza represent a continuum of a single
species, closely related to but distinct from Mugil cephalus which itself appears to
comprise a grouping of multiple and closely related species. This species complex was
genetically distinct from Mugil curema, which, based on three clearly diverged species
identified in this study along the Atlantic coast of the Americas, requires extensive
taxonomic revision throughout its world-wide distribution. Unlike the monophyly
supported within Mugil, relationships within Liza are paraphyletic, and a taxonomic
revision of the genera Liza, Chelon and Oedalechilus is needed.
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ABSTRACT

Systematic questions relating to fishes of the Atlmenorpha were examined through
sequence data for four mitochondrial markers ateiht taxonomic levels. In the
Atherinopsoidei (New World silversides) comparisoasnong five species of
Odontesthe$2,794 bp)revealed weak differentiation betweén argentinensi@andO.
bonariensis and the close grouping @&. smitti and O. hatchery with O. incisa
contained in the same phylogroup. In the Atheriab{®@Ild World silversidesitherina
boyeri was corroborated as a polymorphic complex of tle@ecies. Abbreviated data
(1,568 bp) supportedOdontesthes Atherinopsoidei, Athering Atherinoidei and
Atherinomorpha as monophyletic taxa, and corroleoratherinomorpha as the sister
group of Mugilomorpha.

Keywords: 12S rRNA - COI - control region - cytochrorbe molecular phylogeny —
Mugilomorpha - phenylalanine tRNA - proline tRNAtaxonomy - threonine tRNA.
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4. DISCUSSIO

La natura i I'origen de les espécies és I'eix adntie la biologia evolutiva per
entendre els mecanismes i processos de I'evol&ités(i Marshall, 2003). Durant els
darrers 250 anys, el sistema jerarquic de categtaonomiques, amb nomenclatura
binomial linneana, ha servit als taxonoms per asii@ar les espécies agrupant-les
d’acord amb la seva similitud (Avise i Johns, 1999xi, les regles de la nomenclatura
buscaven estabilitat i conceptes tipus per a unangmles entitats eren immutables i no
canviaven al llarg del temps (Mayden, 2002). Acaestlla aproximacio tipologica,
amb la qual els taxbnoms descriuen les especiesacounes categories taxonomiques,
ha frustrat a molts bidlegs no taxonoms (Dayraf52Qa que aquestes regles només
haurien d’existir per anomenar, perd no haurierradiectir la nostra visié del mon
actual (Mayden, 2002). La sistematica moderna,,gedncrementat significativament
la seva activitat en la recerca per tal d’intednala biologia evolutiva (de Queiroz,
2005), organitzant, aixi, la informacié biologica proporcionant-li un marc filogenétic
(Kullander, 1999). D’aquesta forma es pot arribabéenir una equivaléncia entre les

especies de la taxonomia amb les especies deria &wlutiva, facilitant la integracié
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de la historia de la natura dins de la biologiai¢éin, 2002). Tanmateix, el gran
problema de la sistematica contemporania és laidgfid’especie, amb la qual no hi ha
un acord generalitzat, ja que és alhora un teremiic, una categoria filosofica (entitat
real o terme artificial de conveniéncia) i una ande treball practica per als taxonoms
(Turner, 1999).

Actualment, els dos conceptes més utilitzats daspsdn el concepte biologic
d’especie (BSC) i el concepte filogenétic d’espéBi8C) (Taylor, 1999). En el BSC es
dona vital importancia a I'aillament reproductiujamcant diferents mecanismes (Mayr
i Ashlock, 1991). Una de les critiques principasqdest concepte és que existeix una
dificultat practica en testar si formes en al-ldpasdn especies o no, és a dir, si estan
aillades reproductivament o no. A més, tot i qupreduis hibridacié entre dues formes
al-lopatriques al laboratori, no implicaria que esta es donés de forma natural entre
elles (Turner, 1999) i, donat que la majoria d’espaons tenen lloc en al-lopatria, tot |
gue en simpatria s’esta comprovant que és mésdnegigl que es pensava (Boughman,
2001; Boughman, 2002; Seehausen et al., 2008; Kexgu et al., 2009), el BSC, que
Gnicament seria testable en especies simpatriqoeses comptaria i seria efectiu per a
una quantitat trivial de la diversitat biologicawa (Mayden, 2002). Alhora, val a dir
qgue el BSC resulta un terme desafortunat a caubadjectiu “biologic”; és com si fos
I'nica definicié d’espécie veritable, per la quealsa alguns autors han advocat pel seu
canvi a concepte de Mayr o d’aillament reprodu€tiurner, 1999; de Queiroz, 2005).
En el PSC, la filogenia, com a patré de caractemsn el paper principal (Cracraft,
1989; de Queiroz i Donoghue, 1990). Totes les ésp&dn unitats filogenétiqgues que
formen grups monofiletics reconeixibles en baseagaters autapomorfics que les
separen d’altres espéecies (Kullander, 1999; Stawdfeal., 2002). Aquest concepte
aconsegueix diferenciar a dues poblacions queobernren al-lopatria com a especies
diferents, resolent aixi la problematica del BS®@.d¥stant, se li critica que pot arribar
a produir excessives subdivisions dins de les ésp€Eturner, 1999).

A part del BSC i PSC un altre concepte que estaygui terreny €s el concepte
evolutiu d’especie (ESC) que emmarcaria als dosrians. EI| ESC es basa en els
llinatges independents (Wiley, 1981), definiciortea d’especie, perquée I'espéecie és el
resultat o producte de I'evolucié. Aquest definiciéspécie té el problema que és un

concepte no operatiu, no és practic. Tanmateiredta de conceptes estarien subrogats
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de forma secundaria al ESC perquée serien les eimestodologies operatives, basades
en diferents criteris de divergéncia que supomate hipotesi d’aquests llinatges
independents (Mayden, 2002). Aixi, I'especie I'Ugiee ha de fer és evolucionar de
forma separada d’altres llinatges i es rebutjagleessitat de les propietats intrinseques
dels anteriors conceptes d’especie (aillament dejatau, monofiletisme) sind que es
consideren com a aplicacions practiques per aiinéds limits de les espécies (de
Queiroz, 2005). Per tant, la taxonomia ha de spagale diagnosticar i descriure
especies amb algun concepte operacional i pradt i que molts bidlegs han mostrat
una gran predileccié pel BSC pel fet que existaixconsens que les espécies sén
poblacions reproductivament aillades (Ghiselin,206arament I'aillament reproductiu
s’ha pogut testar directament, sind que I'han ingermartir de diferencies en els trets
morfologics, la majoria associats amb I'especiatita alimentaria (Turner, 1999). Per
aguest motiu, Mayden (2002) considera que perrtéstaalidesa d’'una espécie s’han
d’acabar avaluant els caracters heretables capdigntificar-la com a un llinatge
independent, apostant d’aquesta manera pel PSC.

La sistematica tradicional principalment ha utditels caracters morfologics per
identificar els grups taxonomics (Hendry et al.0@4). Per tant, historicament, la
morfologia ha jugat un paper molt important enééirdcié d’espécies de peixos, molts
dels quals foren descrits en base a un o 2 espégjreebretot durant els segle XVIII i
XIX (Kullander, 1999). Tanmateix, a la practicaguahes especies son molt dificils de
delinear ja que no tots els especimens son idamia fa identificacié al nivell d’especie
pel seu pobre estat de conservacié (Dayrat, 2@05)és, algunes claus morfologiques
només son efectives per a un estadi particularadeida, per la qual cosa molts
individus no poden ser identificats (Hebert et2003). Molts taxobnoms han parat poca
atencio als nous métodes desenvolupats duranttiefs @nys (Dayrat, 2005) com, per
exemple, els métodes multivariats i geometrics gigeeixen uns procediments més
sofisticats per descriure diferéncies entre leg@sp (Strauss i Bookstein,1982; Corti i
Crossetti, 1996). Alhora, s’ha de fer notori quecgpdaxonoms poden criticament
identificar més del 0.01% del total d’especiesvbla, si es manté la dependencia del
diagnostic morfologic, es requereix una comunigatl®.000 taxdonoms en perpetuitat
per identificar la vida estimada de 15%spécies (Hebert et al., 2003). Tanmateix,

'ICZN nomeés requereix la descripcid6 de I'espécieorapanyada dels caracters
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diagnostic perque l'espécimen tipus hi és subotdihtavors, si les espécies es
reconeixen en base als caracters, resulta iguaditlaplicar elsclusters que mitjancant
els caracters les diagnostiquen (Kullander, 1988)b tot, cal tenir en compte que la
taxonomia basada en la morfologia no és I'estudad#iversitat de la vida per se, sin0
només de la diversitat morfologica (Dayrat, 200Pgr tant, a causa de la dominancia
dels atributs morfologics per la limitacié de largapcié visual dels humans, la
identificacié de llinatges evolutivament independen considerats com a especies
valides en base a trets alternatius als morfoldgjltan anat descartant pels sistematics
classics per no considerar-los com a reals a larrBlafMayden, 2002). Aixi, si
continuem mantenint aquest Unic sistema a on n@m&sl el que es pot percebre de
forma facil i clara, tindrem una visioé distorsiomadel que realment esta succeint al
mon (Ghiselin, 2002). Els cientifics han buscatcdbsr i entendre els processos
evolutius de l'origen, la distribucié i mantenimede la biodiversitat (Beheregaray i
Caccone, 2007). No obstant, un dels problemesipélscen el mén de la biologia de la
conservacio radica en que la deteccio de la diaéreomés es realitza en base a la
informacio morfologica. Aquest fet, provoca que, it@ue molts cientifics sén cada
vegada més conscients que la diversitat a nivelsiors d’espécie esta en perill per
I'accid humana (Turner, 1999), només les espedtabkertes en la taxonomia actual
sén considerades com a les unitats de la biodigeisie les politiques de conservacio
(Carvalho i Hauser, 1999). Malauradament, aquegtexanacio tradicional ha
subestimat a moltes espécies de peixos que, éotdiferents unitats reproductivament
aillades, presentaven una elevada similitud magfod®d que fa que no es puguin
diferenciar entre elles i es continuin manteninson mateix nom cientific en la
classificacio biologica actual, passant a format, @Exi, de les anomenades especies
criptiques (Knowlton, 1993; Taylor, 1999). Mentraeqgla conservacio de plantes i
invertebrats es realitza preservant els seus ls\béa el cas dels peixos no es pot actuar
de la mateixa manera (Turner, 1999) perque soOarfamt explotats en el seus ambients
naturals per a consumir, com a esport o per a-keside forma decorativa en aquaris
(Froese, 1999). Per tant, el descobriment de larsitat criptica amagada hauria
d’incorporar-se dins dels programes de gestié seoracio (Trontelj i Fiser, 2009). A
més, s’haurien de considerar com una prioritati®esforcos conservacionistes, ja que

els diferents factors que han provocat una péraduda diodiversitat, sobretot en els
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altims 50 anys (alteracions d’habitat, canvi climatsobreexplotacio i invasio
d’espécies exogenes), es preveu que continuin augniede forma alarmant
(Beheregaray i Caccone, 2007). Aquestes limitaciankerents en els sistemes
d’identificacio basats en la morfologia, ens expeesla necessitat per a una nova
aproximacio al reconeixement dels taxons (Hebeat.e2003).

Durant les ultimes decades, la sistematica i lartamia han experimentat un
ressorgiment gracies a I'avang¢ que ha proporcienaesenvolupament de les tecniques
genetiques per avaluar tant la validesa de lesguasions taxonomiques com el
reconeixement d’espécies, perque la divergenciatmgenentre els taxa ens proporciona
una via per testar I'aillament reproductiu de leblacions (Turner, 1999), les relacions
filogenétiques i els mecanismes d’especiacio (GhovaHauser, 1999; Hendry et al.,
2000a; Barlow, 2002). A meés, 'augment d’estudisas en la diversitat genética, que
han revelat I'existéencia d’'una gran quantitat déses criptiques, ens indica que la
inversio cap a una taxonomia basada també en el &Ndgent per poder implementar
un sistema que pugui assegurar que aquestes espétieop descobertes, puguin ser
descrites (Beheregaray i Caccone, 2007). Aquesgnment en I'Us de les sequencies de
DNA respecte als caracters morfologics, per taat,résultat inevitable i resideix
principalment en el fet de disposar d’'un elevat brde caracters inambigus (Scotland
et al., 2003) i que, quan existeixen conflictesemnels dos criteris, nomeés els caracters
moleculars empleats en la inferéncia filogenetiaarien demostrat ser independents,
homolegs, variables entre els taxa sota estugistrel’homoplasia indicant-nos la seva
idoneitat en els estudis evolutius (Freeman i HergD04). El genoma mitocondrial
(mtDNA) ha mostrat avantatges respecte al nuclearlg limitada exposicio a la
recombinacié del seu model d’herencia haploideayii@ patrons de reticulacio (Avise
I Walker, 1999). La taxa de divergencia de les éaqiés del mtDNA sén adients tant
per a dinamiques poblacionals recents al llarg @alg d'especies (sequéncies
d’evolucié rapida) com per a estudiar relaciongginetiques a nivells superiors
(sequencies d’evolucié lenta) (Hewitt, 2001). Caiintment, el mtDNA s’ha utilitzat
extensament i amb éxit en treballs sistematicsgant diagnosticar especies com per a
inferir les seves relacions filogenétiques (Nornetril., 1991).

Actualment, les filogenies construides amb dadegecutars no impliquen,

pero, I'abandonament dels criteris morfologics,, s&m molts casos, complementaries,
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recolzant-se matuament quan els resultats son genty. Alhora, cal tenir en compte
que existeixen molts taxa o bé extingits o bé eill péextincidé que només es coneixen
per un nombre molt limitat d’espécimens preseragsnuseus. D’aquests especimens
és molt dificil d’extreure’n DNA i pot ser que ntarnin a ser col-lectats (Wiens, 2004).
Per tant, tot i les molts avantatges de les dadelecmars, €s necessari continuar
recopilant dades morfologiques addicionals. A nstéses vol fer una reconstruccio
fidedigna de l'arbre de la vidaee of Lif@, és imprescindible la inclusié dels fossils
per tal d’esbrinar la seva relacio evolutiva ambelsta de taxa tant vivents com extints
(Wiens, 2004). La integracié d’estudis morfologiamnoleculars s’hauria d’encaminar
cap a la disminucio dels trets morfologics, ésrarh basar-se en caracters diagnostic
per si sols, sind que aquests caracters s’haueahsgosar en un arbre filogenétic per
tal d’obtenir només els que siguin meés rigorosadtics dins d’'una filogénia molecular
(Scotland et al., 2003). A més, en la descripciOlate espécies hi hauria d’haver
evidéencies genétiques que acompanyessin I'holBtjldr et al., 2003).

Totes aquestes possibles aproximacions que intexaestruir una taxonomia
integradora que es nodreixi de diferents estaméatta biologia ens manifesten la
importancia de combinar aproximacions multidiscigis per poder capturar tota la
complexitat de la Natura i, d'aguesta forma, ses g@Enseqients amb el mén que ens

envolta avui dia.
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4.1. FILOGENIA MUGILOMORPHA

El regne mari ocupa la major part de la superfigela Terra i, tot i que
proporciona grans recursos per a la humanitata eadit dificil d’estudiar, motiu pel
qual encara hi ha un pobre enteniment dels sewsisrges (Hewitt, 2001) com, per
exemple, dels mugilids.

Els membres de la familia Mugilidae presenten egliseeuna elevada similitud
morfologica (Thomson, 1997). Aquest fet ha provaxatflictes a I'hora de relacionar
les classificacions taxonomiques basades en esteas morfologics tradicionals amb
les seves relacions evolutives. Els metodes maecuian provat la seva utilitat en
diferents aspectes de I'especiaci0 marina (Colbetrnal., 2001) aixi com en la
identificacié d’especies a través d'un petit segni genoma (Hebert et al., 2003)
desenvolupant per aquesta via una taxonomia maleaplicada (Baker et al., 2003).
Aixi, gracies a la inferencia genética presentadaaeiest treball de tesi (Article 1), s’ha
pogut confirmar molecularment la presencia Me curemaa la Laguna de Mar
Chiquita, declarada Reserva Mundial de la Biosfenala UNESCO al 1996 (Iribarne,
2001). La seva presencia s’hi havia detectat pmésie de forma morfologica
(Gonzalez Castro et al., 2006) representant estregmés meridional mai descrit de la
seva distribucié geografica. Aquesta troballa, dproontribueix a una millora de la
localitzacio i seguiment d’aquest important reclsentari (FAO, 2007). En general,
la pesca intensiva realitzada al llarg dels Glts@sanys ha incrementat la vulnerabilitat
dels recursos pesquers per una possible sobreagsiplotdels 600stocks pesquers
monitoritzats al mon, més del 75% es troben desod®pletament explotats fins a molt
deprimits (FAO, 2005). A més, molt sovint, la idéoacidé morfologica de molts
peixos, en perill d’extinci6 o no, que arriben akrcat per a la seva venda és
impossible, per la qual cosa, la capacitat de deteesideix en la utilitzacidé d'un
sistema que utilitzi el DNA (Hebert et al., 200Bgs analisis de sequéncies de mtDNA
sén una eina molt poderosa perque permeten laifidacid dels peixos adults, les
larves i els seus productes derivats (ous, gonhdésrgd. Aquest sistema permet, per
tant, fer estudis de tragabilitat explorant 'ong#e les mostres esbrinat si deriven d’'una
determinada espécie o d’'una altra (Palumbi i Qnmjal998; Hebert et al., 2003).

Alhora, I's de la genética resulta molt Gtil ergkestio pesquera per a la sostenibilitat a
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llarg termini millorant d’aquesta forma la conserdad’espécies amenacades (Ward et
al., 2005). Si s’ha de gestionar la biosfera iskages reserves amb sentit, com la de Mar
Chiquita, és essencial una comprensio de I'evoldeita seva diversitat genética per tal

de preparar-les per a esdeveniments futurs (HE2Gi&x]).

A part de la deteccid mitjancant el mtDNA, tamb#asi pogut diagnosticar
diverses espécies clarament diferenciades des dias@a molecular dins del taid.
curema(Article Ill). D’aquesta forma s’han pogut establl) el tipus genetic | d#.
curema anteriorment proposat per ser anomevatgaimardianusDesmarest, 1831
(nom desestimat per ICZN, 1994), que consta d'ustacild cromosomica de 2n=48
amb una distribucié coneguda a aigies de Brasineg¢uela i que actualment s’ha
descrit i proposat com M. rubrioculus (Harrison, 2007); 2) el tipus genétic Il 8k
curema a on s'adscriuria laM. curemadetectada a I'Article I, i que es podria
correspondre tant a I&. curemaamb dotaci6 cromosomica 2n=28 (LeGrande i
Fitzsimons, 1976) com 2n=24 (Nirchio i Cequea, 3998n a un altre tipus de dotacio,

i que tindria una distribucié a I'Atlantic des dearGlina del Sud, passant pel Gol de
Meéxic, fins a Mar del Plata, incloent la llacuna Biar Chiquita, a Argentina; 3) i
finalment, el tipus genetic Il dBl. curema(la primera descripcié genética d’aquesta
especie), que a l'igual que el tipus Il podria tepialsevol de les dotacions proposades
anteriorment, i que es distribuiria actualment enpatria amb el tipus Il al Golf de
Méxic, indicatiu inequivoc que serien dues espétiiesents perqué en simpatria BSC i
PSC sb6n equivalents (Knowlton, 2000). Amb aquegtartacié en I'estudi deM.
curemga amb la qual s’ha produit una subestima de la dexasitat especifica pel fet
que diferents espécies han compartit fins ara ékimaom cientific (Taylor, 1999),
queden obertes noves interrogants de quants mésgenetics i/o especies podrien en
realitat existir al llarg del rang de distribucié Hespecie actualment coneguda com a
tal. Arribats a aquest punt, caldria apuntar a n&fl@xié ja que aguesta magnitud tan
elevada de diferencia genética entre aquestslimaggkes no s’ha vist corresposta amb
les analisis morfologiques realitzades fins a Uatitat. Per tant, I'aplicacio d’'unes
tecniques morfologiqgues més desenvolupades de [§M&Be pagina 9) podrien arribar
potser a resoldre aquesta incognita i detectadifagenciacié morfologica fins ara mai
detectada.
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Un altre conflicte taxonomic sorgit dins del genkhagil és el que fa referéncia
a l'estatus taxonomic dd. platanus que o bé és considerada com a una espécie valida
o0 bé com a sinonimia dd. cephalusEl fet que deM. platanus distribuit des del sud
de Brasil fins a Argentina, no n’existis cap hglas i queM. cephalustingués una
distribucié cosmopolita a excepcié d'wap a la costa atlantica de Sud-america ha
provocat que hi hagués aquest conflicte entre ddifer ictidlegs (Menezes, 1983;
Gilbert, 1993; Thomson, 1997; Cousseau et al., 2005

En aquesta investigacio (Article 1), primeramestva comparar §. platanus
amb M. cephalusdel Mediterrani, amb el qual no es podia inducap mena d’error
perqué no existeix cap discussio ni conflicte eptsetaxonoms de la seva identitat en
aquestes aigues. Amb [l'aplicacio de la meristicd’analisis morfologiques més
sofisticades, com la morfologia basadalamdmarksi I'analisi multivariant, aquests
taxons han mostrat certa diferenciacid6 morfologisap només ha resultat significativa
després d’aplicar-hi un test estadistic. Tot i guéesenvolupament de la morfologia
pugui arribar a mostrar certa divergencia entree@sp conflictives, acostuma a ser
gracies als assajos moleculars amb els que s’gwalolaint la corroboracio (Taylor,
1999). Aixi, ha estat amb [Il'analisi del mtDNA quéhasm pogut diferenciar
inequivocament com a dues espécies valides en dlas#inatges o filogrups en
al-lopatria i a la seva distancia genética, congem&egons Johns i Avise (1998), amb
la qual es pot inferir tant el seu aillament repaitdi com la seva independéncia
evolutiva (Bradley i Baker, 2001).

EntreM. lizai M. cephaluso existia ambiguitat taxonomica perqué ambdues es
consideren com a especies valides, diferencianlasament entre elles amb el caracter
diagnostic del nombre d’escates de la serie la(@@lisseau et al., 2005). A més, el fet
que tantM. liza comM. cephalusocorrin parcialment en simpatria al Golf de Mexck,
sud de Florida i a Venecguela (Mefford, 1955; Dit§haw, 1996; Harrison, 2002) i que
fressin de forma solapada entre Octubre i FebreD@hough et al., 20035allardo-
Cabello i Ibafiez Aguirre, 2004; Hill, 2004; OspiAeango et al., 2008), coincidint amb
'entrada de vents del nord al golf, segurament,deaembocat també en aquest
reconeixement d®l. lizacom a espécie dins de I'ambit cientific. TanmateixI'estudi
genétic realitzat, ha sorpres la deteccié d’'unapesada semblanca molecular emire

liza i M. platanus(Article 1ll). Els haplotips compartits que poss@em aquestes dues
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taxa provoquen que les analisis filogenétiques dgaipin en un mateix filogrup
(Mpl/Mli de la Figura 1 de I'Article IIl), fet qusuggereix la possibilitat de I'existencia
de flux genic entre elles. Per aquest mad¥lu liza i M. platanuss’haurien d’englobar
dins de la mateixa especie que s’hauria de torrdefiair per incloure la variabilitat
intraespecifica que aportarien aquestes dues tlb@aa En aquest cas, el nom
taxonomic es correspondria al t& liza, perque segons el principi de prioritat del
ICZN va ser el primer que es va descriure dels das¢cretament per Valenciennes al
1836. Una resposta a I'ambient que provocaria éliges (mida, meristica, etc.),
probablement, expliqui la variabilitat d’aquestdayue englobaria alhoraM. platanus

I M. liza. Malgrat tot,M. liza i M. platanuspodrien trobar-se en un estadi incipient
d’especiacio i arribar a ser considerades com aspdéiries. Les subespécies serien
poblacions d’especies distingibles per un o méaotars morfologics i que tenen una
diferent distribucié (Futuyma, 2005), en aquestadjacent; I'estat de Rio de Janeiro al
Brasil fa de frontera virtual entid. platanusdistribuida cap al sudM. liza distribuida
cap al nord (Menezes, 1983; Cousseau et al., 2003)za es reprodueix entre Maig i
Agost a la badia de Sepetiba a I'estat de Rio deida (Jardim Albieri, 2009) M.
platanusho fa entre Setembre i Novembre a la badia denBgue (Pereira Esper et al.,
2001) que és la localitat més septentrional del dridBrasil de la qual es coneixen
estudis de la seva fresa. Per tant, a la possible de contacte al sud de Brasil eiMre
liza i M. platanus ambdues consten d’époques de posta diferentsn€@ationar que ja

a Argentina, més meridional, a on només s’hi digtix M. platanus(Cousseau et al.,
2005) la fresa es produeix entre Juliol i Setemi@3enzalez Castro et al., 2009).
Diferents poblacions de peixos es poden reconeikeanar-se diferenciant
progressivament tant a causa de les diferenciés ®#va ecologia com del seu cicle de
vida (Taylor, 1999). Per tant, l'aillament espacidemporal en la posta, que forma part
d’aquest cicle vital, pot contribuir en I'aillamemproductiu de les poblacions (Taylor,
1999). Aixi doncs, aquest aillament Bk liza i M. platanusen la fresa sumat a una
distribucio geografica en parapatria, fa que puguiibar a esdevenir diferents espécies
a llarg termini. Possiblement, I'aplicacié de laigecontrol que estem desenvolupant
actualment, marcador mitocondrial d’evolucié rapidaptim per a l'estudi de
dinamiques poblacionals i divergéncies recents,paaisa ajudar a dilucidar si aquesta

hipotesi és certa.
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Al llarg dels ultims anys, s’ha desenvolupat actieat la descripcié de noves
especies en la biologia marina gracies al descentird’'un gran nombre d’espécies
criptiques (Ghiselin, 2002; Dayrat, 2005), algunesonomicament importants
(Knowlton, 1993), que fins ara es mantenien amagadeausa de I'estasi morfologica
(Knowlton, 2000). En molts casos, el mantenimerdldgic i morfologic de molts
complexos d’espécies criptiques cosmopolites blatik 0 bé a una especiacio
relativament recent (Beheregaray i Caccone, 2008 a una seleccid estabilitzadora a
escala circumtropical, en resposta a un habitablgem com seria el d’'un ambient mari
relativament estable, que hauria mantingut un fpromnservat en un grup d’espécies al
llarg de l'evolucié (Knowlton, 1993; Colborn et ,al2001). En moltes especies
cosmopolites, s’hi estan reconeixent diverses @ans evolutives (Colborn et al.,
2001) associades a taxa regionalment meés restriagila seva distribucié del que es
pensava anteriorment (Gomez et al., 2002). Llavarsgjstribucié tan amplia de molts
peixos costaners podria ser en realitat un artefacinstituint a la practica més d’'una
Unica especie implicada (Gill i Kemp, 2002). Pert tdamplia distribucié geografica de
moltes espécies marines requereix una reavalugd@om seria el cas dd. cephalus
gue tot i estar confinat en aiglies costaneres septar una capacitat de dispersié
limitada, es pugui distribuir globalment arreu dedn (Heads, 2005). El gran obstacle
amb la majoria dels peixos costaners cosmopolitesju no es poden diferenciar
geograficament en base als caracters morfologi@sigats, pero aixo no significa que
no puguin tractar-se d’espécies diferents (Gill enip, 2002). A més, es dona la
tendencia entre els taxonoms d’assignar la poss#riacio geografica a la variabilitat
intraespecifica més que no pas a la categoria &esgGill i Kemp, 2002). Tanmateix,
I'abundancia d’especies criptiques existents endlst grans grups i habitats marins ens
indica que molta part de la biodiversitat romansgedetectar a causa de la manca de
caracters morfologics Uutils taxonomicament (Knowjtd993). No obstant, moltes
d’aquestes espécies criptigues han demostrat feeerts genéticament i, en els Ultims
anys, les analisis filogenetiques moleculars haela¢ una gran diversitat al llarg d’'un
rang ampli d’organismes. Donat que les diferéneigise aquestes especies sovint es
basen en pocs gens amb baix efecte fenotipic (FEu2005), les eines genetiques
moleculars hi juguen un paper molt important ersal reconeixement (Knowlton,

1993). L’analisi del mtDNA ha demostrat la sevanieibat en la detecciéo d’espéecies
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criptiques en organismes continentals (Ellis et24l06; Sanders et al., 2006; Lefébure
et al., 2007), en peixos marins no cosmopolitesn@eli i Goswami, 1997; Sandoval-

Castillo et al., 2004), cosmopolites (Miya i Nisajdl997) i cosmopolites costaners
(Colborn et al., 2001; Kon et al., 2007).

En el cas de les diferents poblacions analitzadds.atephalugd’arreu del mon
presentades en aquesta tesi (Article Ill), s’hastaiat una divergéncia genética
suficient per determinar que els llinatges o filggg corresponents al Mediterrani
(McepMed), a Galveston Bay (McepUSA), al Japo (Megran) i a Xile (McepPacif)
constitueixen espécies diferents aillades geogmagnt (Article Ill; Figura 3). Alguns
ictiolegs advoquen que les formes geografigues puguin ser diagnosticades
diferencialment haurien de tenir el reconeixemésgmecies valides (Gill, 2002). En els
peixos, la subdivisié en poblacions acostuma aesrltat d’esdeveniment vicariants,
juntament amb una capacitat de dispersio limitdddidelitat a les arees de naixement
(Sandoval-Castillo et al., 2004). En la majoriaveetebrats I'especiacié al-lopatrica és
la més habitual i la divergencia evolutiva neceagaer al reconeixement d’espécie esta
precedida per la diferenciacio d’aquestes poblacigvise et al., 1998). Per aquest
motiu, les poblacions aillades geograficament sércahsiderable interes perqué la
manca de flux génic és indispensable per aquest tij@speciacio (Price, 1996). Aquest
fet implica que, a l'igual que anteriorment amb te¢s llinatges clarament diferenciats
corresponents a tres espécies dinddeurema ens trobem, en aquest cas, davant d’'un
complex d’espécies criptiquesdva cephalusEs a dir, grups independents els uns dels
altres que apareixien com a membres de la matep&ci per haver-se basat en la seva
similitud morfologica, perd que s’han pogut diagim@s genéticament (Futuyma,
2005). Dins d’aquest mateix complex s’hi ubicatiéilegrup constituit pel redefinii.
liza (haplogrup Mpl/Mli), que comparteix el mateix asre que la resta de membres
definits perM. cephalus pero consta del seu propi llinatge independenttemant aixi
la seva propia identitat (Mayden, 2002). L’'ocuri@anen grups filogeneticament
diferenciats ens indica la baixa habilitat de disigedels membres d’aquest complex
d’espéecies i que es podrien trobar aillats repriddaroent (Ghiselin, 2002). Segons el
meétode empiric per a diagnosticar especies ambsdaaeotipiquesCHA (cladistic
haplotype aggregationde Sites i Marshall (2003), I'aillament dels dets llinatges

d’haplotips en monofilia detectats en l'estudi deimplex M. cephaluses podrien
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designar a diferents espécies. A més, val a dibéague segons Avise i Walker (2000)
les genealogies realitzades amb el mtDNA fan qué®C i el BSC tendeixin a
convergir. L'analisi del mtDNA assisteix en el di@gtic de les espécies criptiques
perque existeix una concordanca raonable, dinsafdire de magnitud, entre el nombre
de clusters filogenetics provinents dels seus gens amb el memiiespécies
taxonomiques actuals. De les 72 especies de peimaktzades per Avise i Walker
(1999), només una presentava més de tres filogugbsr molt inferior al de la resta
dels grans grups de vertebrats de l'estidir altra banda, seguint els preceptes de
Knowlton (2000), el PSC, basat en multiples marcgdés compatible amb el BSC
perqué les barreres reproductives emergiran duehntiarg periode d’aillament
geografic que es requereix per a molts loci peumnigliferenciacions diagnosticables.
Aixi, a part dels diferents marcadors mitocondraislitzats en el present estudi, també
existeixen altres loci, com els nuclears mitjandanalisi d’al-lozims (Rossi et al.,
1998a), que han demostrat la divergéncia entreedife poblacions d#l. cephalusa
nivell mundial i que aporten aquesta visio d’anatisltigenica (Hewitt, 2001).

Alguns poden argumentar que tot i que sigui dinsm airdre de magnitud, el fet
és que el nombre d’espécies dindMlecephalusaugmenti molt. Pero, fins ara ha existit
una gran arbitrarietat en el limit superior d’esgediologiques dins d’'un taxé (Taylor,
1999) ja que, per exemple, per que dtasophilade Hawaii existeixen més de 800
especies diferents?

Segons eCrypticness IndexCl) de Kon et al. (2007) exposat aqui:

Cl = (Nc+NK)/Nk

aon

Nc = nombre d’espécies criptiques trobades = llirmfgeepMed, McepUSA,
McepJapan, McepPacif, Mpl/MIi &

Nk = nombre d’espécies anteriorment conegudes al @xmgiespecies M.

cephalus M. liza=2
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obtenim

Cl=(5+2)/28.5

El valor obtingut de 3.5 per al nostre complex péeses cau dins del rang de Cl
en complexos d’espécies criptiques de peixos qeatés 2 i 7 (Kon et al., 2007) per la
qual cosa, els nostres resultats no s’allunyaremde acostuma a ser ja habitual pel
que fa al reconeixement de noves especies en famaii. A més, les distancies
genetiques detectades en el cytb entre els difefdrgrups (0.0406-0.0586) cauen dins
dels valors estimats per Johns i Avise (1999) pdéinatges de peixos corresponents a
especies diferents. Alhora, aquest rang de valorbé s’ajusta als mostrats entre les
diferents espécies criptiques del complex detatitet del peix teleosti cosmopolita i
costanerAlbula vulpeq0.029-0.044) (Colborn et al., 2001). En el casad€Ol, trobem
que els nostres valors de distancia genética (0-0220) gairebé s’ajustarien als
valors més freqlents per a especies congenerigeiggeictos (0.035-0.040 (Ward,
2009). Aixi mateix, la deteccidé d’'una elevada Maititat dins de cadascun dels diferents
nivells jerarquics dels peixos analitzats, en cagié amb d’altres grups de vertebrats,
apunta a la practica d'una taxonomia inadequada autrme al llarg de tots aquests
anys pel fet de no haver reconegut a moltes espétiptiques dins d’aquest grup
(Ward, 2009). Per aquest motiu, es fa necessampéidacié del DNA en els casos on la
morfologia és tan conservada com €s el cas despEsies criptiques.

Donat que cariotipicameM. platanus M. lizai M. cephalusson indistingibles,
consten de 48 cromosomes acrocentrics (Crosefil3;1Rossi et al., 1996; Nirchio et
al., 2001), fet que hagués aportat una assignaeguivoca de noves especies (Mayr i
Ashlock, 1991), i a I'espera d’estudis d’entrecraeats entre els taxons implicats per
tal de detectar-ne’n laillament reproductiu, s’ham de mantenir les propostes
derivades del concepte filogenétic d'especie exgesaen aquest estudi perqué tot
I'esfor¢ per a conservar la biodiversitat, send®estimar-ne’n el nombre d’especies, ha
de ser la maxima prioritat per no perdre patrimgemnetic i aconseguir una adequada
gestio ambiental i de conservacié (Agapow et @042. Un dels grans entrebancs a
'hora de conservar és que l'especie es consideramés importancia i menys

reemplacable que el d’'un complex de diferents tatgegeografiques o poblacions
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(Taylor, 1999). Aquest prejudici ha contribuit em poc encertada practica de la
translocacié de peixos erroniament consideratsneataent distribuits (Gill i Kemp,
2002). Fins ara, també s’assumia que les espeomaopolites havien de tenir una
capacitat de dispersié elevada i que les pobladiocels podrien recobrir les arees
deprimides del rang de distribucié global, pero efsudis de dispersié larval han
demostrat que aquesta capacitat era molt infekiguees pensava (Gill i Kemp, 2002).
Una altra dificultat en la gestio de la diversitalogica, en particular de les espécies
costaneres, és la delimitacio dels estocs peseudtscid de les fronteres politiques ja
que, normalment, les decisions es prenen sensaragalienir en compte les opinions
provinents del mon cientific (Gill i Kemp, 2002).eDforma inquestionable, hem
comprovat com la biodiversitat criptica existeixergp que la poca comprensio
sistematica dels peixos cosmopolites costaneradaaquesta s’estigui subestimant. Les
tecniqgues moleculars han pogut identificar elsatfyes independents, potencial genétic
maxim per als canvis evolutius futurs, com a eg®eactuant, aixi, en la reavaluacio de
les espécies cosmopolites (Mayden, 2002). Per aquasl, resulta apropiat que a meés
dels procediments taxonomics estandards, la destwe les especies en base al DNA
sigui necessaria per als taxa morfologicament fimgjbles (Kon, 2007) per a poder
incloure aixi a totes les espécies criptiques gueanen encara per descobrir. Aixi, el
reconeixement de noves espécies a on previamerdns&n reconeixia una significara
'adopcié d’'una nova visi6 del mon biologic (Wileg002), pero consequent amb
I'evolucio.

En un altre ordre d’andlisis, la genética ha cbnitien examinar la validesa de
la designacié de les espécies en grups partic(itdeadry et al., 2000a). D’aquesta
forma, Ultimament, alguns estudis filogenetics hewelat com molts taxa superiors
tradicionalment reconeguts han resultat no ser fiiétics, com per exemple dins de la
Classe Pisces (Wiens, 2004). Pel que fa referasidiferents géneres analitzats dins
de la familia MugilidaeMugil, Liza i Chelon(Article IIl), aquests han mostrat resultats
diversos. Les analisis filogenetiques han verifiebimonofiletisme deMugil perque
inclou a tots els membres estudiats d’aquest gdrareeu ancestre comu mes recent.
En canvi,Liza ha resultat ser un génere parafilétic. Es a’dinckstre comi més recent
de totes les especies del génama, analitzades molecularment, també ho és alhora de

les especies estudiades del ger@neloni Oedalechilus Per tant, el génelaza, tal i
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com estaria descrit en la classificacio taxononaicaal, inclouria a I'ancestre comu
més recent perd no a tots els seus descendentani®ecaldria adscriure als membres
de Liza Jordan i Swain, 1884ZhelonArtedi, 1793 iOedalechilusFowler, 1903 sota
una mateixa categoria taxonomica per haver moatyaésta estreta relacio entre ells
(Futuyma, 2005). Segons el principi de prioritdt IBZN, aquestes especies s’haurien
d’incloure dins del gener€helonArtedi, 1793 que hauria de tornar a ser descritale
de poder-hi englobar la variabilitat morfologicaoepda per part de totes les seves
especies.

Les classificacions erronies per part de la mog@laueden demostrades en
I'estudi realitzat per Jablonski i Finarelli (200@n el qual, la incongruencia entre els
morfogéneres, é€s a dir, grups morfologicament dsfin els grups molecularment
monofiletics és gairebé del 40% en mamifers, grup gonsta de 5.416 especies
(Wilson i Reeder, 2005). Si de les gairebé 25.GQ@eies descrites a Teleostei (Nelson,
2006), només s’han examinat directament unes patpseEes de taxa enfocant-se en la
monofilia (de Pinna, 1999), és facilment extrapblé que en aquest grup de peixos el
percentatge de grups no monofiletics pugui ser sugerior a I'anterior. No obstant, a
mesura que es vagin aportant noves dades molecelarmombre de morfogéneres

confirmats o rebutjats en la classificacié taxorgandels peixos podra anar augmentant.
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4.2. FILOGENIA ATHERINOMORPHA

Dins de la familia Atherinopsidae o aterinids debuNMon (subordre
Atherinopsoidei),Odontesthe®s un dels generes meés importants tant des deldgun
vista economic, perqué €s un recurs important ges pesqueries al Brasil, Uruguai i
Argentina (Dyer, 2003), com en quant a representati el nombre d’espeécies, sent el
genere amb més especies reconegudes a Sud-anigyiegq (997). Segons Froese
(1999) es necessiten urgentment treballs de revatlegs d’identificacid pels peixos
de Sud-ameérica, sobretot els d’aigua dolca, peabgnait tot, s’han dut a terme escassos
estudis genétics de les seves especi€slalitesthes no existeix cap estudi, fins a
I'actualitat, sobre la seva sistematica molecular.

Concretament, @©. smittii d’O. incisg el treball presentat en aquesta tesi
(Article IV) aporta les primeres dades genetiquasegudes d’aquestes dues espécies.
A més, aquest seria el primer estudi filogenetalitent amb dades moleculars que
inclouria a les dues especies d’aigua ddlzabonariensisi O. hatcheri En aquest
estudi s’ha presentat la seva primera filogeniaemdar, corroborant-los com un grup
monofiletic (7 caracters morfologics diagnosticiagayen el monofiletisme per aquest
géenere; Dyer, 2006). En el nostre cas, a diferédela estudis morfologics anteriors
(Dyer, 1997),0. hatcherino apareix com a el taxé germa de totsCaentesthessind
que s’agrupa robustament artb smitti No obstant, cal tenir en compte que Dyer
(1997) utilitza caracters anatomics i la taxonobasada en aquests caracters no acaba
de ser definitiva erOdontesthegper l'elevada semblanga morfologica de les seves
especies (Beheregaray i Levy, 2000).

L’espécie dOdontesthesnés ampliament estudiada, inclos geneticamer®. és
argentinensis D’aquesta espécie s’ha hipotetitzat, en baseadisen morfologiques i
moleculars, que podrien existir-hi espécies incisegue es correspondrien a la seva
forma llacunal i marina (Beheregaray i Levy, 208@mvenuti, 2000; Beheregaray i
Sunnucks, 2001). A més, aquestes dues formesiddaren el periode i llocs de posta
a ligual que la preferéncia d’habitats, el que licg una divergéncia ecologica
(Beheregaray i Levy, 2000). Aquesta separacié teahpoespacial del cicle de vida
hauria de ser suficient per a poder crear un s vadgcanismes d’aillament reproductiu

complet entre aquestes dues forme&3. dirgentinensigTurner, 1999). A més, també
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difereixen en la morfologia corionica, caracter tugeer a diferenciar espécies
d’Atheriniformes, i en la seva fisiologia (Beheremyai Sunnucks, 2001). A ligual que
I'estudi realitzat al Brasil per Beheregaray i L&2$00), a on no es coneixien barreres
geografiques que separessin la forma estuaria dacuna de Dos Patos amb la forma
marina, no existeix tampoc cap barrera entre taila de Mar Chiquita i I'ocea Atlantic
a Argentina, d’on procedeixen les mostres anal@gash aquest treball. No obstant, el
fet que els haplotips provinents de la possiblenforestuarial (Oarg2 i Oarg3 de la
Figura 1 de I'Article 1V) sempre s’agrupin diferealcnent respecte a I'haplotip de la
forma marina (Oargl) ens evidencia un flux génidute (Sites i Marshall, 2003)
d’aquestes dues poblacionsOd’ argentinensisprovinents d’ambients diferents.
Tanmateix, el limitat nombre tant de mostres pablaads com d’haplotips i les
distancies genetiques de nivells intraespecifids ndstre estudi no ens permeten
agosarar-nos a inferir-hi espécies diferents. Malgpt, els colls d’'ampolla o efectes
fundadors haurien pogut provocar la diferencia@des poblacions @. argentinensis
estuarials, provinents d’'una poblaci6 marina amakgBeheregaray i Levy, 2000),
provocant aixi el possible inici d’'una especiacidlegica (Beheregaray et al., 2002).
Per tant, actualment, les poblacion® dargentinensisle Mar Chiquita podrien tractar-
se d’especies ecologiques incipients. Aquests tifespecies, resulten un referent molt
important per a estudis de selecci6 adaptativargiéve associada a l'aillament
reproductiu (Beheregaray i Sunnucks, 2001), peguial cosa la seva preservacid és
inestimable. Des d’aquest punt de vista, les padm@cmarines i les estuarials haurien
de ser tingudes en compte de forma separada a |ld®realitzar politiques de gestid
pesquera i de conservacio (Beheregaray i Sunnokrd,).

En general, la distancies genetiques entre lesciesp@Odontesthespels
diferents marcadors mitocondrials (Article 1V) hagsultat ser relativament baixes en
comparaci6 amb les distancies detectades entredifesents espécies del génere
Atherina estudiades, pertanyent al mateix ordre, la quah @ns podria indicar que
aquest genere ha divergit de forma relativamergntecom és el cas dels peixos ciclids
al llac Victoria (Avise i Walker, 2000). A més, ldstancies entre les diferents especies
d’Odontestheger la COI, caurien dins dels valors més frequemise peixos del
mateix génere (Ward, 2009). Aixi mateix, I'ocurrienen simpatria de les tres espécies

marines, O. argentinensisO. smitti i O. incisg les quals apareixen en filogrups
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clarament diferenciats, ens indicaria un molt pbddaillament reproductiu entre elles
(Knowlton, 2000). Els valors de distancia genétigss baixos, per a tots els marcadors
analitzats, la trobem entr®. argentinensigaigua salobre) -©. bonariensis(aigua
dolca) i entreO. smitti (aigua salobre) ©. hatcheri(aigua dolc¢a). Tot i que aquestes
dues parelles d'especies exhibeixen baixos nividisdiferenciacié genetica, també
poden trobar-se en un estat d’'aillament reproduetitre elles (Knowlton, 2000).
Llavors, l'estreta relacio6 mostrada a les analiBisgenetiques i les distancies
genetiques minimes, de nivells intraespecifics, lde especies anteriorment
mencionades, ens faria parlar d’especies incipigaés han divergit molt recentment.
Aixi doncs, I'espécie d’aigua dolg@. bonariensis pero peix eurihali (Dyer, 2006),
podria ser el producte de I'especiacié de poblacimcestrals @. argentinensigjue
emigraren de I'ambit mari al d’aigua dolca (Tejed2001). L’'efecte fundador en
habitats d’aigua dolca emergents en arees costapereformes marines ancestrals
també seria el cas d’altres espécies com el @abterosteus aculeatason hi trobem
tres ecotips diferents, el mari, el d’estuari daligua dolca (Taylor, 1999) i, de forma
meés propera, al comple®. perugiaeamb una forma lacustre i l'altra de ribera
(Beheregaray i Sunnucks, 2000; Beheregaray e2@02). Treballs experimentals que
poguessin demostrar I'especiacié a la Natura hguat sionsiderats impracticales en
temps real a causa de I'assumpcio d’'un llarg per@dillament necessari. Tanmateix,
Hendry et al. (2000b) van demostrar com l'aillamegroductiu pot evolucionar de
forma rapida quan es colonitzen ambients nouserelits. En aquell treball, es va
detectar un aillament reproductiu en tan sols I#®geions entre les dues poblacions
d’Oncorhynchus nerkgalmé del Pacific) provinents d’'una font comuréeeroductors
d’aigua dolca i introduida en ambients diferents{aner-mari i riu), fet que representa
un periode evolutiu curt de només 56 anys.

Els peixos aterinids mostren una gran habilitat guerair i especiar dins de
ninxols d’aigua dolga vacants (Bamber i Henderd®88) com el de la Laguna de
Gomez, d’'on prové la nostra mostr&dbonariensisi que té una connexio cap al mar
a través del Rio Salado, davant de les costes targena on hi trobarien®O.
argentinensis A ligual que el complex d'especie®. perugiae que ha radiat
recentment a partir d'un ancestre mari compartih @nargentinensigBeheregaray i

Sunnucks, 2000)Q. bonariensiss’hauria originat també recentment a partir d'atjue
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ancestre, que actualment estaria representat eseva forma marina pebD.
argentinensis Per tant, la diversificaci6 del®dontesthests deguda a que el seu
ancestre mari-estuarial, amb molta variabilitat egen, els preadapta per a poder
colonitzar i especiar de forma rapida en nous ambi€Cognetti i Maltagliati, 2000;
Beheregaray et al., 2002). La colonitzacié de reoubients estuarials, amb condicions
fisico-quimiques i factors biologics molt inestabhl@odria haver afavorit una rapida
adaptacio i aillament reproductiu per seleccié mraiiBilton et al., 2002). Els valors de
bootstrap presentats per I'agrupamer®.dbonariensisson moderats, al voltant del
75%. Aguesta dada també podria ser un reflex deva especiacio recent pergbe
bonariensisi O. argentinensigpresentarien un baixa divergencia entre elles, axin
s’ha observat, que causaria una baixa senyal fitgea en els arbres realitzats amb
MtDNA (Funk i Omland, 2003). EI mtDNA pot ser queacara no contingui la
variabilitat genetica suficient per detectar lediaaions filogenetiques recents, donat
aix0, no pot acabar de segregar les dues espamiwadks de I'ancestre comu com a
reciprocament monofiletiques, per la qual cosaakign presentar fins i tot patrons
parafiletics (Funk i Omland, 2003). Tot i que arfamélisi realitzada hem detectat que
O. argentinensis O. bonariensisson reciprocament monofiletics, seria interessant
confirmar aquests resultats amb I'analisi de dadetears, tal i com es va realitzar en
una comparativa entre la regié control i els miateklits de les espécies recentment
radiades del gru@. perugiagBeheregaray et al., 2002).

De la mateixa manera q@& argentinensis O. bonariensisO. smitti(mari) iO.
hatcheri(peix patagonic d’aigua dolga) apareixen juntdeemateix agrupacio (Article
IV). Segons Bamber i Henderson (1988), la majogs gheixos d’aigua dolca de la
Patagonia també s’haurien originat principalmeritndiigrants marins. Els Andes
separen la distribucié deBasilichthysa l'oest (peixos d’aigua dolca de la mateixa
familia) delsOdontesthes I'est (Dyer, 1998). L’elevacio d’aquest sistemantanyenc
s’especula que fou cap a finals del Mioce (fa 5iBons d’anys) i fins a I'eépoca del
Pleistocé-Holoce (1.8 milions-10.000 anys) hi vavdraun mar a la plataforma
continental proper a la costBgranense Sedyer, 1998). Per tan@. hatcherihauria
pogut divergir just abans que baixés el nivell mar fins a I'actualment conegut en
aquella zona, és a dir, just abans d’aquest pededeanvi climatic. El que hem estat

observant doncs @dontestheses que se suggereix un patrd de parelles d’espama
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especie marina amb una daigua dolgca. Per tant, Queiincisa (marina) també
esperariem trobar la seva corresponent parellguHadolca en quant es poguessin
analitzar la resta d’espéciesQdlontesthesAixi, la segregacié vicariant d’espécie
marina — especie d’'aigua dolca podria ser el rasstdnt de la tectonica de plagues com
dels canvis del nivell del mar, associats ambrekrvals glacials, que haurien originat
la major part de la variabilitat en les espéciesmea de I'ocea Atlantic (Colborn et al.,
2001) i que, per tant, hauria configurat tant latdria evolutiva com la distribucié
actual de les especiegationtesthesConcretament, els canvis del nivell del mar duran
el Pleistocé-Holoce haurien pogut originar elsaliges derivats del mar a Sud-america
que concordarien amb la recent radiacio @elsntesthegLovejoy et al., 2006). Donat
que la deteccio6 de patrons d’especiacio vicariargle peixos marins €s molt dificil per
la manca de suficients analisis filogenétiques €éWil 2002), la filogenia dels
Odontesthe®fereix una gran oportunitat per a I'estudi delscpssos biogeografics a
Sud-america (Sunnucks et al., 2000).

Per altra banda, també s’ha pogut testar, amb alsatiors moleculars, la
classificacio de la familia Atherinopsidae a lalgquertanyOdontesthesAmb I'analisi
filogenética realitzada incloent diferents espedisponibles al GenBank (Article 1V;
Taula 1, Figura 2), s’ha corroborat el monofiletisndetectat préviament per Dyer i
Chernoff (1996) en base a 20 caracters morfologies,la familia Atherinopsidae
(constituida per les subfamilies Atherinopsinae d@bumntesthes Menidiinae amb
Menidig) amb un 100% de robustesa. De retruc, també siralmorat el monofiletisme
del subordre Atherinopsoidei, ja que la familia éthopsidae és I'Unica que el
constitueix.

Dins de la familia Atherinidae o aterinids del dibn (subordre Atherinoidei),
el genereAtherina és reconegut al Mediterrani sobretot per l'intesémercial de les
especiesA. boyerii A. hepsetugde Sostoa et al., 1990; Pallaoro et al., 200&).A?
boyeri s’ha proposat que estaria constituit per un cerme tres espécies que
explotarien ninxols ecologics d’ambients difergfiisabelsi et al., 2000a, b; Francisco
et al., 2008; Milana et al., 2008). Aixi, estariparlant de 1)A. boyerique continuaria
mantenint el seu nom i seria la forma exclusivannegtina i sense presencia de taques;
2) A. punctatague seria també una forma marina, només distribaliddediterrani

occidental (Milana et al., 2008) i amb un patr&atpues fosques al llarg de la seva linia
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lateral, i 3)A. lagunaeque seria la forma llacunal/estuarial. Aquesta pstg s’ha vist
confirmada pels nostres resultats ja que, difs doyerj s’hi ha mostrat una clara
divergéncia entre els tres morfoecotips dels questeoaquest complex; fins i tot, les
distancies genetiques han resultat ser superides aetectades entre dues especies
valides i ben establertes com sén hepsetud A. presbyter D’aquesta forma, es
confirma una especiacié probablement ecologicaackuper 'aillament que ha actuat
sobre les poblacions que exploten ninxols (Tayl®99) o ambients de salinitat
diferents (Cognetti i Maltagliati, 2000). Graciesla plasticitat dels aterinids, que
implicaria una seleccié dels genotips generalipgspoder aguantar un rang ampli de
condicions (Beheregaray i Sunnucks, 2001), I'ameestA. boyeri es va poder
preadaptar per radiar de forma repetida cap adtahiacants colonitzant, aixi, estuaris,
llacunes i adquirint també I'habilitat per podenvain espais d’'aigua dolca (Bamber i
Henderson, 1988). Aixi, aquesta variacio especificeeristica, mida, estructures
morfologiques particulars, etc.) d’algunes espeelegesposta a I'ambient (Bamber i
Henderson, 1988; Cognetti i Maltagliati, 2000) Equee hauria originat aquest complex
d’especies @. boyeri

Per altra banda, trobem que la familia Melanotdariitambé esta inclosa dins
del subordre anterior (Atherinoidei) (Nelson, 20@8)monofiletisme d’aquest subordre
basat en 3 caracters morfologics (Dyer i Chernt96) també ha estat confirmat per
les nostres dades moleculars. Les distancies geestimostrades per la COIl (Article
IV) entre les tres families, Atherinopsidae, Athetae i Melanotaeniidae, analitzades
dins de 'ordre Atheriniformes (0.2085-0.2237) sitggustat a la distancia mitjana entre
families del mateix ordre de peixos (0.2256; Waf)9). En aquestes comparacions, la
distancia detectada entre la familia Atheriniddelanotaeniidae ha resultat ser la més
baixa, tal i com s’esperaria trobar per la sevatigerca al mateix subordre
Atherinoidei, diferenciant-se del subordre Athepsoidei a on s’hi ubicaria la familia
Atherinopsidae que inclouria @dontesthesAixi mateix, aquesta diferenciacio també
es veu reforcada per I'analisi filogenetica a aybserven clarament els agrupaments en
funcié dels dos subordres adscrits, corroborant’actequacio de la classificacio vigent
(Nelson, 2006) amb la recent creacié de la famfitaerinopsidae i el subordre
Atherinopsoidei desvinculant-lo de la familia Atinédae i subordre d’Atherinoidei, a

dins d’on hi estava inclosa la familia Atherino&danteriorment (Nelson, 1994).
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Ambdés subordres, Atherinopsoidei i Atherinoidedrnien part de l'ordre
Atheriniformes i, juntament amb [l'ordre Cyprinoddotmes i Beloniformes,
constitueixen els tres ordres de la serie Atherorpma (Nelson, 2006). Les
interrelacions dins i entre els ordres i subordi@sherinomorpha encara romanen
bastant incertes (Setiamarga et al., 2008) ja qumra calen moltes més dades
moleculars per testar la seva classificacio actuatdre Atheriniformes fou creat per
Rosen (1964) fonamentant-se en la seva osteologialagia reproductiva. El seu
monofiletisme va ser corroborat primerament per té/let al. (1984), basant-se en
caracters larvals, i posteriorment per altres autem base a la seva morfologia
(Stiassny, 1993; Saeed et al., 1994; Dyer i Ché&ra®06; Parenti, 2005). No obstant,
també existeixen altres estudis morfologics queeblitgen (Rosen i Parenti, 1981,
Parenti, 1984). Els altres dos ordres, Cyprinodamties i Beloniformes, també es van
diagnosticar com a monofiletics per diversos estudbrfologics (Rosen i Parenti,
1981; Stiassny, 1993; Saeed et al., 1994; Dyerer@iff, 1996; Wiley et al., 2000; Li,
2001; Parenti, 2005). Tots aquests estudis haweelat que aquests dos ordres eren
taxons germans entre ells i, per aquesta rad, D@drernoff (1996) va proposar el
superordre Cyprinodontea per englobar-los, comaiki recollit en la classificacié de
Nelson (2006). A més, també es va constatar cdmyagada, 'ordre Atheriniformes
era el taxé germa del grup Cyprinodontea (Dyer er@bff, 1996). Per aquest motiu,
Nelson (2006) va passar a englobar els Atheriniégsrndins del nou superordre
Atherinea per reajustar la seva taxonomia. Maltpgtcom ja s’ha comentat abans,
calen les dades de les filogénies moleculars psartdes hipotesis morfologiques
anteriors (Hendry et al., 2000a). Durant els Ulti2® anys ha anat augmentant
I'aportacio tant de dades sobre el seu poc habsisedma reproductiu com de dades
moleculars per inferir les seves relacions filogepues (Parenti, 2005). Recentment,
Setiamarga et al., (2008) va realitzar la primdogé&nia molecular a on es confirma el
monofiletisme dels ordres Atheriniformes, Cyprinotiformes i Beloniformes i, a més,
també va constatar una congruencia de la reladré ets superordres Cyprinodontea-
Atherinea. Es a dir, Cyprinodontiformes i Belonifas presentaven una relacié de
taxons germans entre ells, formant el grup Cyponbteh i, aquest, alhora, ho era
d’Atheriniformes, I'Gnic integrant d’Atherinea. E#l nostre cas (Article 1V; Figura 2)

també hem pogut confirmar el monofiletisme de Gyumibntiformes i Beloniformes,
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perd0 no la seva relaci6 de taxons germans (grupri®gontea) ni tampoc el
monofiletisme d’Atheriniformes (Atherinea); tanmatel’agrupament diferencial en 2
superordres monofiletics per part dels taxons mmgerno es pot descartar
significativament, tal i com ens ha mostrat el l@sudel SH-test (Shimodaira i
Hasegawa, 1999).

Per altra banda, el que resulta més interessasitreglitats és que la distancia
genetica detectada en la COIl entre els dos sulsoddé¢heriniformes, Atherinopsoidei
i Atherinoidei, (0.2150 £ 0.0165) s’ajusta al rasgy distancies entre diferents ordres de
peixos (0.1427-0.3988) (Ward, 2009). A més, quareabtza I'estudi que inclou a tots
els subordres d'Atherinomorpha (Article 1V; Taulalpn el qual s’analitza
Phe+12SrRNA+COI, s’obté un resultat similar. Es poowa que el rang de distancies
mostrat entre els dos subordres dels que consts@ad dels tres ordres de la serie
Atherinomorpha (0.1569-0.2036) es troba dins de desancies detectades entre
diferents ordres d’altres séries de peixos com Mawgirpha i Percomorpha (0.1248-
0.2700). Per tant, les distancies genetiques haelateque els diferents subordres
investigats dins d’Atherinomorpha podrien estareémivell dels valors interordinals,
per la qual cosa se suggereix I'elevacié a unagoate superior dels mateixos. Les
hipotesis filogenetiques dels subgrups que conforAteerinomorpha podrien jugar un
paper molt important en la comprensio del sisteamaductor dels peixos (Parenti,
2005), aixi com provocar un reajustament en la sgassificacié. Malauradament,
caldrien analisis més extenses per poder incloiagudsta manera a les 21 families

amb les 1.552 espeécies de les que consta la seéeiromorpha.
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4.2. FILOGENIA ATHERINOMORPHA-MUGILOMORPHA

Diferents estudis han intentat esbrinar la poditd@enética d’Atherinomorpha
dins dels peixos teleostis, fet que implicitameamhké guarda relaci6 amb la
confirmacié del seu monofiletisme i el de les dsesies amb les quals es troba
relacionada, Mugilomorpha i Percomorpha, dins ge&os Acanthopterygii. Amb
dades morfologiques, el monofiletisme d’Atherinopta va ser demostrat per diferents
autors (Rosen, 1964; Rosen i Parenti, 1981; Pargf83; Stiassny, 1993; Dyer i
Chernoff, 1996; Parenti i Grier, 2004; Parenti, 200Pel que sembla, sobretot els
caracters morfologics derivats del tipus peculiar tésticles i les modificacions
associades a la reproduccié son les principalsatids de la seva monofilia (Parenti,
2005). Per altra banda, la filogenia amb dades otugiques d’Atherinomorpha
respecte a les altres dues séries d’Acanthoptelnggilonat resultats molt diversos al
llarg d'aquests anys. Aixi trobariem diferents gsts com, per exemple,
Atherinomorpha com al tax6 germa de Percomorphateemes generals, sense
I'especificacio de cap grup de pércids en condreisén i Parenti, 1981), o alhora de
Percomorpha i Paracanthopterygiis (Parenti, 1993QJe Mugilomorpha (Stiassny,
1993). Per altra banda, Johnson i Patterson (19@8), estar d’acord amb el
monofiletisme d’Atherinomorpha, aquest quedaridosalins d’un nou taxé juntament
amb  Synbranchoides, Mastacembeloided:lassoma Gasterosteiformes i
Mugilomorpha, que va anomenar Smegmamorpha, foenatbase a un unic tret
morfologic, i que quedaria englobat dins de laesd?ercomorpha. Posteriorment,
treballs moleculars han recolzat el monofiletisifglterinomorpha (Miya et al., 2003;
Mabuchi et al., 2007; Kawahara et al., 2008; Seiiga et al., 2008) a l'igual que els
resultats presentats en aquesta tesi. En canuifed’ael van rebutjar perque s’hi
inclourien o mugilids i/o percids a dins de la mateagrupacié (Wiley et al., 2000;
Chen et al., 2003; Dettai i Lecointre, 2005; Miytaaké, 2005), probablement, segons
Setiamarga et al. (2008), pel fet d’haver utilitraénys de cinc espéecies diferents
d’Atherinomorpha.

De totes les filogénies moleculars anteriors, notaésostra presenta la série
Atherinomorpha com el taxé germa de la série Mugdgpha i ambdues series

agrupant-se alhora de forma robusta en un mabkester monofiletic. El present treball
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seria també la primera confirmacié genetica del ofitisme dels mugilids amb un
nombre elevat d’especies diferents analitzade&gial que I'argumentacio anterior de
Setiamarga et al. (2008), podria ser que la caesdapqual les analisis moleculars
anteriors no haurien trobat aquest agrupament iibraorpha-Mugilomorpha (A-M)
fos per haver utilitzat, com a molt, dues espediserents de mugilids. Aquesta
proximitat entre A-M s’ha vist també recolzada,aate per la filogénia morfologica
realitzada per Stiassny (1993), per una musculatarBabductor mandibular idéentica
en la serie Atherinomorpha i Mugilomorpha i totahhediferent en la serie
Percomorpha (Wu i Shen, 2004). Per altra banda, lasmostres analisis, també es
descartaria el monofiletisme d’'un possible grup @memorpha proposat per Johnson i
Paterson (1993). No obstant, el nostre agrupamelt #o s’ha pogut desvincular
completament de la serie Percomorpha, ni deterAdaneom el seu taxd germa, tal i
com va proposar Stiassny (1993), perqué el grup ArMuedaria inclos a dins d'ella.
En comptes d’aixo, A-M es mostraria com el taxdwfede tota la resta de membres de
Smegmamorpha [que soOn (seguint la nomenclaturameracio de la Figura 2 de
I'Article 1V): els Synbranchoides (Synbranchiformek), els Mastacembeloides
(Synbranchiformes 2), Elassoma (Perciformes 2, 3) 1 Gasterosteiformes
(Gasterosteiformes 1, 2)], al qual se li hauriand’el subordre Percoidei (Perciformes
1), I'tnic que no pertanyeria al “club” SMEGMA. Aixnateix, tots ells apareixerien
junts en un mateixluster amb un 100% de valor de bootstrap, mostrant axi |
proximitat genetica entre ells. Tanmateix, calerdtsnmés estudis filogenetics per testar
la possible monofilia dels Smegmamorpha, aixi cemgvaluar la relacié del grup A-
M amb la serie Percomorpha. Malauradament, calr teni compte que la série
Percomorpha és la més nombrosa dels peixos Acaetlggp ja que consta de 245
families amb 13.173 especies (Nelson, 2006). Rdr ka feina que representara tota

aquesta analisi sera bastant feixuga, pero ne@essar
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La incorporacido de la tecnica de sequenciaci6 ddACha permés que la
disciplina de la sistematica molecular es convegtisuna potent eina per resoldre
conflictes d’alguns grups d’organismes, tant ermalrc de la filogenia com de la
classificacio (Freeman i Herron, 2004), com aixinh@ogut comprovar al llarg
d'aquesta tesi doctoral. A més, a través de la tgenénolecular també es poden
observar els patrons de biodiversitat que ens gemeducidar els processos que creen
aquesta diversitat i la mantenen (Carvalho i Hau%@09). Llavors, I'estudi de la
diversitat de la vida, tant intraespecifica comeriespecifica, no hauria d’estar
Gnicament lligat i restringit arbitrariament a &va morfologia (Kullander, 1999), per la
qual cosa, caldria una aproximacié multidisciplinaintegrativa en la disciplina
taxonomica (Dayrat, 2005). Una de les propostes negents és que dels especimens
tipus, o dels que s’hagin de dipositar a les additens dels museus, s’obtingui teixit per
tal de poder-li extreure DNA per sequenciar i, avés de la web, elaborar una
plataforma universal de base de dades accessiblaipesitar aquesta informacié
taxonomica (Tautz et al., 2003). Aquesta bibliotégaonomica, que alguns autors
indiquen que hauria de ser de mtDNA (Hebert ef803; Ellis et al., 2006), donaria un
nou impuls a la recerca en la biodiversitat i esuia una eina molecular rutinaria per
identificar espécimens en qualsevol estadi de \la sala (Hajibabei et al., 2007). La
utilitat de les sequéncies de DNA amb un propesibihnomic es veu clarament establert

amb el muntatge délree of Life(www.tolweb.org/treg/ que és el major repte dels

sistematics dels ultims 20 anys i el marc fonaniepé ordenar-hi la informacio
biologica (Soltis i Soltis, 2001). Aquest fet s’hiast reflectit en un augment en el
nombre de projectes a gran escala que han anaparaat dades de seqiiencies de
DNA per resoldre la filogenia de les diferents lojpaes d’aquest arbre de la vida
(Hajibabei et al., 2007). Una vegada que la mapmt pg’'aquesta informacié s’hagi
analitzat i, donat que els taxa empleats a la meteategoria taxonomica no sén
necessariament equivalents en la seva edat ewalutiferents autors (Avise i Johns,
1999; Avise i Walker 2000) proposen realitzar féages datades. Es a dir, la separacié
filogenética dels nodes de totes les formes de sidauria d’indicar amb els temps
evolutius de les eres geologiques, fet que ajudamstandarditzar les classificacions
conegudes fins a I'actualitat.
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Com s’ha pogut comprovar, les revisions taxononsgueer tant, permeten
ajustar les classificacions amb la historia eveluti(Ghiselin, 2002), pero,
malauradament, moltes vegades el nombre dindivigus es poden estudiar a la
practica son restringits. A més, malgrat que existe27.977 especies descrites de
peixos al mon (Nelson, 2006), la majoria de biolegballen amb mamifers i ocells
(Turner, 1999). Per exemple, en la base de d&s#edBank fins a principis de I'any
2010, es pot observar la descompensacio en lamiopbespecies de mamifers (5.416;
Wilson i Reeder, 2005) amb la seva aportacio targetjiiencies com de genomes, >44
milions i 642 respectivament, en relacié a les esged’Acanthopterygii (14.791;
Nelson, 2006) i les seves aportacions, >1 milid4 Bespectivament. Per tant, de les
dades anteriors, es pot extreure que encara holia faina per realitzar en el mon de la
genetica de peixos. Aixi, finalment, donat que d&sssificacions estan subjectes a
continua revisid, ja que, en definitiva, no son ngg® temptatives teoriques per
organitzar i emmagatzemar la informacié (Futuynt®3), la ictiologia sistematica ens
resulta clarament un camp per anar-hi investiggmogressant activament i la present
aportacioé, en forma de tesi doctoral, espero queese d'utilitat i motivacié de

recerques futures amb aquest proposit.
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5. CONCLUSIONS

S’ha realitzat I'analisi genética mitjancant sedqiiacio directa de set marcadors
del DNA mitocondrial de taxons pertanyents a legiesé Mugilomorpha i
Atherinomorpha dins dels peixos AcanthopterygiilsDeesultats obtinguts es poden

extreure les seglients conclusions:

1. Les dades moleculars confirmen que els especinuargificats morfologicament
com M. curemaa Laguna de Mar Chiquita (Argentina) formen pael Hinatge
corresponent al. curemademostrant la utilitat dels marcadors genéticsuestp
troballa en seria la primera descripcid a aquestidr geografica tan meridional

ampliant, aixi, la seva distribucio mundial.

2. S’han detectat tres tipus geneticament diferetesalmle M. curema que es

correspondrien a tres especies que es trobavetasoi@eixa nomenclatura, indicant la
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necessitat de la revisié del taxo per aixi reftdetifilogenia amb dades genétiques en la

seva classificacio.

3. Les distancies genetiqgues obtingudes amb la miegido molecular entreM.

platanus (Argentina) i M. cephalus(Mediterrani) es troben al mateix nivell que els
valors de les comparacions intrageneriques, ésr,acdmparacions entre diferents
especies del mateix genere, reconeixent aixil.aplatanus com a una especie

al-lopatricament valida diferenciant-la e cephalus

4. M. platanus Gunther, 1880i M. liza Valenciennes, 1836 serien dos morfotips
atribuibles a una mateixa espécibl. (liza Valenciennes, 1836 sota el principi de
prioritat) per I'escassa divergéncia genetica datieci pels haplotips compartits entre
ells, indicatiu d’'un elevat flux génic que impedeira diferenciacié entre aquests dos
taxons com a dues especies diferents. Tanmatepodisen estar produint uns estadis
incipients d’especiacié ecologica per part d'ageestxons, fet que s’hauria de

confirmar amb un marcador molecular més variabie lzoregi6é control.

5. M. cephalusha presentat una marcada diferenciacio molecuitie des diferents
poblacions mundials geograficament aillades queofdollar I'assignacié a una espécie
Gnica i cosmopolita de les mostres analitzade$etEjue els cinc diferents haplogrups
detectats, corresponents cadascun a una regicadieagtiferent, no estiguin compartits
entre ells i que aquests llinatges es trobin elopatria indiquen I'existéncia d’un
complex d’espécies diferents al llarg del rang dstriduci6 de M. cephalus
L’haplogrup constituit peM. platanusi M. liza és comparable a la resta de llinatges
corresponents al complex d’especiesMlecephalusper la qual cosa, aquest haplogrup

també en formaria part.

6. Les diferents analisis realitzades a la familiagNdae ens han constatat el

monofiletisme de la mateixa i del généfagil. No obstant, els estatus taxonomics dels
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génered.iza Jordan i Swain, 1884 helonArtedi, 1793 iOedalechilug-owler, 1903 no
se sostenen des de les dades moleculars obtingBdestant, s’hauria d’eliminar
I'assignacio d’'un génere propi a cadascun delsaaxeriors i redescriure un nou genere
(Chelon Artedi, 1793 sota el principi de prioritat) incorpant als taxons analitzats a

I'espera de futurs estudis que afectin a la restanembres pendents de ser-ho.

7. Les diferencies detectades entre les especiesngertts al géener®dontestheson
relativament baixes, la qual cosa podria estarcardi una especiacid recent. Aixi
mateix, I'elevada proximitat genetica ente argentinensigmari) —O. bonariensis
(d’aigua dolca) 0. smitti(mari) —O. hatcheri(d’aigua dol¢a) ens suggereix un patrd

d’especiacio en forma de parells d’especies, umaatéa amb una altra d’aigua dolca.

8. Dins del generdtherinas’han pogut detectar diferéncies genetiques sufisiper
confirmar un complex d’especies corresponeris laoyeri(forma marina)A. punctata
(forma marina amb taques) A. lagunae (forma llacunal), que fins ara estaven

assignades a una mateixa entitat taxonomica, difenet-les clarament A. hepsetus

9. Dins de l'ordre Atheriniformes, s’ha reconegut mlonofiletisme del génere
Odontesthesdiferenciant-lo marcadament del genétberinai Melanotaeniai dels
seus dos subordres respectius, Atherinopsoidei herktoidei verificant la seva

separacio en dos taxons genéticament diferenciats.

10. Les analisis filogenétigues han evidenciat el nfi@tisme de la serie
Atherinomorpha a I'igual que el de la serie Mugitmpha. Alhora també s’ha confirmat
la seva proximitat ja que apareixen com a taxomsnges, constituint un complex
monofiletic. Tanmateix, Atherinomorpha i Mugilomdéigp no s’han pogut desvincular
completament de la série Percomorpha per la incllismbdues dins d’aquesta darrera.
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