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El mejillón californiano (Mytilus californianus) es una especie intermareal 
que se extiende desde Alaska, EE.UU., hasta Baja California, México. Es-
tudios previos indican que su población es genéticamente homogénea de-
bido a su fase larvaria y alto potencial de dispersión. Sin embargo, los 
cambios climáticos recientes en la costa del Pacífico de Baja California 
han generado preocupaciones sobre mortalidad, distribución y variabili-
dad genética, particularmente en los límites de su distribución. Este recur-
so es vital para las comunidades pesqueras locales, que buscan mantener 
su abundancia frente a estas condiciones, en concordancia con iniciativas 
internacionales que promueven la seguridad alimentaria y el uso sosteni-
ble de los ecosistemas marinos. En este estudio evaluamos la diversidad 
genética de M. californianus en siete localidades de Baja California, utili-
zando el gen mitocondrial citocromo c oxidasa subunidad 1. Se analizaron 
169 individuos y se amplificó un fragmento de 553 pb. Los resultados 
mostraron homogeneidad genética, sin estructura significativa entre loca-
lidades (AMOVA y valores de ΦST bajos y no significativos). Además, se 
observó alta diversidad haplotípica (Hd = 0.837-0.997) y baja diversidad 
nucleotídica (π = 0.003-0.008). Estos hallazgos indican alta conectividad y 
sugieren que la diversidad genética de M. californianus no ha sido afectada 
significativamente por los recientes cambios ambientales en la región, lo 
que podría contribuir a su resiliencia y a su aprovechamiento sostenible, 
apoyando así metas de conservación y bienestar comunitario establecidas 
en la Agenda 2030.

Generalidades de Mytilus californianus

El mejillón californiano, Mytilus californianus (Conrad, 1837), es un mo-
lusco bivalvo que habita en el intermareal rocoso del Pacífico Nororien-
tal, desde Alaska, EE.UU., hasta la península de Baja California, México 
(Sagarin y Gaines, 2002). Esta especie ocupa un papel central en la red 
trófica intermareal al conectar productores primarios con consumidores 
como estrellas de mar y aves marinas (Blanchette y Gaines, 2007). Además, 
las camas del mejillón californiano en el intermareal rocoso son hábitat 
para un conjunto complejo y diverso de más de 300 especies que viven 
entre las hendiduras de sus conchas (Suchanek, 1981; Suchanek, 1992). 
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Sin embargo, los recientes cambios ambientales en la región del Pacífico 
nororiental han generado preocupación sobre su vulnerabilidad ecológica, 
especialmente en los límites de su distribución.

Además de su importancia ecológica, M. californinanus representa un re-
curso de valor socioeconómico para las comunidades costeras de Baja Ca-
lifornia, que dependen en parte de su aprovechamiento para alimentación 
e ingresos. Frente a escenarios de cambio climático, estas comunidades 
requieren información científica que les permita adaptar sus estrategias 
de manejo y conservación. En este contexto, el presente estudio no solo 
contribuye al conocimiento de la estructura genética de la especie en Baja 
California, sino que también se alinea con múltiples Objetivos de Desa-
rrollo Sostenible (ODS) de la Agenda 2030. Especialmente, responde a los 
ODS 14 (Vida marina submarina) y 15 (Vida de ecosistemas terrestres), 
ya que las poblaciones de M. californianus habitan zonas de transición 
ecológica altamente biodiversa y productiva. Además, este trabajo apoya 
los ODS 1 (Fin de la pobreza) y 2 (Hambre cero), al generar herramientas 
para el manejo sustentable de recursos costeros. Así, al integrar técnicas de 
genética molecular en el estudio del recurso natural M. californianus, este 
estudio sienta las bases para diseñar estrategias de conservación y gestión 
que refuercen la resiliencia ecológica y social en Baja California.

En México, M. californianus es ecológica y económicamente relevante. 
Su presencia en el intermareal es un indicador clave de la salud del eco-
sistema (Peña-Mejía, 2011). Actualmente, las comunidades intermareales 
son importantes para las pesquerías locales, incluyendo especies como el 
erizo morado (Strongylocentrotus purpuratus), la langosta roja (Panulirus 
interruptus) y el abulón (Haliotis) (INP, 2016; Peña-Mejía, 2011). El meji-
llón californiano ha sido consumido por humanos durante miles de años 
(Téllez-Duarte, 1987) y sigue siendo una fuente importante de alimento y 
recurso pesquero en Baja California.

Aunque la pesquería de M. californianus ha crecido desde 1962 y se 
desarrolla como una actividad sustentable, carece de planes o estrategias 
de manejo dentro de un marco legal (INP, 2006). Esto plantea un desafío 
para su conservación y aprovechamiento a largo plazo, considerando su 
importancia para el equilibrio ecológico y la economía local.

Los ciclos reproductivos de Mytilus spp. varían latitudinalmente, siendo 
más tempranos en aguas cálidas del sur y más tardíos en aguas templadas a 
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frías del norte (Seed y Suchanek, 1992). Su estrategia reproductiva consiste 
en liberar pequeñas cantidades de gametos de forma continua durante el 
año (Suchanek, 1981). Factores ecológicos como la temperatura y el sumi-
nistro de alimento influyen sinérgicamente en su reproducción, generan-
do variaciones estacionales en los ciclos reproductivos (Seed y Suchanek, 
1992).

El tamaño de los mejillones depende principalmente de su posición 
en el intermareal, ya que se ve afectado por la disponibilidad de alimento, 
la depredación, la competencia y la exposición a las mareas (Suchanek, 
1981). La altura de la marea y el acceso a nutrientes también determinan 
el crecimiento del mejillón, así como su esfuerzo reproductivo, definido 
como la proporción de energía destinada a la reproducción (Coe y Fox, 
1942; Suchanek, 1981; Seed & Suchanek, 1992).

Aunque no se han estudiado específicamente los ciclos de vida y re-
producción de M. californianus, comparte similitudes con M. edulis, con 
ligeras diferencias en el desarrollo de la bisagra (Seed y Suchanek, 1992; 
Bartlett, 1972). Su fase larval dura entre tres y cinco semanas, sin incluir la 
metamorfosis y el asentamiento (Wang y Widdows, 1991; Filgueira et al., 
2015).

Características del ADN mitocondrial en Mytilus 
californianus

Los organismos del orden Mytiloida presentan un linaje biparental de 
ADN mitocondrial (mtADN), con un genoma mitocondrial femenino 
predominante en tejidos somáticos masculinos y femeninos, mientras que 
en el tejido gonadal masculino domina el genoma mitocondrial masculino 
(Breton et al., 2007; Passamonti y Ghiselli, 2009; Doucet-Beaupré et al., 
2010).

El mtADN animal se empezó a utilizar como marcador molecular en 
biología evolutiva y poblacional hacia finales del siglo pasado (Avise et al., 
1987). Su herencia materna y la ausencia de recombinación lo convierten 
en una herramienta clave para estudiar eventos recientes como coloniza-
ción, introgresión o cuellos de botella poblacionales (Wilson et al., 1985). 
Además, ha permitido avances en el conocimiento de la estructura pobla-
cional, biogeografía y filogenia (Harrison, 1989).
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El gen citocromo c oxidasa subunidad 1 (COI), altamente conservado 
en el genoma mitocondrial animal, facilita el análisis de procesos evoluti-
vos recientes (Brown, 1985; Folmer et al., 1994; Geller et al., 2013). COI 
es reconocido como el marcador molecular estándar en la clasificación de 
especies, gracias a su fuerte señal filogenética (Hebert et al., 2003; Strü-
der-Kypke y Lynn, 2010; Souza et al., 2016; Rodrigues et al., 2017) y su 
capacidad para identificar y descubrir nuevas especies (Moritz y Cicero, 
2004; Souza et al., 2016). Con unos 640 nucleótidos, este gen es esencial en 
estudios de variación genética y biodiversidad (Folmer et al., 1994).

Genética poblacional del mejillón de California

La genética poblacional estudia la composición genética de las comuni-
dades biológicas y las modificaciones causadas por mutación, selección 
natural, deriva génica y flujo genético (Conner y Hartl, 2004). Este enfo-
que permite desarrollar modelos y estadísticas para analizar la variabilidad 
genética entre y dentro de poblaciones.

Estudios genéticos en el norte de la distribución de M. californianus 
han mostrado alta variabilidad genética y homogeneidad entre localidades, 
lo que indica que forman una metapoblación (Addison et al., 2008). Dos 
factores explican esta homogeneidad: su capacidad de dispersión gracias 
a una etapa larvaria extensa y la ausencia de un gradiente selectivo en su 
distribución (Addison et al., 2008). Sin embargo, en los límites de distribu-
ción de una especie, como en Baja California, se espera menor diversidad 
genética y mayor estructura poblacional debido a agrupaciones más pe-
queñas, mayor aislamiento y adaptación local.

Las costas de Baja California han experimentado cambios climáticos en 
los últimos 15 años, incluyendo tormentas, hipoxia y olas de calor, lo que 
ha provocado altas tasas de mortalidad y alteraciones en la abundancia y 
distribución de M. californianus. En este trabajo, se evalúa la diversidad ge-
nética de M. californianus en siete localidades de Baja California y su estruc-
tura genética. Los resultados ayudarán a determinar si estas localidades 
presentan menor diversidad genética y mayor estructura en comparación 
con los sitios del norte.
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Área de estudio

El estudio abarcó siete localidades en Baja California, México, dentro de 
la distribución de M. californianus. Las localidades de norte a sur, fueron: 
Playa Encantada (PE), El Zeppelin (ZEP), Punta Clara (PC), Punta Baja 
(PB), Punta San Carlos (PSC), Faro San José (FSJ) y Punta Lobos (PL)
(Figura 1).

La región estudiada está influenciada por la Corriente de California 
(CC), una corriente superficial que fluye desde Alaska hacia Baja Califor-
nia. La CC transporta agua fría, nutrientes, CO2 y altas concentraciones de 
oxígeno disuelto (Christian y Ono, 2018). Además, esta corriente regula 
la circulación marina en el noroeste de México y facilita la distribución 
de nutrientes, fitoplancton, zooplancton y larvas de especies marinas a lo 
largo de las costas de California y Baja California.

Figura 1. Localidades de muestreo de Mytilus californianus en la península de Baja California, Mé-
xico. De norte a sur: Playa Encantada, El Zeppelin, Punta Clara, Punta Baja, Punta San Carlos, 
Faro San José, y Punta Lobos.
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Metodología

Para las siete localidades, se recolectaron entre 30 y 36 mejillones adultos 
al azar, obteniendo un total de 221 mejillones. Se llevó a cabo una disec-
ción en el laboratorio para extraer tejidos del manto y/o la branquia. La 
extracción de ADN y digestión de todas las muestras de tejido (0.020 
gr para cada muestra) se llevó a cabo utilizando el kit DNeasy Blood & 
Tissue Kit (QIAGEN ®) siguiendo los pasos y reactivos proporcionados, 
con única modificación a la digestión (5 horas a 56°C). 

Se amplificaron fragmentos de aproximadamente 600 pares de base 
(bp) del gen Citocromo Oxidasa subunidad 1 (COI) del ADN mitocon-
drial, utilizando los cebadores universales para invertebrados marinos de 
Geller et al. (2013). La reacción de PCR se realizó en un volumen total 
de 20 μL. La secuenciación de los fragmentos se realizó en laboratorios 
especializados (MCLab, San Francisco y Eton Bioscience, San Diego). Las 
secuencias obtenidas se limpiaron y alinearon forward y reverse de cada 
individuo utilizando el programa Geneious 10 (https://www.geneious.
com). Todas las secuencias se cortaron a una misma longitud de 553 bp, 
obteniendo un total de 169 secuencias para el análisis genético.

La identificación de haplotipos se hizo con los softwares de R v4.1.1. (R 
Core Team, 2021) y Arlequin 3.5 (Excoffier y Lischer, 2010), para calcular 
las frecuencias haplotípicas y los haplotipos únicos para cada localidad. 
Con el software de genética poblacional PopART (Population Analysis 
with Reticulate Trees; Bandelt et al., 1999) se generó una red de haplotipos 
para visualizar las relaciones genéticas entre individuos. Además, se evaluó 
la variación genética a partir de valores de diversidad haplotípica (Hd) y 
nucleotídica (π). El estadístico de D de Tajima se calculó con el programa 
Arlequin 3.5 (Excoffier & Lischer, 2010) para estimar la hipótesis nula de 
neutralidad de mutación en el ADN (Tajima, 1989). Para evaluar la estruc-
tura poblacional, se realizó un análisis multivariado molecular (AMOVA) 
y comparaciones pareadas del índice de fijación Φ (ΦST). El nivel de sig-
nificancia se juzgó en un valor de 0.05, de tal manera que, bajo la hipótesis 
nula de panmixia, se considera que la población presenta estructura gené-
tica con valores de p < 0.05.
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Resultados

1. Identificación de haplotipos

Se recolectaron 221 muestras para el estudio, de las cuales se obtuvieron 
169 secuencias del gen mitocondrial COI, encontrándose 96 haplotipos 
con 197 sitios segregantes, incluidos 87 haplotipos únicos en las siete 
localidades de Baja California. Los haplotipos más frecuentes fueron el 
“XVI” y “II”, presentes en 32 y 17 individuos, respectivamente. La red 
de haplotipos (Figura 2) muestra una distribución dispersa entre las lo-
calidades, sin agrupamientos definidos por sitio, y con varios haplotipos 
únicos originados a partir de los haplotipos centrales. El haplotipo “XVI” 
predominó en ZEP (31.25 %) y estuvo presente en menor frecuencia en 
otras localidades. El haplotipo “II” fue más frecuente en PC (23.53 %) y 
menos en otras localidades. Se observó una alta presencia de haplotipos 
únicos en cada localidad, con PL (en el límite sur) mostrando un 65 % de 
haplotipos únicos, y PSC el mayor porcentaje (81.25 %). Las mutaciones 
entre haplotipos variaron entre uno y siete (Figura 2).

2. Índices de diversidad y neutralidad

La diversidad haplotípica global de M. californianus fue de Hd = 0.95 
(sd = 0.0012). La diversidad nucleotídica global fue de π = 0.006 (sd = 
0.00001). La localidad más norteña, PE, presentó la mayor diversidad ha-
plotípica y nucleotídica con Hd =  0.997 (sd= 0.00001) y π = 0.008 (sd = 
0.00002) respectivamente. El valor más pequeño para ambos índices de 
diversidad se presentó en ZEP (Hd = 0.8837, sd=0.0048 y π = 0.003, sd = 
0.0). Los resultados de la D de Tajima para todos los casos fueron negati-
vos y significativos (p<0.05)(Tabla I).
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Figura 2. Red de expansión mínima para las siete localidades de M. californianus en Baja California, 
México con base en el gen mitocondrial citocromo c oxidasa I (COI). Los colores representan las diferen-
tes localidades: azul (PE), amarillo (ZEP), rojo (PB), verde claro (PC), verde oscuro (PSC), morado 
(FSJ) y negro (PL). Cada círculo representa un haplotipo distinto y el tamaño representa la frecuencia 
de cada uno. A mayor tamaño, mayor frecuencia de ese haplotipo. Las líneas transversales muestran el 
número de sitios variables entre cada par de haplotipos

Tabla 1. Índices de diversidad genética y neutralidad con base en el gen mitocondrial citocromo c oxidasa 
subunidad 1 (COI) para cada una de las localidades de M. californianus de Baja California, México

Localidad N n Hu Hd π Tajima’s D
D p

PE 25 24 18 0.997 ± 0.0001 0.008 ± 0.00002 -2.25356 0.001
ZEP 25 13 7 0.837 ± 0.0048 0.003 ± 0.00000 -1.66985 0.003
PC 28 20 12 0.944 ± 0.0009 0.005 ± 0.00001 -2.07832 0.002
PB 25 18 10 0.943 ± 0.0012 0.005 ± 0.00001 -2.14306 0.004
PSC 20 16 13 0.963 ± 0.0009 0.008 ± 0.00002 -2.20565 0.002
FSJ 23 19 10 0.980 ± 0.0003 0.006 ± 0.00001 -1.95785 0.009
PL 23 20 13 0.984 ± 0.0003 0.007 ± 0.00002 -2.26083 0.003
Total 0.950 ± 0.0012 0.006 ± 0.00001 -2.08130 0.003

N = número de muestras; n = número de haplotipos; Hu= haplotipos únicos Hd = 
diversidad haplotípica; π = diversidad nucleotídica; D = Tajima’s D; p = (D simul < D 
obs); PE = Playa Encantada; ZEP = El Zeppelin; PC = Punta Clara; PB = Punta Banda; 
PSC = Punta San Carlos; FSJ = Faro San José; PL = Punta Lobos.
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3. Estructura poblacional

Los resultados del AMOVA muestran que no hay diferencias genéticas 
significativas entre las localidades estudiadas (% variabilidad = -0.08) y la 
variación genética se encuentra dentro de las localidades (% variabilidad = 
100.08). Por otro lado, el índice de fijación global indicó nula diferencia-
ción genética entre sitios, es decir, no existe estructura genética entre las 
siete localidades (FST = -0.00084; p= 0.57).

El estimador ΦST pareado mostró valores bajos entre pares de locali-
dades de M. californianus y no se observó estructura genética, ya que no 
hay diferencias significativas entre ellas (p < 0.005; Tabla II). La compa-
ración entre PL y FSJ presentó el valor más alto (ΦST = 0.009; p = 0.13), 
mientras que entre PB y ZEP se obtuvo el valor más bajo (ΦST = 0.002; p 
= 0.40). Un total de 14 de 21 comparaciones pareadas presentaron valores 
de cero (Tabla II).

Tabla 2. Resultados de ΦST en comparaciones pareadas entre las siete localidades (arriba de la diago-
nal) y sus p-valores (abajo de la diagonal) con base en el gen mitocondrial citocromo c oxidasa subunidad 
I (COI).

PE = Playa Encantada; ZEP = El Zeppelin; PC = Punta Clara; PB = Punta Banda; PSC 
= Punta San Carlos; FSJ = Faro San José; PL = Punta Lobos.

PE ZEP PC PB PSC FSJ PL
PE - 0 0 0 0 0 0
ZEP 0.73 - 0 0.002 0.006 0 0.007
PC 0.81 0.49 - 0.007 0 0 0
PB 0.42 0.40 0.14 - 0 0.007 0
PSC 0.47 0.24 0.44 0.48 - 0.008 0
FSJ 0.86 0.72 0.55 0.26 0.13 - 0.009
PL 0.58 0.19 0.55 0.80 0.43 0.14 -

Discusión

Estudios previos sobre la genética de M. californianus se han centrado 
en el norte de su distribución (Levinton y Suchanek, 1978; Engel, 2004; 
Addison et al., 2008), aunque Addison et al. (2008) incluyeron un sitio de 
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Baja California. El presente trabajo es el primero en abordar la genética 
poblacional de la especie en México e incluir el sur de su distribución. Se 
analizaron 169 individuos de M. californianus de siete localidades en Baja 
California, donde se identificaron 96 haplotipos, de los cuales 83 fueron 
únicos. Los resultados mostraron una alta diversidad haplotípica (Hd glo-
bal=0.95), similar a estudios previos en EE. UU. (Ort y Pogson, 2007; 
Addison et al., 2008), pero una baja diversidad nucleotídica (π = 0.003-
0.008), lo que es común en otras especies del género Mytilus (Ort & Pog-
son, 2007; Addison et al., 2008; Li et al., 2013; Astorga et al., 2020; Yi et 
al., 2021).

M. californianus muestra una mayor diversidad genética que otros bival-
vos como Perna viridis (Hd = 0.389 - 0.841; Gilg et al., 2013) y Crassostrea 
gigas (Hd = 0.1947 - 0.6526; Li et al., 2015). La baja diversidad nucleotídica 
en M. calfornianus sugiere un crecimiento reciente en la población, res-
paldado por los resultados del test de neutralidad de Tajima, que fueron 
negativos y significativos, lo que indica expansión reciente.

En este estudio se esperaba encontrar una menor diversidad haplotípi-
ca en Punta Lobos (PL), el límite sur de distribución de M. californianus. 
Sin embargo, esta localidad mostró altos niveles de diversidad haplotípica 
(Hd = 0.984), el segundo más alto después de Playa Encantada. Este re-
sultado podría deberse a que PL es una zona remota, con acceso terrestre 
limitado y menor impacto por pesca, lo que implica menos perturbaciones 
en comparación con localidades más al norte. Además, PL presentó el va-
lor de D de Tajima más negativo entre las siete localidades (D = -2.26), lo 
que sugiere un crecimiento demográfico reciente en esa localidad.

El límite sur de distribución de M. californianus está influenciado por 
factores biogeográficos y ecológicos, especialmente el cambio de tempe-
ratura del agua. La Corriente de California (CC) termina en el sur de Baja 
California y se encuentra con la Corriente Nor Ecuatorial (CNE) en Punta 
Eugenia, generando una zona de transición. En verano, la CNE transpor-
ta agua más cálida (25-28°C) y baja en nutrientes (PNUD-INECC, 2017; 
Durazo, 2015). Estos cambios son exacerbados por el cambio climático, 
que ha intensificado fenómenos como el aumento de la temperatura y las 
ondas de calor marinas, afectando la distribución y supervivencia de orga-
nismos como M. californianus (Masanja et al., 2023).
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Dado que este mejillón es estenotermo (Seed y Suchanek, 1992) y su 
distribución geográfica está limitada por su tolerancia térmica (Schmidt, 
1999), el aumento de temperaturas podría reducir su diversidad genética 
en el futuro (Smith et al., 2021). Según Masanja et al. (2023), el estrés 
térmico impacta negativamente el crecimiento y desarrollo de bivalvos, 
dificultando su supervivencia. 

La red de expansión mínima de M. californianus en Baja California (Fi-
gura 2) revela dos haplotipos comunes (“XVI” y “II”), de los que derivan 
diversos haplotipos únicos, con diferencias de uno a siete pares de bases, 
lo que es congruente con los valores bajos de diversidad nucleotídica obte-
nidos. La estructura de la red sugiere una historia demográfica de cuello de 
botella seguida de una expansión súbita, sin alcanzar estabilidad, consis-
tente con los valores negativos de D de Tajima. Estos resultados coinciden 
con estudios como el de Marko et al. (2010), quienes investigaron la gené-
tica poblacional de invertebrados intermareales en la costa oeste de Nor-
teamérica, y demostraron que la expansión demográfica de M. californianus 
comenzó hace aproximadamente 313 mil años, mucho antes del Último 
Máximo Glacial (LGM) del Pleistoceno (~20,000 años atrás).

Durante el LGM, las bajas temperaturas limitaron la supervivencia de 
muchas especies, pero M. californianus, incapaz de tolerar temperaturas 
bajo cero en el intermareal (Seed y Suchanek, 1992), persistió en hábitats 
submareales en regiones como Columbia Británica y el sureste de Alaska. 
Su supervivencia también se vio favorecida por la ausencia de la estrella 
de mar depredadora Pisaster ochraceus en la zona intermareal baja (Paine, 
1976). Lo anterior redujo la presión ambiental y permitió el crecimiento 
demográfico de M. californianus (Marko et al., 2010). De forma similar, 
otros invertebrados intermareales, como la estrella de mar Evasterias tros-
chelii, muestran una historia demográfica sin una influencia significativa 
del LGM (Ni et al., 2014).

La falta de estructura poblacional de M. californianus está estrecha-
mente ligada a su historia demográfica, lo que coincide con la homoge-
neidad genética entre las siete localidades estudiadas en Baja California. El 
análisis AMOVA mostró que la variabilidad genética, reflejada en alta di-
versidad haplotípica, ocurre dentro de las localidades, pero no entre ellas. 
Este patrón es característico de invertebrados marinos con largas etapas 
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larvales que favorecen la dispersión y conectividad entre poblaciones, pese 
a la posible influencia de barreras biogeográficas que limitan el flujo ge-
nético (Burton et al., 1983; Hedgecock y Hay, 1994; Bohonak, 1999). Sin 
embargo, la ausencia de una estructura genética marcada destaca la capa-
cidad de dispersión larval de esta especie, consistente con estudios previos 
en organismos similares (Avise, 1992; Avise, 2000).

La Corriente de California (CC) desempeña un papel crucial en la ho-
mogeneidad genética de M. californianus en Baja California. Este sistema 
oceanográfico dominante, que transporta agua fría, baja en salinidad y rica 
en nutrientes, se extiende unos 1000 km desde la costa y alcanza profun-
didades de 200 m, con un flujo promedio de 10 cm/s (Durazo, 2015). La 
CC facilita el transporte de nutrientes, zooplancton y larvas, promoviendo 
la conectividad entre poblaciones en las costas del Pacífico de Canadá, Es-
tados Unidos y Baja California (Matthews y Emery, 2009; Durazo, 2015). 
Este patrón es común en especies con larvas planctónicas, como erizos de 
mar, cangrejos dungeness y mejillones, cuya alta capacidad de dispersión 
larval contribuye a la uniformidad genética observada (Palumbi y Wilson, 
1990; Nelson y Hedgecock, 1989; Levinton y Suchanek, 1978).

En la región de estudio, dos factores principales contribuyen a la amplia 
dispersión de M. californianus: la costa rectilínea de Baja California, desde 
la frontera con EE. UU. hasta Punta Eugenia (Strub y James, 2000; Mat-
thews y Emery, 2009), y las condiciones oceanográficas dominadas por la 
CC, que facilitan el transporte y dispersión larval, además de proporcionar 
alimento para las larvas (Botsford, 2001).

La ausencia de estructura poblacional en M. californianus también se re-
flejó en la red de expansión mínima, que no mostró clusters ni agrupacio-
nes específicas. Addison et al. (2008) atribuyen esta homogeneidad gené-
tica a varios factores de la historia de vida del mejillón: 1) su etapa larvaria 
prolongada, de 3 a 5 semanas, con una capacidad de dispersión de 20 a 50 
km (Becker et al., 2007; Filgueira et al., 2015); 2) su capacidad de desovar 
durante todo el año, aunque en pequeñas cantidades (Suchanek, 1981); y 
3) su longevidad, que puede superar los 50 años, lo que diluye patrones 
de heterogeneidad a largo plazo (Gosling, 1992). Además, la falta de gra-
dientes selectivos fuertes en su distribución geográfica contribuye a la alta 
variabilidad genética y homogeneidad observadas (Addison et al., 2008).
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Generalmente, en los límites de distribución geográfica se espera en-
contrar una mayor estructura genética debido a condiciones ecológicas 
subóptimas. Esto ha sido documentado en especies como Pisaster ochra-
ceus, que presenta estructura poblacional entre su límite norte y las zonas 
de barreras biogeográficas hacia el sur (Marko et al., 2010; Harley et al., 
2006). Sin embargo, en Punta Lobos, la localidad más al sur en este estu-
dio, no se detectaron signos de estructura genética, a pesar de su cercanía 
con la zona de transición entre la CC y la Corriente Norecuatorial (CNE), 
ni tampoco debido al impacto del cambio climático y el aumento térmico 
del océano (PNUD-INECC, 2017). Estos resultados destacan la alta co-
nectividad y homogeneidad genética de M. californianus, incluso en zonas 
de transición.

Por otro lado, los resultados obtenidos aquí son consistentes con el 
trabajo de Carson et al. (2011), enfocado en la evaluación de la conecti-
vidad demográfica de M. californianus y M. galloprovincialis en Califor-
nia. Carson et al. (2011) sostienen que el concepto de metapoblación en 
organismos marinos, propuesto por Sale et al. (2006), es apropiado para 
especies de Mytilus. La definición de metapoblación marina de Sale et al. 
(2006) se define como “un sistema en el que (1) las poblaciones locales 
habitan parches de hábitat discretos y (2) la dispersión entre parches no 
es tan baja como para negar una conectividad demográfica significativa 
ni tan alta como para eliminar cualquier independencia de la dinámica de 
las poblaciones locales, incluyendo un grado de asincronía con otras po-
blaciones locales”. Los autores elaboraron el concepto de metapoblación 
marina a partir de especies donde la primera etapa de su historia de vida 
es pelágica larval, esto por el potencial de dispersión que presentan en 
la columna de agua, al igual que su importancia en el mantenimiento de 
la estructura poblacional. Por ello, ante la baja estructura poblacional, la 
conectividad genética y la alta diversidad haplotípica en las siete subpobla-
ciones en este trabajo, es posible que M. californianus se presente como 
una metapoblación en su distribución geográfica en la península de Baja 
California. Si la dinámica poblacional del mejillón californiano se trata de 
una metapoblación marina, entonces las localidades de mejillón al norte de 
Punta Lobos actúan como puntos de suministro de larvas, que son trans-
portadas por la CC. El suministro constante a Punta Lobos y su reciente 
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crecimiento demográfico puede tratarse de una recolonización de la zona, 
un evento común y característico de una metapoblación (Sale et al., 2006), 
explicando a su vez la alta diversidad haplotípica presentada.

El mejillón californiano presenta una alta diversidad genética y nula 
estructura poblacional en Baja California, consistentemente con estudios 
previos en Estados Unidos y Canadá. Sin embargo, esta homogeneidad 
podría estar enmascarando indicios marginales de estructura poblacional 
debido a su elevada diversidad haplotípica (Hedrick, 1999). Se podrían 
utilizar métodos alternativos para detectar estructura poblacional, como 
la remoción de mutaciones recientes (Addison et al., 2008); sin embargo, 
aunque este método logra reducir la diversidad haplotípica, también gene-
ra valores más negativos de ΦST y reduce aún más la estructura poblacio-
nal. Una opción más robusta sería el uso del análisis de coalescencia, que 
aplica modelos genéticos a través de simulaciones para detectar diferencias 
sutiles (Posada y Crandall, 2001).

En resumen, los resultados obtenidos sugieren que M. californianus 
actúa como una metapoblación en Baja California, donde las localidades 
norteñas podrían servir como fuentes de larvas transportadas hacia el sur, 
facilitando la recolonización y explicando la alta diversidad haplotípica. 
Este patrón es consistente con su historia demográfica, marcada por un 
evento de cuello de botella seguido de una expansión súbita anterior al Úl-
timo Máximo Glacial. La alta diversidad genética en el límite sur de distri-
bución de M. californianus destaca su resiliencia frente a condiciones su-
bóptimas y cambios ambientales. Sin embargo, esta región requiere mayor 
investigación para comprender los procesos demográficos y ecológicos 
detrás de su dinámica poblacional. Dado el impacto creciente del cambio 
climático, es esencial implementar herramientas moleculares más precisas 
que permitan un análisis detallado de la estructura genética del mejillón 
en toda su distribución geográfica, incluyendo sitios en Estados Unidos 
y Canadá. Este enfoque contribuiría al diseño de estrategias de manejo y 
conservación eficaces para garantizar su sostenibilidad.

Los resultados de este estudio proporcionan una base útil para orientar 
estrategias de conservación y manejo del mejillón californiano en la costa 
de Baja California. La alta conectividad genética observada sugiere que el 
flujo génico sigue siendo robusto, lo que podría contribuir a la estabilidad 
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de esta especie frente a los cambios ambientales actuales. Esta información 
resulta valiosa para diseñar medidas de manejo que aseguren la sostenibili-
dad del recurso, especialmente en zonas donde su extracción sea relevante 
para la economía local. Los datos generados pueden ser aprovechados 
por actores locales e instituciones encargadas de la conservación para de-
sarrollar planes efectivos. Asimismo, este estudio se alinea con los ODS, 
particularmente con el ODS 14, al aportar conocimiento para el uso soste-
nible de ecosistemas marinos, y con el ODS 1, al generar herramientas que 
pueden contribuir a mantener la disponibilidad de un recurso vital para las 
comunidades costeras. En conjunto, estos hallazgos refuerzan la impor-
tancia de integrar evidencia genética en las estrategias de conservación, en 
especial en especies clave del ecosistema como lo es M. californianus, cuya 
distribución intermareal la convierte en un bioindicador sensible, actor 
principal en el funcionamiento ecológico y en un recurso valioso para el 
manejo ecosistémico.
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Conocemos el mundo y sus diversos desa�os si conseguimos diferen-
ciar mejor sus par�cularidades e integrar tales diferencias en nuevas, 
mejores y más finas interpretaciones. Y así conociéndolos, habilita-
mos nuestra capacidad para actuar mejor sobre ellas. Diferenciar e 
integrar son procesos interrelacionados que potencian una mejor 
acción ante los problemas que vivimos.

Ahora señalo el gran esfuerzo y voluntad ins�tucional de la Universi-
dad Autónoma de Baja California (Campus Ensenada) a través de su 
Facultad de Ciencias Administra�vas y Sociales de no solo iden�ficar 
la apremiante necesidad de conversar, sino de producir una obra que 
diera la posibilidad de que cien�ficas y cien�ficos muestren los avan-
ces de sus reflexiones, inicia�vas y ac�vidades que contribuyen a la 
producción de conocimientos y a la habilitación de acciones para unir 
diferentes saberes capaces de “construir un planeta justo y sosteni-
ble”.

¡Enhorabuena por este texto, fruto de una voluntad abierta en esta 
dirección!

Jorge A. González
RIICCA, CEIICH, UNAM


