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RESUMEN 

 

La investigación fue llevada a cabo entre marzo de 2017 y diciembre de 2019, tuvo 

como objetivo aplicar el método de identificación molecular utilizando el Código de 

Barras de ADN para determinar las especies de peces comerciales desembarcados 

en el litoral peruano. Se colectaron un total de 722 peces marinos de diferentes 

zonas biogeográficas: Norte Tropical, Norte, Centro y Sur del litoral peruano. A 

partir de muestras de músculo de estos peces, se generaron 722 códigos de ADN 

utilizando un fragmento de 654 pb del gen de la subunidad I del citocromo C oxidasa 

mitocondrial (COI). Las especies identificadas abarcan 142 morfoespecies 

pertenecientes a 144 géneros, 55 familias y 29 órdenes de la clase Actinopterygii. 

Cada especie se asoció con un código de barras de ADN.  Se logró obtener códigos 

BIN únicos para taxones como Hysoblennius, Stellifer, Seriola peruana y 

Emblemaria hudsoni, representando los primeros registros de estas especies en 

las bases de datos BOLD y GenBank. La validación de la identificación molecular 

se realizó al combinar los códigos de barras COI con secuencias de referencia de 

las especies confirmadas mediante identificación morfológica. Se observó un 

aumento en los valores de distancia genética utilizando los parámetros de Kimura 

2 a medida que se ascendía en la jerarquía taxonómica. Los árboles de unión de 

vecinos se construyeron usando los códigos de barras del ADN, permitiendo 

agrupar los especímenes según su clasificación taxonómica a nivel de especie. Se 

reportan potenciales nuevas especies Psenes sp (LCT 1199), Umbrina sp (Pe Mar 
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F0460), Stellifer sp (Pe Mar F0566, F0567 y F0601), Myctophum sp (Pe Mar F0149) 

y P. adspersus (Pe Mar F843). Estos resultados corroboran la eficacia del código 

de barras de ADN como herramienta molecular precisa para la identificación de 

especies de peces, contribuyendo a una mejora significativa en la identificación 

taxonómica. 

Palabras clave: Peces marinos comerciales, litoral peruano, código de barras de 

ADN, COI. 
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ABSTRACT 
 

The research was carried out between March 2017 and December 2019, with the 

aim of applying the molecular identification method using DNA Barcoding to 

determine the species of commercial fishes landed on the Peruvian coast. A total of 

722 marine fishes were collected from different biogeographical zones: Tropical 

North, North, Central, and South of the Peruvian coast. From muscle samples of 

these fishes, 722 DNA barcodes were generated using a 654-base pair fragment of 

the mitochondrial cytochrome c oxidase subunit I (COI) gene. These identified 

species encompass 142 morphospecies belonging to 144 genera, 55 families, and 

29 orders of the class Actinopterygii. Each species was associated with a unique 

DNA barcode. Unique BIN codes were successfully obtained for taxa such as 

Hysoblennius, Stellifer, Seriola peruana, and Emblemaria hudsoni, representing the 

first records of these species in the BOLD and GenBank databases. Validation of 

molecular identification was performed by combining COI barcode sequences with 

reference sequences of species confirmed through morphological identification. An 

increase in genetic distance values using Kimura 2 parameters was observed as 

one ascended in the taxonomic hierarchy. Neighbor-joining trees were constructed 

using DNA barcodes, allowing the grouping of specimens based on their taxonomic 

classification at the species level. Potential new species are reported: Psenes sp 

(LCT 1199), Umbrina sp (Pe Mar F0460), Stellifer sp (Pe Mar F0566, F0567, and 

F0601), Myctophum sp (Pe Mar F0149), and P. adspersus (Pe Mar F843). These 

results confirm the efficacy of using DNA barcoding as a precise molecular tool for 

fish species identification, significantly enhancing taxonomic identification. 

Key words: Commercial marine fishes, Peruvian coast, DNA barcoding, COI. 
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I. INTRODUCCIÓN 
 

La diversidad biológica es la variedad de la vida que sostiene al planeta (Wilson, 

1985). El bienestar de los humanos está íntimamente ligado al bienestar del medio 

ambiente y no cabe duda que la biodiversidad es esencial para la sobrevivencia y 

bienestar económico de la humanidad, haciéndose fundamental su mantenimiento 

para cumplir los objetivos de los tres pilares de la sostenibilidad: ambiental, social 

y económico (Grime, 1998; López et al., 2007; Nielsen et al., 2021). En las últimas 

décadas, el papel de la biodiversidad en el apoyo a una serie de servicios 

ecosistémicos críticos, ha ganado cada vez más atención y recientemente varios 

gobiernos han hecho compromisos internacionales para la conservación de la 

biodiversidad en el marco de la Agenda 2030 y el Convenio sobre la Diversidad 

Biológica (CDB) (ONU, 2023). 

La cumbre de la tierra celebrada por las Naciones Unidas en Rio de Janeiro en 

1992, reconoció la necesidad de conciliar la preservación futura de la biodiversidad 

con el progreso humano según criterios de sostenibilidad o sustentabilidad 

promulgados en el Convenio Internacional sobre la Diversidad Biológica que fue 

aprobado en Nairobi el 22 de mayo de 1994, bajo este marco el año 2010 fue 

declarado como año Internacional de la Diversidad Biológica por la 61ª sesión de 

la Asamblea General de la Naciones Unidas. 

El artículo 7° de la Ley N° 26839, Ley sobre la Conservación y Aprovechamiento 

Sostenible de la Diversidad Biológica del Perú, señala que la Estrategia Nacional 

de Biodiversidad Biológica constituye el principal instrumento de planificación para 

el cumplimiento de los objetivos de la ley. Mediante Decreto Supremo N°102-2001- 

PCM se aprueba la estrategia Nacional de la Biodiversidad Biológica del Perú, 

como documento formal y guía para la planificación y gestión de la biodiversidad 

biológica del país, este documento comprende seis objetivos estratégicos 

nacionales y trece metas, que en conjunto buscan detener la pérdida y deterioro de 

los componentes de la diversidad biológica, mejorar su gestión e incrementar 

oportunidades de uso sostenible. 

La biodiversidad en Perú constituye una parte fundamental del capital natural del 

país y ha sido históricamente la base y sustento de su desarrollo. Esta riqueza ha 
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llevado a reconocer a Perú como uno de los diecisiete países megadiversos del 

planeta, al poseer en conjunto más del 70% de la biodiversidad global (Williams, 

2001). Según Mostacero (2017), el Perú es uno de los países megadiversos más 

importantes del mundo y cuenta con más de 20 375 especies de flora, 523 

mamíferos, 1 847 aves, 446 reptiles y 1 070 peces marinos. 

En cuanto a la riqueza de especies, Perú se destaca a nivel mundial por la variedad 

y cantidad de su flora y fauna. A pesar de ser excepcionalmente diverso, ciertos 

aspectos de la biodiversidad peruana siguen siendo insuficientemente explorados. 

Por ende, los registros de especies continúan incrementándose de manera 

constante, descubriéndose cada año nuevas especies de plantas y animales 

(Rodríguez & Young, 2000). 

El estudio de los peces marinos en Perú se inició en 1833 por científicos europeos. 

La obra más completa fue realizada por Hilderbrand (1946), quien describió 261 

especies. Chirichigno & Cornejo (2001) identificaron 1 070 especies ícticas en las 

aguas marinas peruanas con valor comercial. La mayoría de estos registros fueron 

obtenidos por los buques de investigación del Instituto del Mar del Perú (Imarpe o 

por el desembarque de pesquerías artesanales. Además, Hooker (2009) reportó 11 

nuevos registros de peces marinos para Perú en colectas realizadas entre 1989 y 

2007. 

La pesca es una de las actividades económicas más rentables en el país y es la 

principal en la explotación de especies silvestres. Desde la década de 1960, ha 

tenido un carácter fundamentalmente extractivo, lo que llevó a establecer medidas 

regulatorias para un mejor control y manejo sostenible de los recursos (Sociedad 

Nacional de Pesca [SNP], 2021). Sin embargo, persisten desafíos en la gestión de 

las actividades pesqueras y en la gobernanza de los ecosistemas marinos. 

Destacadamente, estos desafíos incluyen la captura ilegal de fauna marina 

(tortugas, delfines, lobos marinos, tiburones, etc.), subrayando la necesidad de 

promover la adopción de mejores prácticas pesqueras con la participación activa 

de actores locales (FAO, 2018). 

Numerosas especies de peces, cuentan con planes de manejo (ordenamiento 

pesquero) que establecen cuotas de captura permisible, temporadas y zonas de 

pesca, tallas mínimas de captura y tolerancia máxima de ejemplares juveniles, todo 
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en favor de la sostenibilidad del aprovechamiento pesquero. Asimismo, se han 

elaborado otros planes, como el Plan de Acción Nacional para la Conservación y 

Ordenamiento de Tiburones, Rayas y Especies Afines en el Perú (D.S. N° 002-

2014-PRODUCE) y el Plan de Acción para la Conservación de la Biodiversidad 

Marino Costera, que contribuirán a este propósito. 

Invertir en la conservación de la biodiversidad en Perú representa el primer paso 

para resguardar sus riquezas naturales para el futuro.  La conservación de 

ecosistemas tan complejos e intensamente aprovechados como los del mar 

peruano requiere una estrategia integral que promueva la sostenibilidad de las 

actividades extractivas artesanales o industriales (Rodríguez & Young, 2000).  Una 

forma adecuada de contribuir a la sostenibilidad de los recursos es conocer su 

identidad. Por ende, la identificación correcta de las especies es crucial para su 

conservación, seguridad alimenticia y para comprender mejor los patrones de 

funcionamiento de los ecosistemas (Valentini et al., 2009; Velez-Zuazo et al., 2015). 

Aunque el uso de métodos taxonómicos tradicionales ha disminuido, las técnicas 

basadas en el ADN, como el código de barras del ADN, actualmente proporcionan 

una resolución más allá de los límites de la información morfológica (Barcaccia et 

al., 2016; Puillandre, et al., 2011). Esta herramienta contribuye a determinar el 

estatus taxonómico de una especie mediante el análisis de una secuencia corta del 

ADN en un sitio específico del genoma, buscando así realizar la identificación 

molecular de especies de manera rápida, en concordancia con la identificación 

taxonómica tradicional (Rubinoff et al., 2006; Zou et al., 2012). 

El análisis del ADN puede ayudar a determinar la existencia de especies 

potencialmente nuevas para la ciencia, en particular aquellas denominadas 

especies crípticas, especies endémicas y variedades únicas (Kochzius et al., 2010; 

Yuan et al., 2012). Así mismo, esta herramienta es muy valiosa para mejorar la 

protección de la vida marina y evitar el comercio ilegal de especies protegidas, pues 

permite identificar especies incluso a partir de material biológico incompleto, 

dañado o en estado inmaduro, facilitando la aplicación de leyes en la lucha contra 

la pesca ilegal de especies, estudios de ecología trófica, detección temprana de 

especies invasivas y ayudando a proteger a los consumidores contra el fraude 

alimenticio (Barbuto et al., 2010; Curatelli et al., 2014). 
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Dado que muchas especies de peces se comercializan actualmente con nombres 

comunes que varían según las regiones, e incluso dentro de ellas, enfocarse en la 

investigación taxonómica de los peces y registrar sus capturas proporcionará 

estadísticas pesqueras sólidas. Este estudio tuvo como objetivo identificar los 

peces marinos comerciales del litoral peruano haciendo uso del código de barras 

de ADN. Tal determinación puede ser fundamental para implementar mejoras en 

las herramientas de gestión, informando de manera precisa la cantidad de especies 

de peces reales capturadas anualmente. Esta información podría utilizarse para 

proponer nuevas medidas de conservación de las especies y complementar los 

datos sobre la biodiversidad marina del Perú.  
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II. REVISIÓN DE LITERATURA 
 

2.1. La pesca. 

Un desafío para el control y la gestión de la pesca es la dificultad de observar y 

cuantificar directamente a los peces en el océano. Por eso, se requiere inferir el 

tamaño de las poblaciones con la mayor precisión posible (Samoilys & Carlos, 

2000). La FAO (Organización de las Naciones Unidas para la Agricultura y la 

Alimentación) utiliza diversas fuentes para estimar de forma confiable el estado y 

las tendencias globales de los recursos pesqueros. Estas estimaciones se 

presentan cada dos años en el informe SOFIA (The State of World Fisheries and 

Aquaculture) (FAO, 2022). 

A nivel global, se lleva a cabo la explotación comercial de aproximadamente 1500 

poblaciones de peces, las cuales experimentan grados diversos de explotación 

(Jennings & Kaiser, 1998). Sin embargo, únicamente aproximadamente 500 de 

estas poblaciones cuentan con estimaciones exhaustivas de abundancia en la 

actualidad, siendo en su mayoría aquellas que han sido objeto de pesca durante 

largos períodos (Hilborn & Costello, 2018; Morais & Bellwood, 2020). Este contexto 

subraya el impacto devastador de la sobrepesca. La industria pesquera 

actualmente contribuye con más de 270 mil millones de dólares al producto mundial 

(Teh & Sumaila, 2013). En este escenario, los pescadores enfrentan desafíos para 

su subsistencia debido a la disminución de las poblaciones de peces, lo que genera 

una competencia intensa por recursos limitados. Se estima que el manejo deficiente 

de la pesca implica un costo económico global de 83 mil millones de dólares 

anuales (World Bank, 2017). 

En su rol como agencia de la Organización de Naciones Unidas (ONU) competente 

en asuntos pesqueros, la FAO ha desarrollado el Código de conducta para la pesca 

responsable (FAO, 1995), así como las directrices sobre indicadores sostenibles, 

enfoque precautorio y enfoque por ecosistemas. Estas iniciativas han contribuido 

directamente a la incorporación de la diversidad biológica en la política y gestión 

pesquera. 
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La pesca en el Perú está regida por la Ley General de Pesca, promulgada en 1992 

mediante el Decreto Ley 25977. Su objetivo es normar la actividad pesquera con 

miras a fomentar un desarrollo sostenible que sirva como fuente de alimentación, 

empleo e ingresos, garantizando un aprovechamiento responsable de los recursos 

hidrobiológicos en armonía con la preservación ambiental y conservación de la 

biodiversidad. El sector pesquero en el Perú reviste una importancia sustancial en 

la economía nacional, al ser una fuente significativa de divisas. Se estima que 

alrededor de 500 000 personas dependen directa o indirectamente de la pesca 

artesanal (Álvarez, 2003). 

Durante las últimas dos décadas, la actividad pesquera ha experimentado un 

crecimiento notorio, evidenciado en el incremento tanto de pescadores como de 

embarcaciones, así como en la dedicación prolongada a las actividades extractivas. 

Actualmente, existen 116 puntos de desembarque que incluyen puertos, caletas y 

playas, distribuidos a lo largo de los 3 080 km de litoral peruano. La mayoría de los 

productos desembarcados por la pesquería artesanal son destinados al consumo 

humano directo en fresco y se comercializan en mercados locales y nacionales 

(Escudero, 1997; Soto et al., 2017). 

El Ministerio de la Producción (Produce) con el respaldo del Instituto del Mar del 

Perú ha implementado diversas herramientas de gestión pesquera para promover 

la sostenibilidad de la pesca, como cuotas de pesca, vedas, tallas mínimas de 

captura y cierres extractivos temporales (Young & Lankester, 2013). No obstante, 

la política pesquera en el Perú mantiene un enfoque sectorial en lugar de considerar 

el ecosistema en su totalidad (ECLAC & OECD, 2016). Esta perspectiva sectorial 

contribuye a la persistencia de problemas en la pesca que continúan erosionando 

la sustentabilidad, con impactos negativos en términos ambientales y 

ecosistémicos, así como con una gobernanza débil y una supervisión ambiental 

deficiente. 

 

2.2. Principales recursos. 

La ictiofauna marina del Perú comprende aproximadamente 900 especies, 

distribuidas en 388 géneros y 138 familias. Esta diversidad exhibe un patrón 

decreciente de norte a sur, siendo más notable en la Provincia Panameña (norte) y 

disminuyendo hacia la Provincia Peruano Chilena (sur). Sin embargo, de esta vasta 
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diversidad, solo alrededor del 11% (80 especies) ejerce una contribución 

significativa a la pesca industrial y al consumo humano directo. La clasificación de 

las capturas se realiza según las principales pesquerías y zonas de pesca marítima, 

agrupándose en pesca pelágica, demersal y costera (FAO, 2014; Vildoso et al., 

1999). 

Entre las especies pelágicas, la anchoveta (Engraulis ringens), el jurel (Trachurus 

murphyi), la caballa (Scomber japonicus) y el dorado o perico (Coryphaena 

hippurus) destacan por su significativa contribución a los desembarques. En el 

ámbito demersal, la merluza peruana (Merluccius gayi) se posiciona como la 

especie de mayor relevancia en términos de captura, seguida por otras como el 

falso volador (Prionotus stephanophrys), el tollo (Mustelus whitneyi), el ayanque 

(Cynoscion analis) y la cabrilla (Paralabrax humeralis). Por último, en la categoría 

costera, el pejerrey (Odontesthes regia), la lisa (Mugil cephalus) y la lorna (Sciaena 

deliciosa) constituyen las especies con mayores volúmenes de captura (Estrella, 

2007). 

 

2.3. La Biodiversidad y su importancia. 

La biodiversidad, según la definición del Programa Ambiental de las Naciones 

Unidas (PNUMA), abarca la variabilidad presente entre los organismos vivos 

provenientes de diversas fuentes, englobando no solo a los organismos terrestres, 

marinos y de otros ecosistemas acuáticos, sino también a los complejos ecológicos 

de los que son parte integral. Esta concepción incluye la diversidad dentro de las 

especies, entre especies y de ecosistemas, abarcando distintas escalas biológicas, 

desde la variabilidad en el contenido genético de individuos y poblaciones hasta el 

conjunto de comunidades de un paisaje o región (Grime, 1998; Martín-López et al., 

2007; Moreno-Arias, 2007). La biodiversidad constituye la base de los ecosistemas, 

sustentando su funcionalidad y los servicios que brindan a la humanidad (Tilman et 

al., 2014). La subsistencia humana depende en su totalidad de especies animales 

y vegetales para alimentarse y en un porcentaje significativo, hasta un 80%, para 

obtener productos relacionados con la salud (Martín-López et al., 2007; Purvis et 

al., 2019). 
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En la actualidad, la comunidad internacional muestra un gran interés en la 

conservación de la biodiversidad. Tanto es así que la ONU declaró el año 2010 

como el Año Internacional de la Diversidad Biológica y la década de 2011 a 2020 

como el Decenio de las Naciones Unidas sobre la Diversidad Biológica, con el 

objetivo de evitar la erosión genética y proteger la diversidad genética  La 

biodiversidad y los ecosistemas marinos están intrínsecamente relacionados con 

una amplia gama de servicios cruciales para el desarrollo sostenible en los 

aspectos económico, social y ambiental, que mantienen un funcionamiento 

saludable del planeta y proporcionan servicios esenciales que respaldan la salud, 

el bienestar y la prosperidad de la humanidad (Nunes & Ghermandi, 2013). 

Dada la gama de recursos que el océano proporciona, es lógico que la densidad 

poblacional sea más elevada en las zonas costeras e intermareales. Estos 

asentamientos humanos se benefician de manera directa o indirecta de los bienes 

y servicios provenientes de los ecosistemas marinos (Small & Cohen, 2004). Sin 

embargo, las presiones ejercidas sobre este ecosistema tienen un impacto negativo 

en su biodiversidad. Las amenazas múltiples y acumulativas han ocasionado la 

pérdida de especies y han minado el funcionamiento de numerosos sistemas 

marinos. Es fundamental tener en cuenta que la pérdida de biodiversidad es 

irreversible y representa posibles costos de oportunidad enormes en el futuro 

(Hemmelmann & Gómez, 2012; Nunes & Ghermandi, 2013). 

 

2.4. Diversidad genética. 

La biodiversidad se manifiesta en múltiples niveles que abarcan desde 

comunidades hasta individuos, encuentra su raíz en una variabilidad más 

fundamental: la diversidad genética. Esta última se define como las variaciones 

heredables que se presentan en cada organismo, determinando su interacción con 

el entorno y con otras especies (Baumung et al., 2004; Piñero et al., 2008). La 

totalidad de esta variabilidad o diversidad genética se origina a nivel molecular a 

través de mutaciones en el ácido desoxirribonucleico (ADN), lo que se traduce en 

la variabilidad intrínseca de los genes. Un gen puede presentar diversas secuencias 

de nucleótidos, dando lugar a formas alternativas del gen conocidas como alelos 

(Bennewitz et al., 2006). 
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Los alelos son las entidades fundamentales que definen la diversidad genética, 

conceptualizada como la amplia gama de alelos presentes en una población y su 

respectiva frecuencia relativa entre todos sus miembros (Dlugosch & Parker,  2008). 

La diversidad genética puede ser evaluada en distintas escalas, desde la variación 

a nivel individual (o dentro de individuos) al medir la diversidad de alelos dentro del 

ADN de un individuo, hasta la evaluación de la diversidad entre poblaciones, 

comparando la diversidad de alelos entre los genomas de todos los individuos que 

componen esas poblaciones (Berg et al., 2002). 

La diversidad genética, siendo la materia prima para la selección natural y la base 

para posibles adaptaciones, se considera un indicador crucial de la salud de una 

población. Su presencia sugiere una población adaptable y resiliente, capaz de 

responder a cambios en su entorno a corto y largo plazo, mientras que su ausencia 

limitaría esta capacidad de respuesta frente a un entorno en constante cambio 

(Mitchell-Olds et al., 2007; Moreno-Arias, 2007). 

 

2.5. Marcadores moleculares basados en ADN mitocondrial. 

La evaluación de la diversidad en los organismos se ha basado tradicionalmente 

en el análisis de sus caracteres morfológicos. La similitud o diferencia en estos 

caracteres fenotípicos se ha utilizado para indicar el grado de diversidad de los 

organismos (Creer et al., 2016). Sin embargo, los caracteres morfológicos 

presentan una utilidad relativa, ya que están influenciados tanto por la carga 

genética como por el ambiente en el que se desarrollan (Kim & Byrne, 2006). Por 

ello, para comprender la diversidad a nivel genético, es necesario ir más allá de los 

caracteres morfológicos y analizar directamente el ADN, para lo cual se han 

desarrollado los marcadores moleculares. Estos marcadores corresponden a genes 

cuya expresión permite un efecto cuantificable u observable en las características 

fenotípicas y, además pueden detectarse fácilmente. La ventaja de los marcadores 

moleculares radica en su capacidad para ser evaluados desde los primeros 

estadios de desarrollo de un individuo, pudiendo obtenerse de todo el individuo o 

de una parte específica de él (Ferguson et al., 1995; Arif & Khan, 2009) 

Las secuencias de ADN mitocondrial (ADNmt), según Shih et al. (2011), son 

apropiadas para evaluar la estructura genética y la filogeografía. El ADNmt presenta 

ventajas respecto al ADN nuclear: en cada célula existen varios cientos o miles de 
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mitocondrias, y por ende, miles de copias del ADNmt, mientras que en 

comparación, solo hay una copia del ADN nuclear. Adicionalmente, el ADNmt es 

haploide y su herencia es exclusivamente materna (Hoelzel et al., 1991). A 

diferencia del ADN nuclear, el ADNmt se degrada más lentamente y puede usarse 

para analizar ADN antiguo. Esta característica contribuye a que el efecto de deriva 

genética sea más notable en el ADNmt, permitiendo apreciar la diferenciación 

poblacional más fácilmente que en el ADN nuclear. Además, el ADNmt evoluciona 

hasta 10 veces más rápido que el ADN nuclear (Ewald, 2006; Shih et al., 2011). 

Arif & Khan (2009) señalan que los distintos genes que conforman el genoma 

mitocondrial presentan tasas de mutación variadas, permitiendo evaluar la 

diversidad en diferentes niveles filogenéticos. Entre estos genes se incluyen los 

genes ribosomales 12S y 16S, que se encuentran en las regiones más conservadas 

del genoma mitocondrial y se han utilizado principalmente en niveles taxonómicos 

más bajos. Estos genes pueden considerarse confiables para evaluar tiempos de 

divergencia de hasta 100 millones de años (Medina & Walsh, 2000). 

Brown (1985) menciona que el gen de la subunidad I de la citocromo oxidasa (COI) 

es uno de los genes codificadores de proteínas más conservados del genoma 

mitocondrial. Este gen presenta potencial para proporcionar información 

filogenética en niveles taxonómicos intermedios y bajos. 

 

2.6. Distribución de la diversidad marina. 

La biodiversidad marina es un recurso valioso que requiere una gestión adecuada 

y sostenible. Para ello, es necesario conocer cómo se distribuyen las especies 

marinas en el espacio y el tiempo. Los censos de especies son una herramienta 

básica para la biogeografía, la macroecología y la biología de la conservación, ya 

que permiten identificar patrones de riqueza de especies, rangos de distribución, 

riesgos de extinción y áreas prioritarias para la conservación (Gaston et al., 2000; 

Grenyer et al., 2006; Worm et al., 2005).  

Mora et al. (2008), basándose en los datos de OBIS (Ocean Biodiversity Information 

System), indica que existen 15 716 especies de peces marinos descritas 

públicamente y se estima que hay un 21% más por describir. Sin embargo, la 

calidad de los datos taxonómicos varía según la escala espacial, siendo más baja 
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en resoluciones más finas. Actualmente, se han descrito 34 300 especies de peces 

(https://www.fishbase.de/). Estos esfuerzos para recopilar los registros de ubicación 

de los estudios marinos permiten obtener una visión global de la biodiversidad 

marina registrada y evidenciar las lagunas en ese conocimiento. 

Los servicios eco sistémicos que proveen los océanos y sus habitantes son de vital 

importancia para el bienestar humano, pues contribuyen a la alimentación, la salud, 

el clima y otros aspectos (Muñoz-Sevilla & Le Bail, 2017; Robinson, 2009). Para 

asegurar la sostenibilidad de las actividades económicas que dependen de los 

recursos marinos, es necesario adoptar un enfoque integrado que combine la 

explotación responsable, la conservación efectiva y la planificación adecuada 

(Butchart et al., 2010, McKinley et al., 2018). No obstante, la calidad de los datos 

taxonómicos disponibles puede afectar la precisión de los análisis de diversidad y 

la eficacia de las medidas de conservación (Mora et al., 2008; Tarazona et al., 

2003,). 

 

2.7. Código de barras de ADN. 

El concepto de código de barras de ADN se introdujo por primera vez en 2003, 

cuando el investigador Paul Hebert y sus colaboradores publicaron un artículo 

llamado “Biological identifications through DNA barcodes”, en la Universidad de 

Guelph, Ontario, Canadá (Hebert et al., 2003b). 

El código de barras de ADN consiste en la utilización de un fragmento 

estandarizado de ADN para identificar especies biológicas, aprovechando la 

variación genética entre ellas. Aunque la genética se ha empleado desde hace 

tiempo para la clasificación taxonómica de especies (Caterino et al., 2000; Kocher 

et al., 1989), el código de barras de ADN ofrece la ventaja de simplificar y agilizar 

el proceso de obtención de datos mediante el uso de un marcador común (Hebert 

et al., 2003a).  La aplicación de esta técnica se basa en que la variación dentro de 

las especies es menor que la variación entre ellas, lo que permite estimar la 

diversidad intraespecífica con un tamaño de muestra pequeño, siempre que la 

muestra incluya un grupo representativo de subpoblaciones (Hebert et al.,2003; 

Kochzius et al., 2010; Kress & Erickson, 2012).  Para ello, es necesario tener en 

cuenta las variaciones geográficas y fenotípicas (Hebert & Gregory 2005). Se ha 

propuesto que el umbral entre los valores para las divergencias interespecíficas es 
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de aproximadamente el 2% de divergencia entre las secuencias de COI para las 

aves y del 3% para los peces (Ward, 2009). 

El código de barras de ADN es una técnica que facilita el trabajo de los 

taxonomistas, ya que permite identificar especies a partir de cualquier etapa de su 

ciclo vital (Hebert et al., 2004). Además, el código de barras de ADN contribuye al 

estudio de la biodiversidad, al ofrecer información sobre aspectos ecológicos y 

evolutivos de las comunidades (Cowan et al., 2006; Kress et al., 2005). El método 

del código de barras de ADN consiste en dos fases: crear una base de datos de 

secuencias de ADN de especies conocidas y comparar la secuencia del espécimen 

desconocido para asignarle una identidad (Ratnasingham & Hebert 2007). 

Si la muestra del espécimen no identificado tiene una divergencia nula o muy baja 

(uno o dos pares de bases) con respecto a un espécimen previamente identificado, 

se puede asumir con una alta probabilidad (alrededor del 98%) que pertenece a la 

misma especie que el espécimen identificado. En cambio, si la muestra del 

espécimen desconocido tiene una divergencia superior al 2% con respecto al 

espécimen conocido, se puede inferir que se trata de una especie distinta (Ward, 

2009). Asimismo, Herber et al. (2004), sugieren la regla 10X, según la cual los 

individuos que presentan una divergencia 10 veces mayor que la variabilidad 

intraespecífica promedio del grupo, podrían ser especies crípticas. 

Para construir una biblioteca integral de referencias de códigos de barras de ADN 

para las especies biológicas (bases de datos), se necesita elaborar un inventario 

de la biodiversidad en distintos niveles y dimensiones, lo que convierte a la 

sistemática molecular en una herramienta esencial para el desarrollo de programas 

de vigilancia de la biodiversidad en todo el mundo (Janzen, 2004). Estas bases de 

datos incluyen los códigos de barras de ADN asociados a taxones previamente 

identificados, y además exigen documentación pormenorizada (lugar y fecha de 

recolección, colector, imagen, etc.), identificación taxonómica validada del 

espécimen, y la presentación de secuencias en un formato específico. Asimismo, 

se requiere el resguardo de los especímenes en colecciones de museos e 

instituciones colaboradoras (Ward et al., 2009). Hay varias bases de datos de 

referencia según el grupo de organismos, como por ejemplo el Proyecto del Código 

de Barras Internacional de la Vida (iBOL). 
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2.8. Gen de la citocromo oxidasa I. 

La subunidad I de la citocromo oxidasa (COI) es una enzima que participa en la 

última etapa de la cadena respiratoria mitocondrial, donde cataliza la transferencia 

de electrones y protones a través de la membrana interna de la mitocondria (Lunt 

et al., 1996; Saraste et al., 1991). El gen que codifica esta subunidad, el gen COI, 

es un gen mitocondrial que se ha conservado en su estructura y tamaño en todos 

los organismos aeróbicos que se han estudiado. Sin embargo, dentro de este gen 

hay regiones que presentan una variabilidad considerable en la secuencia de 

aminoácidos, lo que permite diferenciar entre especies y analizar sus relaciones 

evolutivas (Lunt et al., 1996). Por esta razón, el gen COI es un marcador molecular 

muy útil para la identificación y clasificación de especies. 

 

2.9. Código de barras de ADN en peces. 

Los peces constituyen uno de los grupos más relevantes de los habitantes de los 

océanos, con una enorme variedad de formas y que habitan en ambientes diversos 

desde las zonas intermareales hasta las profundidades abisales (Ruiz, 2013, 

Villéger et al., 2017). El número exacto de especies de este grupo es incierto, pero 

sin duda es el grupo más numeroso dentro de los vertebrados, según la 

Enciclopedia de la Vida (EOL) hay cerca de 32 000 especies de peces descritas 

que se clasifican actualmente en 483 familias y 57 órdenes. Los peces son un 

recurso alimentario esencial en todo el mundo y la sobrepesca ha causado que 

muchas poblaciones se reduzcan o estén en peligro. La Organización de las 

Naciones Unidas para la Agricultura y la Alimentación (FAO) señala que la 

determinación de especies es un importante problema pesquero desde la década 

de 1960; los datos e informes recabados por la FAO muestran que 

aproximadamente el 35% de la captura pesquera no se identificó a nivel de 

especies, aunque este nivel varía según las regiones (Garibaldi, 2012). La 

identificación de especies de peces y el conocimiento taxonómico también varía 

mucho entre los taxones y las regiones del mundo. Las regiones que prestan mayor 

atención a la investigación taxonómica y al registro de capturas, obtienen 

estadísticas pesqueras sólidas que favorecen una política de gestión y 

conservación adecuada (Carreon- Martinez & Heath 2010, White & Last, 2012). 
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Un desafío importante para la regulación de la industria pesquera es la pesca ilegal 

no declarada y no documentada (INDNR), que consiste en capturar peces sin 

respetar las normas sobre la especie, el origen geográfico, la edad, la cantidad y el 

periodo de pesca (Petrossian et al., 2014). Otro desafío es el etiquetado falso de 

los productos pesqueros, que se usa para introducir el pescado de la pesca INDNR 

en el mercado legal o para engañar al consumidor (Bénard-Capelle et al., 2015; 

Günther et al., 2017). 

Para abordar estos problemas regulatorios, se requieren métodos para identificar 

el pescado y sus productos, que se puedan aplicar tanto en auditorías rutinarias de 

la industria como en herramientas de fiscalización para sancionar las actividades 

ilegales (Keskİn & Atar, 2013; Rodríguez et al., 2020). 

El gen mitocondrial que codifica el citocromo C de la subunidad oxidasa I (COI) es 

un fragmento de 655pb que se ha utilizado, entre otras aplicaciones, para identificar 

peces marinos, desde las publicaciones de Hebert et al. (2003a). Ward et al. (2005) 

validaron la eficacia de los códigos de barras COI para identificar quimeras, 

tiburones, rayas y atunes. Ivanova et al. (2007) desarrollaron cocteles de cebadores 

de cola M13 y demostraron que son más efectivos que los cebadores 

convencionales, facilitando el trabajo con códigos de barras en muestras diversas. 

Cariani et al. (2017) presentaron los resultados del consorcio Elasmomed, en los 

que codificaron con éxito 882 individuos de peces condrictios mediterráneos, 

detectando errores de identificación morfológicos y confirmando la necesidad de 

una biblioteca integral de códigos de barra de ADN como una herramienta valiosa 

para la identificación confiable de peces. Además, se ratificó la utilidad del código 

de barras de ADN para identificar el contenido de estómago, filetes, aletas, huevos 

o larvas de peces comparando sus secuencias con las de referencia, mediante el 

uso de BOLD (Costa & Carvalho, 2007; Pegg et al., 2006; Ward et al., 2009). Los 

filetes o aletas a menudo requieren un análisis molecular porque los rasgos 

morfológicos utilizados para la identificación de especies generalmente están 

ausentes. 

La identificación de las especies de peces a partir de sus huevos y larvas es un 

reto, ya que muchas veces no se pueden distinguir o no se han documentado sus 

rasgos distintivos (Puncher et al., 2015). Sin embargo, el estudio de la variación 

temporal en la cantidad y el estado de los huevos y larvas puede revelar aspectos 
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clave sobre el reclutamiento de las poblaciones pesqueras, su relación con los 

cambios ambientales a diferentes escalas y su papel en la estructura y el 

funcionamiento de los ecosistemas marinos. Estos conocimientos son 

fundamentales para desarrollar estrategias de gestión basadas en el ecosistema 

(García-Robledo et al., 2013; Richardson et al., 2009). 

Para facilitar la identificación de las especies de peces, se ha creado la iniciativa 

Fish Barcode of Life (FISH-BOL), una red internacional de investigación que desde 

2005 está construyendo una biblioteca de secuencias de ADN estandarizadas para 

todos los peces. El método consiste en analizar una región de 648 pares de bases 

del gen mitocondrial COI, que ofrece varias ventajas: permite identificar especies, 

detectar expansiones de rango geográfico, descubrir especies nuevas o 

desconocidas y aplicarse en casos donde los métodos tradicionales no son posibles 

(Ward et al., 2009; Ward, 2012). 

El código de barras de la vida (BOLD; http://www.barcodinglife.org) es un sistema 

de datos que almacena secuencias de referencia del gen COI, un marcador 

molecular que permite identificar especies de peces a partir de muestras de 

cualquier tipo: enteros, fileteados, cocinados, procesados o incluso en forma de 

aleta, huevo, larva o contenido estomacal. Este método es especialmente útil 

cuando la taxonomía tradicional es difícil o imprecisa (Bickford et al., 2007; 

Teletchea, 2010). Según los datos de Fish-BoL, el BOLD contiene casi 50 000 

secuencias de más de 7 000 especies de peces (Becker et al., 2011; Ward, 2012), 

lo que demuestra la eficiencia y fiabilidad del COI como marcador de especies y 

herramienta para el estudio de las redes tróficas marinas (Harms-Tuohy et al., 2016; 

Leray et al., 2011). 
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III. MATERIALES Y MÉTODOS 
 

3.1. Lugar y periodo de ejecución de la investigación. 

Este estudio se desarrolló durante tres años, desde marzo del 2017 hasta 

diciembre de 2019, el trabajo se ejecutó en tres fases: la fase de colecta de 

especímenes que se realizó a lo largo del litoral peruano (zona norte tropical, 

norte, centro y sur), la fase de identificación taxonómica en el laboratorio de 

Taxonomía de la Sede Central de Instituto del Mar del Perú (Imarpe- Lima) 

y la fase del análisis molecular en el Área de Biología Molecular del 

Laboratorio Costero de Tumbes (Imarpe-Tumbes). 

 

3.2. Tipo y diseño de investigación. 

El diseño de la investigación es ex post facto, de tipo básico, por cuanto se 

enfoca en describir la identidad genética de los peces colectados, sin 

intervenir ni alterar las variables, y analizándolas en un momento específico. 

Los datos de identificación de los peces se obtuvieron entre los años 2017 a 

2019, como parte del proyecto de investigación financiado por Concytec – 

FondecyT a través del Círculo de Investigación denominado “Catalogando la 

biodiversidad marina del Perú PeMar”.  

 

3.3. Población y muestra de estudio. 

El estudio abarcó el litoral marino del Perú, en el Océano Pacífico 

Suroriental. Se seleccionaron las especies de peces marinos con valor 

comercial que se podían muestrear. La muestra estuvo conformada por 

cinco individuos de cada especie de pez en cada zona de muestreo, y se les 

colocó en baldes de plástico de 20 litros con hielo granizado para su 

adecuada conservación. 

 

3.4. Métodos. 

3.4.1. Colecta de ejemplares de peces marinos. 

La colecta de peces marinos se realizó en los departamentos de Tumbes, 

Piura, Ancash, Lambayeque, La Libertad, Lima e Ica (figura 1), teniendo en 
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cuenta los puntos de comercialización de especies marinas como puertos, 

desembarcaderos, terminales pesqueros y mercados.  Asimismo, se 

aprovecharon las capturas realizadas por el Imarpe durante sus cruceros de 

evaluación de los recursos pesqueros con sus buques de investigación. 

Antes de cada salida de campo, se verificaron las condiciones 

meteorológicas (tabla de marea, oleajes anómalos o dirección de los vientos) 

y sociales (eventos festivos, manifestaciones, etc.) que pudieran afectar la 

colecta. En cada punto de muestreo, se evitó repetir la colecta de las mismas 

especies de peces, limitando el número de individuos por especie a cinco. 

 

 

Figura 1. Puertos y regiones de desembarque de recursos hidrobiológicos 

en el litoral peruano y los puntos de colecta o muestreo. 

 

3.4.2. Procedimiento de identificación taxonómica. 

Las muestras biológicas se analizaron en el área de investigaciones en 

biodiversidad de la Sede Central del Imarpe. Se utilizaron criterios 

morfométricos (medidas de la longitud, el ancho y la base de diferentes 
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partes del cuerpo) y merísticos (número de radios de las aletas y de 

branquiespinas) para caracterizar cada espécimen. Se consultaron claves 

taxonómicas de referencia (Chirichigno, 1974; Chirichigno Cornejo, 2001; 

Chirichigno & Velez, 1998), la Guía de la FAO (Fischer et al., 1995) y páginas 

especializadas en internet como FishBase (www.fishbase.org), ITIS 

(www.itis.usda.gov), University of Michigan Museum of Zoology - Animal 

Diversity (http://animaldiversity.ummz.umich.edu) y FIGIS 

(www.fao.org/figis). Se registraron los datos de cada lote de muestras 

biológicas en fichas físicas específicas, con información sobre el nombre 

científico y común de la especie, el nombre del colector, el lugar, la fecha y 

el método de captura, así como la talla y el peso de cada ejemplar. 

 

3.4.3. Registro fotográfico. 

Para documentar los especímenes colectados, se les tomó una fotografía 

profesional de alta resolución a uno de sus lados del cuerpo, o por la parte 

dorsal en el caso de los peces planos (figura 2). Las fotografías fueron 

almacenadas en formatos digitales de alta calidad e incorporadas en la base 

de datos del BOLD System, lo que es un hito significativo en la gestión de 

datos, ya que esta plataforma es reconocida por su eficacia en la 

catalogación y análisis de información genética. 

 

La inclusión de las imágenes en el BOLD System no solo sirve como un 

archivo visual detallado, sino que también establece un puente esencial 

entre la documentación fotográfica y la información genética asociada a cada 

espécimen. Esta integración de datos ofrece una plataforma completa y 

accesible para la comunidad científica, facilitando la colaboración y el 

intercambio de conocimientos en el ámbito de la taxonomía y la investigación 

biológica. 
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Figura 2. Registro fotográfico de los peces marinos colectados. 

 

3.4.4. Obtención de muestras de tejidos.  

Para obtener muestras de tejidos de los especímenes en fresco, se cortó un 

trozo de 1 cm3 de músculo de la parte inferior de la aleta dorsal, hígado o 

branquias por duplicado, haciendo uso de un bisturí. Las muestras se 

colocaron en microtubos de 2 ml con 1 ml de etanol al 96% y se rotularon 

con un código. Luego se almacenaron en frío y se transportaron al área de 

biología molecular del Laboratorio Costero de Tumbes para su posterior 

análisis molecular. 

 

3.4.5. Rotulado y fijado de muestras biológicas. 

Cada especímen colectado fue etiquetado con un código alfanumérico único 

(código de muestra) y correlativo, por ejemplo, PeMar 01, Pe Mar 02 y así 

sucesivamente; estos fueron almacenados en frio (congelado) en bolsas de 

polietileno hasta su traslado al laboratorio de taxonomía en la sede central 

de Imarpe, se registró zona, estación de muestreo e identificación 

morfológica (orden, familia, género y especie). Posteriormente, los 

representantes voucher fueron fijados en una solución de formaldehido 

amortiguado (10%), enjuagados con agua y preservados en una solución de 

etanol al 75% y depositados en la colección de Imarpe (figura 3). 
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Figura 3. Peces preservados en la colección científica del Imarpe.  

3.4.6. Análisis molecular. 

A) Extracción y amplificación de ADN.  

Las muestras obtenidas fueron procesadas para extraer el ADN, de acuerdo 

a los siguientes protocolos: 

 

B) Extracción de ADN. 

Para extraer el ADN de cada espécimen, se cortó un pequeño trozo de tejido 

y se trituró hasta obtener fragmentos más pequeños. Se colocaron en un 

tubo de 1,5 ml con 290 µl de tampón de lisis y 10 µl de proteinasa K (10 

ng/µl) y se incubaron a 60 °C. Luego, se añadió 100 µl de NaCl 5M y se 

mezcló por inversión. Se centrifugó a 10 000 rpm durante 10 min a 

temperatura ambiente usando una centrífuga (Centurion Scientific Ltd). Se 

transfirió el sobrenadante a otro tubo y se le agregó 600 µl de etanol al 100% 

helado. Se guardó a -20 °C por una hora (este paso se puede postergar para 

el día siguiente). Se centrifugó nuevamente a 14 000 rpm por 30 min a 4 °C 

y se eliminó el etanol. Se lavó el precipitado con 1 ml de etanol al 70%, se 

centrifugó a 14 000 rpm por 5 min y se descartó el etanol. Se secó el ADN a 

60 °C por 15 min. Se resuspendió en 50 µl de TE y se almacenó a -20 °C 

hasta su uso. 
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C) Cuantificación de ADN. 

Para verificar la calidad del ADN extraído, se realizó una cuantificación en el 

equipo Epoch de BioTek, con el programa Gen5. Se estableció como criterio 

de calidad que las muestras tuvieran una relación de absorbancia 260/280 

entre 1,8 y 2,0. Las muestras se concentraron por evaporación hasta obtener 

20ng/µl y se conservaron a -20 °C para su posterior amplificación. 

 

D) Amplificación del fragmento del gen COI por PCR. 

Se utilizó la técnica de PCR (tabla 1) para amplificar el gen mitocondrial 

citocromo oxidasa subunidad I (COI). Cada reacción consistió en 25 µl de 

mezcla que contenía 2,5 µl de buffer 10X, 0,25 µl de MgCl2 (50 mM), 0,2 µl 

de Taq ADN Polimerasa (5 U/µl), 2,5 µl de dNTPs (8 mM), 0,6 µl de cada 

primer (5 µM), 16,35 µl de agua ultra pura y 2 µl de ADN extraído (tabla 2). 

Se emplearon reactivos de la marca GeneOn y un termociclador marca 

Applied Biosystems. 

 

 Tabla 1. Condiciones de la PCR para la amplificación del gen COI 

Etapa Temperatura (°C) Tiempo Ciclos 

Desnaturalización inicial 95 2 min 1 

Desnaturalización 95 45 s 30 

Alineamiento 50, 52, 54 45 s 

Extensión 72 1 min 

Extensión final 72 5 min 1 

Conservación 12 10 h 1 
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Tabla 2. Secuencia de primers utilizados. 

Primer Secuencia Referencia 

 Fish cocktail: C_FishF1t1 – C_FishR1t1  

VF2_t1 TGTAAAACGACGGCCAGTCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC Ivanova et al. (2007) 

FishF2_t1 TGTAAAACGACGGCCAGTCGACTAATCATAAAGATATCGGCAC Ivanova et al. (2007) 

FishR2_t1 CAGGAAACAGCTATGACACTTCAGGGTGACCGAAGAATCAGAA Ivanova et al. (2007) 

FR1d_t1 CAGGAAACAGCTATGACACCTCAGGGTGTCCGAARAAYCARAA Ivanova et al. (2007) 

   

 Primers de secuenciamiento  

M13F (−21)  TGTAAAACGACGGCCAGT Messing (1983) 

M13R (−27)  CAGGAAACAGCTATGAC Messing (1983) 

Fish F1 TCA ACC AAC CAC AAA GAC ATT GGC AC Ward et al. (2005) 

Fish R1 TAG ACT TCT GGG TGG CCA AAG AAT CA Ward et al. (2005) 

Fish F2 TCG ACT AAT CAT AAA GAT ATC GGC AC Ward et al. (2005) 

Fish R2 ACT TCA GGG TGA CCG AAG AAT CAG AA Ward et al. (2005) 

 

Electroforesis. 

Para evaluar los productos amplificados, se realizó una electroforesis en un 

gel de agarosa al 1%. Se preparó el gel disolviendo 0,5 g de agarosa en 50 

ml de solución TAE 1X. Luego, se migraron los amplicones (producto de la 

amplificación de ADN en la PCR) en el gel de agarosa (figura 4). Para ello, 

se mezcló 2 μl de cada amplicón con 1 μl de buffer de carga con reactivo 

intercalante Gelred (marca Biotium) y se depositó la mezcla en cada pocillo 

del gel. Además, se añadió en uno de los pocillos 2 μl de marcador de peso 

molecular 1 kb (marca GeneON) con 1 μl de buffer de carga con reactivo 

intercalante Gelred. Se colocaron los geles en la cámara de electroforesis 

(marca Biometra) y se aplicó un voltaje de 90 V durante 35 min. Finalmente, 

se visualizaron y fotografiaron los geles con un foto-documentador (marca 

Major Science). 
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Figura 4. Amplicones migrados en gel de agarosa al 1%. Muestras PeMar 

198 hasta PeMar 234. MW=marcador de peso molecular de 1 kb  

 

Secuenciaciamiento Sanger. 

Para secuenciar ambas hebras (sentido y anti sentido) del ADN amplificado 

por la PCR, se enviaron las muestras a las empresas MagroGen 

(http://www.macrogen.com) y Bio Basic Inc (https://www.biobasic.com/dna-

sequencing). Se colocaron 20 µl de cada muestra en una micro-placa de 96 

pozos, que se rotularon con un código y se describieron en un meta data. La 

placa se selló y se almacenó a -20 °C. Se utilizaron los mismos primers que 

en la amplificación del gen COI, con una concentración de 5 µM. 

 

3.4.7. Análisis Bioinformático. 

Alineamiento de secuencias de los productos amplificados 

Para alinear, analizar y cortar las secuencias consenso de los productos 

amplificados a 652 pb, se utilizó el software Bioedit 7.0.5. Los 

electroferogramas se ensamblaron con el programa Geneious v.5.6 

(Biomatters Ltd). 

 

Se empleó la librería taxize (Chamberlain et al., 2020; Chamberlain & Szocs, 

2013) de R para cargar las secuencias en formato fasta y automatizar las 

consultas con las bases de datos. Se usó la librería taxreturn (Piper, 2021) 
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para realizar consultas en Genbank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genbank/) 

del NCBI mediante la función BLAST, que busca similitudes entre 

secuencias. En la base de datos BOLD, se incluyeron todas las secuencias 

COI con una longitud mínima de 500 pb (Chamberlain, 2021).   

 

Análisis de datos: Identificación de especímenes. 

Para identificar los especímenes de peces marinos, se realizó un análisis 

filogenético basado en la composición media de nucleótidos y la divergencia 

de las secuencias de ADN. Se utilizó el modelo de distancia Kimura dos 

parámetros (K2P) (Kimura, 1980) y el método de Neigh-bor-Joining (NJ) para 

construir un árbol que mostrara el grado de relación entre las diferentes 

secuencias. La confiabilidad del árbol se estimó con 1000 réplicas de 

bootstrap (Efron, 1979, Felsestein 1985).  

 

Las secuencias se introdujeron en formato FASTA, siguiendo el formato de 

">" seguido de la ID de la muestra, y de una barra ("|"), sin espacios antes 

del final de la muestra. Así se obtuvieron los números de códigos de registro 

y los códigos de barras correspondientes. Los códigos de barras de las 

especies validadas se generaron con la plataforma del FishBol. 

Para asignar los BIN (número de índice del código de barras), se utilizó el 

sistema BOLD y se verificó su concordancia con la herramienta Informe de 

discordancia BIN (Ratnasingham & Hebert, 2013). Esta herramienta indica si 

un BIN contiene secuencias de la misma especie o de especies diferentes. 

Además, se realizaron tres análisis de agrupamientos distintos para delimitar 

las unidades moleculares (MOTUs) a partir de 722 secuencias COI de 652 

nucleótidos cada una. 

Para delimitar las especies en estudio, se aplicaron dos métodos: el 

bioinformático SPdel (https://github.com/jolobito/SPdel, consultado el 20 de 

marzo del 2021) y la taxonomía clásica. El método bioinformático se basó en 

tres modelos que detectan cambios en las tasas de diversificación o de 

sustitución en un árbol filogenético ultra métrico calibrado en el tiempo. El 

primer modelo fue el GMYC (General Mixed Yule Coalescent), que identificó 

el punto de transición entre el proceso de especiación y el de coalescencia 
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(Fujisawa & Barraclough, 2013). Los otros dos modelos fueron el PTP 

(Poisson Tree Processes) y su versión bayesiana (bPTP) (Zhang et al., 

2013), que usan el número de sustituciones como criterio. Para generar el 

árbol ultra métrico, se usó el programa BEAST v2.6.2 (Drummond et al., 

2012), con el modelo de sustitución nucleotídica GTR+IG, un reloj relajado 

logarítmico normal y un modelo de nacimiento y muerte. Se realizaron dos 

corridas independientes de 200 millones de generaciones MCMC, con un 

muestreo cada mil generaciones y un burn-in del 10%. Las corridas se 

ejecutaron en la plataforma CIPRES (https://www.phylo.org, consultado el 14 

de marzo de 2021), con una duración de 82 horas cada una, 400 patrones y 

una partición de la data. 

Mediante el programa LogCombiner v2.6.3, se combinaron los archivos *.log 

y *.tree de cada corrida realizada con BEAST v2.6.2. Para el archivo *.log 

combinado, se remuestreó cada 20 mil. Con el programa Tracer v1.6.0 

(Rambaut el at., 2018), se evaluó la convergencia y el tamaño de muestra 

adecuado (mayor a 130). Con el programa TreeAnnotator v2.6.2 (Rambaut 

& Drummond 2013), se usó el archivo combinado de todos los árboles 

generados (*.tree) para obtener el árbol consenso, considerando 

probabilidad posterior cero (0), árbol de máxima credibilidad de clado y 

alturas de ancestros comunes. El resultado fue un archivo *.tre, que es el 

árbol ultra métrico que se usó en el programa SPdel para los análisis 

posteriores. En SPdel, se analizaron y compararon los cuatro métodos de 

delimitación de especies elegidos, y se obtuvieron las distancias genéticas 

intragrupal e intergrupal según el modelo Kimura 2 parámetros. 
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IV. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
 

4.1. Generación de códigos de barras de ADN 

Para el análisis de esta tesis se examinaron un total de 722 especímenes. 

Estos ejemplares fueron inicialmente identificados mediante taxonomía 

clásica, agrupándolos en 142 morfoespecies que a su vez se distribuyeron 

en 144 géneros, 55 familias y 29 órdenes pertenecientes a la clase 

Actinoterygii (tabla 3). Asimismo, se generó un total de 722 secuencias de 

códigos de barras de ADN correspondientes a estos especímenes. 

La secuencia analizada consiste en una longitud de 652 pb de la región 5' 

del gen mitocondrial COI. Para la amplificación de la región objetivo, se 

utilizaron primers específicos: FishF1/FishR1, FishF2/FishR2, y 

LC01490FM13/HCO2198RM13. En términos de eficacia en la amplificación, 

se observó que los cebadores FishF1/FishR1 demostraron el mayor éxito, 

seguidos por los cebadores FishF2/FishR2. Estos resultados concuerdan 

con los hallazgos de estudios anteriores realizados por Ribeiro et al. (2012), 

Christiansen et al. (2018), y Habib et al. (2021), quienes usaron 

principalmente los cebadores FishF1/FishR1. 

Tabla 3. Resumen de clasificación de especímenes colectados. 

 

Categoría taxonómica Cantidad 

Ordenes 29 

Familias 55 

Géneros 114 

Morfoespecies 142 

Se logró la creación de un banco de ADN y de tejidos a partir de los 

especímenes colectados con éxito, los cuales se mantienen bajo 

conservación en las instalaciones del Laboratorio Costero de Tumbes del 

Imarpe. Estas muestras están meticulosamente organizadas y etiquetadas, 

siendo designadas con nombres como PeMar o LCT seguidos de números 

consecutivos. Están resguardadas en cajas de crioviales que contienen tanto 
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el ADN como el tejido de los peces capturados, y se encuentran 

almacenadas a una temperatura de -20°C para su preservación a largo 

plazo. Los vouchers correspondientes a estas muestras forman parte integral 

de las colecciones científicas tanto del Laboratorio Costero de Tumbes como 

del Imarpe en la Sede Central, y se encuentran disponibles para la 

comunidad científica interesada (figura 5). 

La totalidad de secuencias obtenidas estará disponible en la plataforma 

BOLD (http://www.boldsystem.org), en el archivo del proyecto denominado 

“Catalogando la Biodiversidad del Mar Peruano – Peces” (figura 6).  Este 

archivo integral reúne los vouchers, registros de colección, identificadores 

responsables de las muestras, fotografías, mapas de localización de colecta, 

cebadores empleados, electroferogramas y las secuencias consenso.  

Figura 5. Colección de ADN y tejidos. 
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Figura 6: Reporte de datos genéticos de especies depositadas en la 

plataforma Bold System. 

Para una validación adicional, las secuencias de códigos de barras del ADN 

se consultaron en las bases de datos del NCBI y BOLD (figura 7). La 

asignación de especies mediante la búsqueda en BOLD arrojó un 80% de 

las secuencias con un porcentaje de identidad superior al 95%.  Por otro 

lado, al consultar la base de datos del NCBI, se obtuvo un 75% de las 

secuencias con un porcentaje de identidad superior al 95%.  Vale la pena 

destacar, que se observa una mayor concordancia en la base de datos BOLD 

en comparación con la de GenBank, esto se debe a la rigurosidad en la 

incorporación de datos en BOLD, en comparación con GenBank; BOLD 

incluye elementos como fotografías, coordenadas geográficas, números de 

códigos de los vouchers de colección, electroferogramas y una longitud 

mínima de 500 pb por secuencia, lo que asegura la calidad de las mismas. 

Esta alta calidad es reflejada en la coherencia entre los datos consultados y 

la base de datos de referencia en BOLD (Mayordomo 2019). 
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Figura 7. Diagrama de cajas del porcentaje de identidad de asignación de especies 

mediante códigos de barras de ADN obtenidos en las bases de datos de BOLD y 

NCBI. 

El análisis reveló que 101 de las morfoespecies fue representada por una cantidad 

de secuencias de códigos de barras de ADN que osciló entre 1 y 5 ejemplares. 

Seguidamente, se identificó un conjunto de 27 morfoespecies que contaron con un 

rango de 6 a 10 secuencias cada una. En menor proporción, 14 morfoespecies 

contaron con más de 10 secuencias por especie (figura 8). Esta distribución de 

secuencias se alinea con las expectativas inherentes al análisis de códigos de 

barras de ADN, que recomienda la inclusión de 5 o más ejemplares por especie 

para resultados confiables (Herbert et al., 2003). 

En 31 casos, no se pudo obtener la cantidad apropiada de especímenes debido a 

diversas particularidades en el muestreo, como su presencia estacional, la rareza 

de su detección, o su presencia en hábitats de difícil acceso (ambientes de gran 

profundidad, arrecifes rocosos u oceánicos). Es fundamental considerar que la 

dinámica de la riqueza de especies de peces evoluciona con el transcurso del 

tiempo. Por ejemplo, durante circunstancias ambientales específicas como los 

episodios de El Niño Oscilación del Sur (ENOS), se observa que las especies 
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correspondientes a la Provincia Panameña dejan de registrarse en el centro-sur, 

mientras que otras especies más comunes en la Provincia Peruano-Chilena 

persisten de manera regular (Gárate & Pacheco, 2004). 

Por otro lado, surgieron dificultades en la amplificación y secuenciación del ADN de 

algunos individuos, debido a inconvenientes en el proceso de fijación de los tejidos. 

Esto repercutió en la capacidad para amplificar el fragmento del código de barras; 

por lo que, se optó por incluir especies con solo uno o dos especímenes colectados 

en estas circunstancias particulares. 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 8. Número secuencias de códigos de barras de ADN generados por especie. 

 

En la plataforma BOLD este estudio registró cuatro BINs únicos correspondientes 

a las especies Hyposoblennius, Stellifer, Seriola peruana y Emblemaria hudsoni. 

(tabla 4) 

 

Tabla 4. Nuevos ingresos a la base de datos BINs únicos. 

BIN TotalMiembros Taxa 
Cantidad en el 

proyecto 

BOLD:AEE2091 5 Hypsoblennius 2 

BOLD:AEE6690 1 Stellifer 1 

BOLD:AEE7581 7 Seriola peruana 7 

BOLD:AEE8125 3 Emblemaria hudsoni 3 
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En la lista de especies analizadas, se identificaron aquellas que presentaban 

únicamente un especímen.  Estas especies incluyen: Auchenionchus variolosus, 

Bodianus diplotaenia, Bregmaceros bathymaster, Centropomus armatus, Chilara 

taylori, Coryphaena equiselis, Emblemaria hudsoni, Etropus crossotus, Euthynnus 

lineatus, Fistularia corneta, Fodiator rostratus, Haemulopsis nitidus, Hemicaranx 

leucurus, Medialuna ancietae, Micropogonias sp, Mugil curema, Myctophum sp, 

Nexilosus latifrons, Normanichthys crockeri, Opisthonema bulleri, Orthopristis 

chalceus, Pomadasys panamensis, Porichthys margaritatus, Prolatilus jugularis, 

Psenes sp, Sardinops sagax, Scomberomorus sierra, Seriola peruana, Synodus 

scituliceps, Trachipterus jacksonensis y Umbrina sp.  Debido a que cada una de 

estas especies contaba con solo una secuencia de ADN, no fue posible llevar a 

cabo una comparación genética significativa entre individuos.  Las secuencias y los 

tejidos continúan en almacenamiento para análisis posteriores. 

 

Así mismo, se identificaron quince agrupaciones con dos individuos cada una. 

Estos clados estuvieron compuestos por Pontinus furcirhinus, Baldwinella eos, 

Pinguipes chilensis, Epinephelus labriformes, Brotula clarkae, Fodiator acutus, 

Hirundichthys marginatus, Cilus gilberti, Coryphaena hippurus, Paralichthys 

adpersus, Benthosema panamense, Lampadema speculigera, Hypsoblennius sp, 

Leptonotus blainvilleanus y Ophichthus remiger. Al realizar la comparación genética 

se encontró que la distancia intraespecifica vario entre 0,0 y 17,24% (tabla 5). 

 

Es importante señalar que la distancia intraespecífica refleja las relaciones o 

variaciones dentro de una misma especie, por tanto, para que una identificación 

basada en códigos de barras de ADN sea precisa, es fundamental que la distancia 

genética intraespecífica se mantenga por debajo del 4%, de acuerdo con las 

investigaciones de Hebert et al. (2003b) y Hebert et al. (2004).  
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Tabla 5. Distancia intraespecífica del grupo de peces en los que se evaluó dos 

especímenes. 

 

N° Especie 
Distancia intraespecífica 

(%) 

1 Ophichthus remiger 0,000 

2 Pinguipes chilensis 0,000 

3 Coryphaena hippurus 0,202 

4 Epinephelus labriformis 0,202 

5 Hirundichthys marginatus 0,202 

   

6 Hypsoblennius sp 0.202 

7 Pontinus furcirhinus 0.202 

8 Baldwinella eos 0.405 

9 Benthosema panamense 0.405 

10 Brotula clarkae 0.405 

   

11 Fodiator acutus 0.405 

12 Cilus gilberti 0.406 

13 Leptonotus blainvilleanus 0.406 

14 Lampadena speculigera 0.610 

15 Paralichthys adspersus 17.240 

En el caso específico de Paralichthys adspersus, se presentó una distancia 

intraespecífica notablemente elevada del 17,24%. Aunque se ha clasificado a 

ambos individuos como pertenecientes a la misma especie, un análisis del 

cladograma y de todos los métodos de soporte moleculares utilizados (GYMC, PTP 

y bPTP) contradicen esta identificación morfológica (figura 9).  

De este modo, se puede inferir que los individuos han sido catalogados 

erróneamente como pertenecientes a la misma especie. La distancia genética del 

17,24% es comparable a los valores que se esperarían entre diferentes familias, 

según lo indican las investigaciones de Ward et al. (2005), quienes reportaron un 

valor del 15,46% entre individuos de la misma familia. Pereira et al. (2011) 

señalaron una distancia de 19,49%, mientras que Ribeiro et al. (2012) encontraron 
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una de 19,00%. Con base en dichos valores en conmparación con el encontrado 

en esta tesis, se pudo   confirmar que ocurrió un error de identificación taxonómica 

a nivel morfológico, por lo que al hacer un análisis BLAST para ambas secuencias, 

se encontró que la secuencia Pe Mar F0703 correspondió a P. adspersus con un 

100% de similitud, mientras que la secuencia Pe Mar F0843 mostró una similitud 

del 98,92% con P. adspersus. Estos hallazgos, junto con los algoritmos de 

delimitación de especies, sugieren que la secuencia Pe Mar F0843 posiblemente 

representa una nueva especie. De esta manera, se confirma que el código de 

barras de ADN desempeña un papel esencial en la identificación precisa de las 

especies. Por tanto, podría ser necesario revisar y ajustar la clave de identificación 

de peces para garantizar la precisión en la asignación de los individuos. 

 

 

 

 
 

                     PeMar F0843                      PeMar F0703 

*Morfoespecies de Paralichthys adpersus. 

 

Figura 9. A) Árbol de interferencia bayesiana con el agrupamiento de MOTUS 

obtenidos por los análisis de delimitación de especies para Paralichthys adspersus 

B) y C) fotografías de los morfotipos PeMar F0843 y PeMar F0703 

 

3 

A 

B C 
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Al analizar los datos en su totalidad, se logró identificar a nivel morfológico algunos 

individuos hasta el nivel de género, como es el caso de siete agrupaciones 

taxonómicas: Psenes sp, Micropogonias sp, Myctophum sp, Umbrina sp, Seriola 

sp, Hypsoblennius sp y Stellifer sp. (tabla 6). 

 

Tabla 6. Grupo de individuos identificados hasta el nivel de género 

. 

Especie Distancia intraespecífica 
(%) 

Seriola sp 0,081 

Hypsoblennius sp 0,202 

Stellifer sp 4,867 

Psenes sp NA 

Micropogonias sp NA 

Myctophum sp NA 

Umbrina sp NA 

 

Tres de estos grupos presentan más de dos individuos, lo que permitió calcular su 

distancia intraespecífica, mientras que los restantes apenas contaron con un solo 

individuo, haciendo inviable la obtención de dicho valor. La distancia intraespecífica 

en este conjunto varió entre 0,08 y 4,87%.  

 

Para los individuos restantes se encontró concordancia entre la taxonomía clásica 

y los métodos de delimitación de especies.  Sin embargo, se encontraron 14 casos 

donde los métodos de delimitación de especies, o bien dividieron las morfoespecies 

en diferentes especies (Halichores dispilus, Haemulopsis axillaris, Mugil cephalus, 

Mugil curema, Selene peruviana, Myctophum aurolaternatum) (figura 10) o bien las 

agrupaban como una sola (Scomberesox saurus con S. scombroides); 

Micropoginias altipinnis con Micropogonias sp, Seriola peruana con Seriola sp y 

Centropomus armatus con C. robalito) como se aprecia en la figura 11, los peces 

identificados morfológicamente como especies diferentes, se agruparon en el clado 

del mismo género, formando un MOTU en cada caso. Esto significa que los 

ejemplares tuvieron una alta similitud genética y que probablemente fueron de la 

misma especie.  Para confirmar o descartar este resultado se necesitaría más 
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información derivada de estudios morfológicos, moleculares y ecológicos 

adicionales.  

 

Esta discrepancia entre la clasificación nominal y los métodos de delimitación de 

especies sugiere que estos métodos detectaron diferencias en los individuos que 

podrían indicar que fueron en realidad más diferentes de lo que originalmente se 

pensaba y deberían priorizarse para un estudio más detallado, y registrar con 

detalle las características ecológicas que pudieran estar dando paso a una 

especiación, por ejemplo, en el género Haemulopsis. 

 

El árbol derivado de la inferencia bayesiana se empleó como base para llevar a 

cabo los diversos análisis de delimitación, representa gráficamente las relaciones 

evolutivas entre las especies, basándose en la probabilidad de que comparten un 

ancestro común (Maddison, 1997).  Cada unidad de taxonomía operativa molecular 

(MOTU, por sus siglas en inglés) resultantes se evaluó de manera independiente. 

 

Se identificaron seis posibles nuevas especies de Psenes sp LCT_1199, Umbrina 

sp_ Pe Mar _ F0460, Stellifer sp1 Pe Mar _ F0566, F0567 y Stellifer sp2 Pe Mar 

F0601, Myctophum sp Pe Mar F0149 y P. adspersus Pe Mar F0843, mediante el 

análisis taxonómico y molecular. El árbol filogenético basado en el método de unión 

de vecinos (Neighbor joining - NJ) reveló diferencias genéticas superficiales dentro 

de las especies y profundas entre las especies. Según Ratnasingham & Hebert 

(2013), el método BIN del BOLD utiliza un umbral de 2,2% de distancia genética 

para agrupar las secuencias en hipótesis de especie preliminares; sin embargo, 

este umbral no es aplicable a todas las especies y debe ser evaluado críticamente. 
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Figura 10. Árbol de interferencia bayesiana con MOTUS obtenidos por los análisis 

de delimitación de especies, en donde se aprecia la división de Haliocheres, 

Haemulopsis, Myctophum, Mugil y Selene.  
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Figura 11. Árbol de interferencia bayesiana con MOTUS obtenidos por los análisis 

de delimitación de especies, en donde se aprecia la agrupación de Scomberesox, 

Micropoginias, Seriola y Centropomus. 

 

Los análisis genéticos realizados a cinco individuos del clado de Abudefduf 

troschelii, pez marino conocido comúnmente como castañeta manchada, revelaron 

una alta homogeneidad genética intraespecífica y permitieron asignarlos a un solo 

MOTU mediante los métodos de delimitación de especies. Este pez se distribuye a 

lo largo de las costas rocosas del Pacífico oriental, desde el sur de California hasta 

el centro de Perú, y ocasionalmente se encuentra en zonas más al sur, como 

Pucusana (Chirichigno & Cornejo, 2001). Los resultados genéticos obtenidos en 

este estudio apoyan las clasificaciones taxonómicas tradicionales. Sin embargo, 

cabe señalar que el tamaño de la muestra podría ser insuficiente para representar 

la diversidad genética de esta especie, debido a su amplia distribución geográfica. 

Scomberesox saurus  
Micropogonias altipinnis 

Seriola peruana 

Centropomus robalito 
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El clado de Odontesthes regia, conocido como pejerrey, se caracterizó por una baja 

variabilidad genética a nivel intraespecífico. Los métodos de delimitación de 

especies identificaron un único MOTU, revelando una cohesión monofilética en la 

que la distancia intraespecífica fue de 0,83%. En una investigación previa realizada 

por Gonzales-Castro et al (2019), se encontraron distancias intraespecíficas 

oscilando entre 0,1 y 0,65% en especies del género Odontesthes del Océano 

Atlántico Suroeste (SWAO), cifra inferior a los resultados encontrados en esta tesis 

en la que se ha registrado que la diversidad haplotípica alcanzó un valor de 1, en 

consonancia con Deville (2016), quien informó valores de 0,985, y con Gonzáles-

Castro et al. (2019), cuyos valores oscilaron entre 0,2 y 0,83. Estos resultados 

sugieren una alta diversidad genética en el género Odontesthes, una característica 

que podría estar relacionada con su notable adaptabilidad a diversos entornos 

(Bernatchez, 2016).  Odontesthes regia tiende a habitar zonas arenosas cerca de 

la costa, en estuarios, playas y fondos fangosos. Su distribución abarca desde la 

costa norte del Pacífico peruano hasta la región de Aysén, en el sur de Chile 

(Crichingno et al., 2014); durante los episodios de El Niño, desaparece de las costas 

peruanas. Dada su importancia comercial en el Perú, con desembarques 

relativamente estables, se ha establecido una talla mínima de captura de 16 cm 

según el RM N°209-2001-PE del 2021. A pesar de la relevancia económica de las 

especies de Odontesthes en el ámbito marino, los estudios de taxonomía molecular 

en este grupo han sido limitados. 

 

Se analizaron 7 individuos de Merluccius gayi peruanus, merluza perteneciente a 

la Familia Merlucciidae. Todos los especímenes recolectados conformaron un único 

clado con una sólida robustez del 98% en el análisis de bootstrap. La distancia 

genética intraespecífica se calculó en un 0,005%, cifra que coincide con los 

resultados obtenidos en estudios previos, como el de Ordinola (2020) que encontró 

un valor de 0,001 en especímenes de merluza vinculados al ambiente del manglar.  

M. gayi se encuentra principalmente en la zona norte del Perú, desde Tumbes y 

Paita hasta Huarmey en dirección sur. Su distribución geográfica está influida por 

las variaciones climáticas. La especie desempeña un papel crucial en la comunidad 

de peces bentónicos demersales de la costa peruana debido a su alta abundancia 

y biomasa. Este pez depredador, que se alimenta de eufásidos y peces demersales, 

ostenta una relevancia ecológica destacada. Su importancia económica es 
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innegable, ya que sus masivas concentraciones de biomasa han permitido su 

explotación en las pesquerías peruanas durante varias décadas (Goicochea & 

Lleonart, 2008; Orrego & Mendo, 2012). 

 

Nexilosus latifrons, conocido como damisela, pertenece a la familia Pomacentridae, 

es un pez característico de las costas rocosas. Su distribución abarca el Pacífico 

sureste de Perú y el norte de Chile, incluyendo las Islas Galápagos. En este estudio, 

se logró capturar un solo individuo en la playa El Dorado en Chimbote, Ancash. La 

limitación de tener solo un ejemplar imposibilitó el cálculo de las distancias 

genéticas entre individuos.  N. latifrons es la única especie en su género, siendo 

clasificada en la familia Pomacentridae (Worms, 2022). Su relevancia ecológica es 

sustancial debido a su capacidad de alimentarse de algas, un comportamiento que 

contribuye al reclutamiento coralino. Esta función es vital para el desarrollo de 

corales y otros componentes del hábitat, y mantiene funciones ecológicas cruciales, 

como la estructura física tridimensional, la provisión de alimento y el reciclaje de 

nutrientes (Brandl et al., 2019; Cole et al., 2008). Su papel ecológico demuestra la 

importancia de especies aparentemente pequeñas en la salud y dinámica de los 

ecosistemas marinos. 

 

Leuroglossus stilbius, conocido como esperlan plateado, es un pez epipelágico a 

mesopelágico que habita en aguas profundas y sirve de alimento a diversos 

depredadores marinos. Se analizaron 4 ejemplares de esta especie, que formaron 

un clado monofilético con baja variación genética. Los métodos de delimitación de 

especies confirmaron un solo MOTU, coincidiendo con la identificación morfológica. 

 

Se analizaron 7 ejemplares de Acanthistius pictus, una especie de pez conocida 

como cherlo o chomelo, que se encuentra en arrecifes rocosos someros del 

Pacífico Oriental, desde el sur de Ecuador hasta el centro de Chile 

(https://fishbase.mnhn.fr/summary/Acanthistius-pictus.html). Usando el gen COI 

como marcador molecular, se estimó una distancia genética intraespecífica de 

0,096%, lo que indica una baja variación genética entre los individuos. Los 

ejemplares formaron un clado monofilético con alto soporte de bootstrap, lo que 

confirma la identificación morfológica y molecular de la especie. 
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El género Selene pertenece a la familia Carangidae, que incluye a los jureles, las 

palometas y los pámpanos; estos peces se caracterizan por tener cuerpos 

comprimidos lateralmente, aletas dorsales divididas y una línea lateral prominente 

y se distribuyen en las regiones tropicales y subtropicales de los océanos Atlántico, 

Pacífico e Índico (Froese & Pauly, 2023). En este caso se observó la diferenciación 

de dos especies Selene brevoortii y Selene peruviana, cada una agrupada en 

clados robustamente respaldados por altos índices de bootstrap (figura 12). Sin 

embargo, en el caso de S. peruviana, los métodos de soporte indican una 

identificación distinta a la establecida morfológicamente. Por ende, será necesario 

reevaluar la clave de identificación y llevar a cabo análisis moleculares adicionales 

para esclarecer este desacuerdo.  

 

La diversificación genética de los peces nb se ha estudiado mediante el análisis de 

marcadores moleculares, como el ADN mitocondrial y los microsatélites nucleares 

(Sánchez- Gonzales & Orrico, 2019). Además, se han identificado varias especies 

crípticas dentro del género, es decir, especies que son morfológicamente similares, 

pero genéticamente distintas. Estos hallazgos tienen implicaciones para la 

conservación y el manejo de los recursos pesqueros de los peces afectando a la 

diversidad, la productividad y la resiliencia de los ecosistemas marinos. 

 

Halichoeres dispilus (doncella, señorita, san Pedrano) es uno de los lábridos más 

comunes en el Pacífico Oriental Tropical, H. dispilus tiene un cuerpo relativamente 

delgado y son los únicos de este género que viven en la columna de agua y se 

alimentan principalmente de plancton (Allen & Robertson, 1994).  En el clado se 

puede observar que el individuo PeMar F0712, que fue colectado en Ancash, región 

Casma, sector Tortugas, presentó una distancia genética de 1,4% (figura 13 y 14), 

un valor bastante alto si se compara con lo reportado por Weaver & Rocha (2007), 

quienes trabajando con el gen citocromo oxidasa b encontraron distancias 

genéticas de 0,1%. Esta secuencia deberá ser re-analizada para descartar posibles 

errores de edición; adicionalmente se sugiere colectar un mayor número de 

individuos y realizar análisis más detallados de morfología, morfometría, genética 

entre otros, considerando que el género Halichoeres parece estar compuesto por 

al menos trece linajes (Wainwright et al., 2018). 
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Figura 12. Árbol de interferencia bayesiana con MOTUS obtenidos por los análisis 

de delimitación de especies, en donde se aprecia la división del género Selene. 
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*La escala muestra la distancia genética Kimura 2 parámetros expresados en porcentajes.  

 

Figura 13. Árbol filogenético neighbor joining usando la distancia genética Kimura 

2 parámetros de los especímenes del género Halichoeres. Los valores de bootstrap 

se indican, si son mayores del 50%. 

 

 

 

Figura 14. Árbol de Inferencia Bayesiana, se muestra el agrupamiento de MOTUs 

obtenidos por los análisis de delimitación de especies (Halichoeres). 
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Las especies Haemulopsis sp., Scomberesox sp., Umbrina sp., Micropogonias sp., 

Stellifer sp., Pseudupeneus sp., Mugil sp., Selene sp., Seriola sp., Centropomus 

sp., Polydactylus sp., Myctophum sp. y Psenes sp., formaron clados que 

presentaron los mayores conflictos. 

  

Se colectaron cuatro ejemplares de Haemulopsis, tres de H. axillaris y uno de H. 

nitidus, en las localidades de Tumbes (La Cruz) y Piura (La Islilla). Se realizó un 

análisis filogenético mediante neighbor joining y se aplicaron tres métodos de 

delimitación de especies: PTP, bPTP y GMYC.  Los resultados mostraron que los 

ejemplares de H. axillaris y H. nitidus forman dos clados bien diferenciados, con 

una distancia genética promedio de 1,4%, lo que apoya la validez de ambas 

especies. Sin embargo, dentro del clado de H. axillaris se observó una discrepancia 

entre la identificación morfológica y la molecular. Dos ejemplares (LCT1642 y 

LCT1306) fueron asignados a la misma especie por los tres métodos de 

delimitación, mientras que el tercer ejemplar (LCT1466) fue asignado a una especie 

diferente por los mismos métodos. Esta divergencia también se reflejó en el árbol 

filogenético, donde LCT1466 se separó del resto de H. axillaris (figura 15 y 16). 

 

Estos hallazgos sugieren que podría existir una variación intraespecífica o una 

especiación incipiente dentro de H. axillaris, o bien un error de secuenciamiento o 

identificación del ejemplar LCT1466. Se recomienda realizar más análisis con un 

mayor número de muestras y marcadores moleculares para resolver esta 

incertidumbre y determinar el grado de diversidad genética y taxonómica de 

Haemulopsis. 
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Figura 15. Árbol de interferencia bayesiana con MOTUS obtenidos por los análisis 

de delimitación de especies, en donde se aprecia la división de Haemulopsis. 

 

 

Figura 16. Árbol filogenético neighbor joining usando la distancia genética Kimura 

2 parámetros de los especímenes del género Haemulopsis. Los valores de 

bootstrap se indican si son mayores de 50%. La escala muestra la distancia 

genética Kimura 2 parámetros expresados en porcentaje. 
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Scomberesox son peces del orden Beloniformes que se caracterizan por su alta 

capacidad de migración, su vida epipelágica y su comportamiento gregario. Habitan 

en las aguas templadas de los océanos Atlántico, Indico y Pacífico, especialmente 

en el hemisferio sur, cerca del Ecuador y a lo largo de la costa sudamericana 

(Lovejoy et al., 2004). Su carne es muy valorada por su sabor y calidad. Por 

taxonomía clásica, se han reconocido dos especies dentro de este género: S. 

saurus y S. scombroides. Sin embargo, los análisis de bioinformática realizados 

sobre los ejemplares estudiados (figura 17 y 18) muestran que todos ellos 

pertenecen a una única especie. Esto podría deberse a un error en la clasificación 

taxonómica previa, o a que el marcador genético utilizado no es suficiente para 

diferenciar a las especies, lo que podría indicar un proceso de especiación 

incipiente. Se recomienda revisar los ejemplares colectados con más detalle para 

llegar a una conclusión más precisa. 

 

Figura 17. Árbol de interferencia bayesiana con MOTUS obtenidos por los análisis 

de delimitación de especies, en donde se aprecia la división de Scomberesox. 
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Figura 18. Árbol filogenético neighbor joining usando la distancia genética Kimura 

2 parámetros de los especímenes del género Scomberesox. Los valores de 

bootstrap se indican si son mayores de 50%. La escala muestra la distancia 

genética Kimura 2 parámetros expresados en porcentaje. 

 

Umbrina es un pez demersal que habita en fondos arenosos desde el Golfo de 

California hasta Perú, perteneciente al orden Perciformes y con preferencia por 

climas tropicales y templado cálidos (Froese & Pauly, 2023). Se analizaron seis 

ejemplares del género Umbrina, encontrando dos grupos bien diferenciados con un 

alto índice de bootstrap (100%). El grupo mayor está formado por individuos de la 

especie U. xanti, que mostraron poca variación genética entre ellos. El otro grupo 

lo constituye el individuo Pemar F0460, que se separó del resto con una distancia 

genética del 8% respecto a U. xanti. Este valor es elevado para considerarlo a nivel 

de especie, por lo que se realizaron análisis adicionales. Con la herramienta 

Identification System del BOLD, usando la base de datos pública para secuencias 

animales como referencia, se determinó que la especie más cercana a Pemar 

F0460 es U. roncador, con una similaridad en la secuencia del 87,95%. Asimismo, 



60 

el análisis morfológico lo situó dentro del género Umbrina, pero sin definir la 

especie. Estos resultados sugieren que Pemar F0460 podría ser una nueva especie 

(figura 19 y 20). 

 

Figura 19. Árbol filogenético neighbor joining usando la distancia genética Kimura 

2 parámetros de los especímenes del género Umbrina. Los valores de bootstrap se 

indican si son mayores de 50%. La escala muestra la distancia genética en 

porcentaje. 

 

 

 

 

 

 

Figura 20. Árbol de interferencia bayesiana con MOTUS obtenidos por los análisis 

de delimitación de especies, en donde se aprecia la división de Umbrina sp. 
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Micropogonias, perteneciente al orden Perciformes, exhibe un caso similar al de 

Halichoeres axiliares en las muestras que corresponden a Micropogonias. altipinnis. 

Esto se confirmó por la baja distancia genética entre los individuos. Sin embargo, 

la distancia entre Micropogonias sp. y M. altipinnis es del 3,0% (figura 21). Este 

valor excede la media informada por Ward et al. en 2005 y por Ribeiro et al. en 

2012, al compararlo con las distancias dentro de las especies. A pesar de esto, 

sigue estando dentro del límite superior del rango de distancia intraespecífica. 

Es importante destacar que M. altipinnis es la única especie de Micropogonias 

reportada para el Perú según Chirichigno y Cornejo en 2001. En contraste, las otras 

dos especies del Pacífico Sudeste presentan un amplio rango de distribución. En 

los análisis de GMYC, PTP y bPTP, todos los individuos se agrupan en un clado 

único, a excepción de la especie nominal, debido a las diferentes designaciones 

taxonómicas.  Con base en esto, se puede inferir que se trata de individuos de la 

misma especie con diferencias genéticas significativas, por lo que se debería 

diseñar nuevas claves de identificación taxonómica para confirmar 

morfológicamente la especie. 

En el caso de Stellifer sp., es importante considerar que la muestra PeMar_F601, 

que pertenece al mismo clado que Stellifer sp., podría representar una especie 

distinta a las dos muestras identificadas previamente como especies hermanas, 

PeMar_F0566 y PeMar_F0567. Esto se debe a que los análisis genéticos no 

respaldan la consistencia del MOTU en el caso de PeMar_F601, como se evidencia 

en la cladograma (figura 22). 

Por tanto, se hace necesario llevar a cabo una revisión exhaustiva y realizar un 

nuevo análisis de identificación para los individuos de esta especie. Sin embargo, 

es importante señalar que las claves taxonómicas disponibles para el género 

Stellifer presentan un alto grado de superposición en los caracteres morfológicos, 

lo que dificulta la correcta identificación y separación de especies basándose 

únicamente en datos morfológicos. Una vez más, esta herramienta genética 

demuestra su utilidad en la identificación de especies en situaciones en las que no 

es posible lograrlo mediante datos morfológicos. 



62 

 

Figura 21. Árbol filogenético neighbor joining usando la distancia genética Kimura 

2 parámetros de los especímenes del género Micropogonias. Los valores de 

bootstrap se indican si son mayores de 50%. La escala muestra la distancia 

genética Kimura 2 parámetros expresados en porcentaje. 

. 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 22. Árbol de interferencia bayesiana con MOTUS obtenidos por los análisis 

de delimitación de especies, en donde se aprecia la división de Stellifer. 
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Pseudupeneus es un género de peces marinos de la familia Mullidae, que se 

caracterizan por tener barbos hioides y habitar en aguas tropicales y templadas de 

todos los océanos principales. Sin embargo, la taxonomía de este grupo es 

compleja y confusa, debido a la escasez de estudios moleculares que 

complementen los análisis morfológicos. Se analizaron 4 ejemplares de 

Pseudupeneus, denominándose taxonómicamente como P. grandisquamis, los 

análisis filogenéticos muestran dos clados bien sustentados por un alto índice de 

bootstrap (100%). El clado mayor incluye las especies del género P. grandisquamis 

(LCT 1387, LCT 1386, PeMar F0459) coincidiendo con la identificación nominal; el 

segundo clado incluye solo al individuo PeMar F0609, que se separa de los demás 

con una distancia genética de 15%, valor elevado para considerarse a nivel de 

especie, por lo que se realizaron análisis adicionales. Con la herramienta 

Identification del BOLD, usando la base de datos pública para secuencias animales 

como referencia, se determinó que la especie más cercana a Pemar F0609 fue 

Polydactylus approximans, con una similaridad en la secuencia del 99,69%.  

Aunque inicialmente los 4 ejemplares fueron clasificados como P. grandisquamis, 

los análisis genéticos revelaron una separación significativa en la especie, 

indicando que el individuo PeMar F0609 es genéticamente diferente y está más 

cercanamente relacionado con Polydactylus approximans que con P. 

grandisquamis (figura 23). Este hallazgo resalta la importancia de combinar análisis 

morfológicos y moleculares para una identificación precisa y completa de las 

especies. 
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Figura 23. Árbol filogenético neighbor joining usando la distancia genética Kimura 

2 parámetros de los especímenes del género Pseudupeneus. Los valores de 

bootstrap se indican si son mayores de 50%. La escala muestra la distancia 

genética Kimura 2 parámetros expresados en porcentaje. 

 

Según el análisis filogenético, Mugil cephalus se compone de dos clados bien 

sustentados por un alto valor de bootstrap (100%) (figura 24). El clado 1 (PeMar 

F0051, F0049, F0053, F0050; F0052) y el clado 2 (LCT 438, 1041, 940) se 

corresponden con las localidades de colecta en el Pacífico Sudeste, donde se ha 

reportado la presencia de dos especies simpátricas de M. cephalus (Harrison et al., 

2007). Estos resultados confirman esta hipótesis y revelan que los mugilidos 

presentan una gran variabilidad y complejidad genética y morfológica, que dificulta 

su correcta delimitación y clasificación, y que permite la identificación de nuevas 

especies, como lo han demostrado varios estudios (Crosetti & Blaber, 2015; Neves 

et al., 2020;  Siccha-Ramírez et al., 2014;). 
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Figura 24.  Árbol filogenético neighbor joining usando la distancia genética Kimura 

2 parámetros de los especímenes del género Mugil. Los valores de bootstrap se 

indican si son mayores de 50%. La escala muestra la distancia genética Kimura 2 

parámetros expresados en porcentaje. 

En el género Selene se han identificado dos especies distintas: Selene brevorti y 

Selene peruviana, que forman un clado propio con un alto grado de apoyo 

filogenético (100% de bootstrap) (figura 25). Los análisis genéticos confirman las 

diferencias morfológicas entre ambas especies, que muestran una distancia 

genética de 6%. Dentro de Selene peruviana, se han detectado dos clados 

genéticos mediante el método de delimitación de especies, que corresponden a 

PeMar F0354, PeMar F0031, PeMar F0355 y PeMar F0027. Estos resultados 

sugieren que el género Selene presenta una diversidad genética y morfológica 

mayor de la esperada. 
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Figura 25. Árbol filogenético neighbor joining usando la distancia genética Kimura 

2 parámetros de los especímenes del género Selene. Los valores de bootstrap se 

indican si son mayores de 50%. La escala muestra la distancia genética Kimura 2 

parámetros expresados en porcentaje. 

En el género Seriola se identificaron dos especies distintas: Seriola rivoliana y S. 

peruviana, que forman clados propios con un alto grado de apoyo filogenético 

(100% de bootstrap) (figura 26). Los análisis genéticos confirman las diferencias 

morfológicas entre ambas especies, que muestran una distancia genética de 6%.  
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Figura 26. Árbol filogenético neighbor joining usando la distancia genética Kimura 

2 parámetros de los especímenes del género Seriola. Los valores de bootstrap se 

indican si son mayores de 50%. La escala muestra la distancia genética Kimura 2 

parámetros expresados en porcentaje. 

 

En el género Centropomus se identificaron por taxonomía dos especies distintas 

(figura 27) C. robalito y C. armatus peruviana, pero en los análisis genéticos se 

formó un solo clado con un alto grado de apoyo filogenético (100% de bootstrap) 

(figura 26). Los análisis genéticos confirman que estas dos especies, son una sola.  
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Figura 27. Árbol filogenético neighbor joining usando la distancia genética Kimura 

2 parámetros de los especímenes del género Centropomus. Los valores de 

bootstrap se indican si son mayores de 50%. La escala muestra la distancia 

genética Kimura 2 parámetros expresados en porcentaje. 

En el análisis de Polydactylus approximans, se observa que ciertos individuos (LCT 

1721 y 593) no se agruparon dentro del mismo clado, a pesar de exhibir una 

proximidad genética notablemente baja con el resto de la población, con una 

diferencia inferior al 0,1% (figura 28). Este fenómeno plantea interrogantes sobre la 

variabilidad en el tamaño de la secuencia genética analizada como posible 

explicación. 

Es importante destacar que estas observaciones no son aisladas y están alineadas 

con tendencias emergentes en la investigación taxonómica. Un reciente estudio de 

Girard et al. (2022) ha propuesto la polifiletismo de al menos un género dentro de 

Polydactylus, sugiriendo la necesidad urgente de una revisión filogenética de la 

familia Polynemidae basada en secuencias de ADN. Esta propuesta resalta la 

complejidad evolutiva de estas especies y subraya la importancia de profundizar en 

los análisis genéticos para obtener una comprensión más precisa de sus relaciones 

filogenéticas. 
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Ante esto, se plantea la necesidad de llevar a cabo un estudio más exhaustivo que 

permita esclarecer las relaciones evolutivas de Polydactylus approximans. Este 

análisis debería abordar de manera integral la variabilidad genética, considerando 

posibles variaciones en el tamaño de las secuencias, así como otros factores que 

podrían contribuir a la divergencia genética observada. Un enfoque riguroso y 

detallado en este sentido no solo contribuirá a la comprensión de la evolución de 

esta especie en particular, sino que también aportará valiosos datos para la revisión 

filogenética de la familia Polynemidae en su conjunto. 

. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 28. Árbol filogenético neighbor joining usando la distancia genética Kimura 

2 parámetros de los especímenes del género Polydactylus. Los valores de 

bootstrap se indican si son mayores de 50%. La escala muestra la distancia 

genética Kimura 2 parámetros expresados en porcentaje. 
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4.2. Evaluación de distancias genéticas y barcode gap. 
 

Para evaluar el barcoding gap, se calcula la diferencia entre las secuencias de ADN 

de las especies, que refleja la variación genética intra e interespecífica. Un 

marcador DNA barcode es una región del genoma que varía mucho entre especies, 

pero poco dentro de cada especie (Hebert et al., 2003a; Meyer & Paulay, 2005).  

En este estudio, se observó que 19 especies no presentan barcoding gap, porque 

las distancias genéticas se superponen entre ellas (figura 29). Esto puede deberse 

a una identificación morfológica deficiente o a que este marcador no es suficiente 

para diferenciar esas especies, y se requiere información adicional de otros 

aspectos como la distribución geográfica o la ecología para mejorar la identificación 

de individuos. La distribución geográfica puede proporcionar información sobre el 

rango de distribución de una especie y si se encuentra en un área donde se sabe 

que ocurren otras especies similares. La ecología puede proporcionar información 

sobre las preferencias de hábitat y los patrones de comportamiento de una especie, 

lo que puede ayudar a distinguirla de otras especies similares (Mittelbach et al., 

2017; Neves et al., 2020; Underwood et al., 2004). En general, la combinación de 

información genética, morfológica, geográfica y ecológica puede proporcionar una 

imagen más completa de la diversidad biológica y ayudar a mejorar la identificación 

de especies. 

En la figura 29 se muestra la comparación de pares de secuencias dentro de cada 

especie. Encontrándose que la distancia genética intraespecífica era menor al 1%, 

mientras que la distancia genética interespecífica rondaba el 20 a 30%, 

concordando con el criterio de un barcoding gap óptimo (Kim et al., 2014; Paz et 

al., 2011;), donde la distancia interespecífica debe ser al menos 10 veces mayor 

que la distancia intraespecífica, por lo que se confirma la utilidad del código de 

barras de ADN como una herramienta eficaz para la identificación precisa de 

especies de peces marinos. Esta validación respalda la relevancia y la aplicabilidad 

práctica de la técnica de código de barras de ADN en la gestión y conservación de 

la biodiversidad marina. 
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Figura 29. Distancia intraespecífica vs distancia al taxón más cercano y DNA 

barcoding gap de peces marinos de Perú. 

 

La figura 30 muestra la relación entre la distancia genética intraespecífica máxima 

y la distancia interespecífica mínima para cada espécimen. Estas distancias se 

calcularon con el programa MEGA 5.0.3. La distancia intraespecífica es la que 

existe dentro de una misma especie, mientras que la distancia interespecífica es la 

que existe entre diferentes especies. Se trazó una diagonal, llamada barrera DNA 

barcode, como referencia para comparar estas distancias. Los puntos sobre esta 

recta indican que hay una diferencia entre las distancias interespecíficas e 

intraespecíficas, lo que implicó  la existencia  del barcoding gap y la utilidad del uso 

del código de barras de ADN para dicha especie; mientas que los puntos  debajo 

de la diagonal implican la ausencia del barcoding gap y que no se puede aplicar el 

código de barras de ADN para dicha especie.  
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Figura 30. Relación entre la distancia genética intraespecifica máxima y la distancia 

interespecífica mínima para cada espécimen.  

 

4.3. Evaluación de métodos de delimitación de especies genéticas. 

Se compararon los resultados obtenidos con la taxonomía clásica basada en 

morfología (figura 31). La taxonomía clásica identificó 142 morfoespecies, mientras 

que los métodos moleculares basados en los códigos de barra coincidieron en 

delimitar 143 unidades taxonómicas operativas (MOTUs). Estos valores son 

similares a los reportados por otros estudios que utilizaron códigos de barra para 

analizar la diversidad de peces marinos (Chen et al., 2011; Ge et al., 2021; Pereira 

et a.,l 2011) y respaldan la utilidad de los códigos de barra para detectar diversidad 

oculta y proponer hipótesis de especie, lo que facilita el estudio y la conservación 

de la biodiversidad marina. 
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Figura 31. Comparación de número de OTUs identificadas por diferentes métodos 

de delimitación de especies y por taxonomía clásica. 

El estudio de la variabilidad genética en poblaciones de peces es un factor clave 

para la conservación y manejo de los recursos pesqueros.  La diversidad de genes 

que existen dentro de una especie o una población, permite a las poblaciones de 

peces adaptarse a los cambios ambientales y a las presiones selectivas, como la 

pesca, el cambio climático o la introducción de especies invasoras (Smith, 1994). 

Las poblaciones de peces se caracterizan por su movilidad, siendo fundamental 

para su viabilidad evolutiva. Sin embargo, la fragmentación artificial en estos 

entornos puede dificultar la conectividad genética y reducir el flujo génico entre 

poblaciones. Esta fragmentación afecta la variabilidad genética y la adaptabilidad 

biológica de las poblaciones de peces marinos, lo que puede tener implicaciones 

significativas en su capacidad de respuesta y supervivencia frente a cambios en su 

entorno. (Freeland, 2017). 

La variabilidad genética o diversidad genética puede estimarse mediante índices 

como: la diversidad de haplotipos (H), la diversidad de nucleótidos (π) (Librado & 

Rozaz, 2009). En la figura 34 se observa la relación entre el número de haplotipos 

encontrados por especie y el número de especímenes analizados.  

De las especies estudiadas, se seleccionaron 8 que tenían al menos 15 secuencias. 

Se encontró que 4 de ellas tuvieron una alta diversidad de haplotipos, lo que 

significa que la probabilidad de que dos haplotipos elegidos al azar de una 
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población sean distintos fue alta (valores entre 0,75 y 0,93). Tres especies tuvieron 

valores moderados de diversidad de haplotipos (valores entre 0,49 y 0,71), mientras 

que una especie (Engraulis ringens) presentó un valor bajo (0,26), el cual podría 

explicarse por varios factores, como la alta tasa de reproducción, la dispersión 

pasiva de las larvas, la selección natural y la pesca intensiva (Bouchon et al., 2010). 

Estos resultados son consistentes con los encontrados por Cueva (2021), quien 

utilizó marcadores de ADN mitocondrial para demostrar que E. ringens muestra los 

niveles más bajos de diversidad genética en relación con sus congéneres. Estos 

factores reducen la diversidad genética dentro y entre las poblaciones, lo que puede 

afectar la adaptabilidad y la resiliencia de la especie ante los cambios ambientales. 

Por el contrario, Anchoa nasus tiene una mayor diversidad haplotipica (0,93) 

posiblemente porque presenta una menor tasa de reproducción que E. ringens 

(Bouchon, 2007), lo que favorece la aparición y mantenimiento de variaciones 

genéticas. Asimismo, esta especie se encuentra en zonas más restringidas, cerca 

de la costa y con mayor heterogeneidad ambiental (Arellano & Swartzman, 2010), 

lo que propiciaría la adaptación local y la divergencia genética entre poblaciones.  

La variabilidad genética de las diferentes poblaciones de peces marinos 

comerciales es un tema de interés para la biología pesquera y la conservación. 

Presentar una alta variabilidad genética, tanto a nivel intraespecífico como 

interespecífico, sugiere una gran capacidad de respuesta a los cambios 

ambientales y una elevada potencialidad evolutiva, esto tiene implicaciones para su 

manejo y aprovechamiento pesquero, ya que permite identificar las unidades de 

gestión adecuadas y evaluar el impacto de la explotación sobre la diversidad 

genética de las especies. 
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Tabla 7. Parámetros genéticos poblaciones basado en código de barras para 8 

especies de peces marinos. (N: Cantidad de secuencias; H: Número de haplotipos; 

HD: Diversidad haplotípica; π: diversidad nucleotídica; D de Tajima). (En paréntesis 

el valor de significancia de la prueba). 

Especie N H HD π Tajima’s D 

Anchoa nasus 17 13 0,93 0,0043 -2,41 (0,016) 

Cheilodactylus 

variegatus 
16 9 0,77 0,0025 -2,73 (0,006) 

Cynoscion analis 18 6 0,49 0,0014 -1,98 (0,048) 

Engraulis ringens 15 3 0,26 0,0004 -2,11 (0,034) 

Isacia conceptionis  19 9 0,68 0,0021 -2,2 (0,028) 

Labrisomus philippii  19 7 0,75 0,0018 -1,58 (0,113) 

Paralabrax humeralis 17 6 0,71 0,0015 -2,55 (0,011) 

Sciaena deliciosa 17 12 0,89 0,0026 -1,8 (0,072) 

 

La tabla 7 muestra los valores de Tajim’s D, en la que se han evaluado la selección 

genética, de ocho especies de peces. Los valores negativos indican un exceso de 

polimorfismos en relación con la expectativa, indicando que hay más variación 

genética de lo que se esperaría en las poblaciones de los peces evaluados, esto 

puede deberse a selección positiva reciente, expansión poblacional o estructura de 

población subdividida (Hartl & Clark, 1997). La diversidad nucleotídica sigue el 

mismo patrón, siendo Anchoa nasus la especie con mayor valor (0,0043) y 

Engraulis ringens la de menor valor (0,0004).  El análisis de los valores de D Tajima, 

en las pesquerías puede ayudar a identificar los efectos de la explotación, la 

fragmentación del habitad, la migración y la adaptación local sobre la variabilidad 

genética de las especies pesqueras. 

Las redes de haplotipos elaboradas, respaldan la idea de una expansión 

poblacional con un haplotipo dominante en la mayoría de casos, salvo en 

Labrisomus philippii, el cual tiene dos haplotipos principales (figura 32).  El análisis 



76 

de la variedad génica considera todos los niveles generados. Por lo tanto, se 

requiere una mayor cantidad de muestras de diferentes ubicaciones geográficas 

para determinar si las especies representan complejos de especies. Esto es 

especialmente importante en el Sistema de la Corriente de Humbolt, que tiene una 

alta riqueza y endemismo. 

La construcción de una red de haplotipos a partir de secuencias de gen COI permite 

analizar la diversidad genética y las relaciones evolutivas entre poblaciones, 

brindando información valiosa sobre patrones de migración, históricos 

demográficos y estructura poblacional. Esta herramienta resulta útil para 

comprender la dinámica poblacional y la historia evolutiva de los peces, aspectos 

clave para la conservación y la gestión sostenible de estos ecosistemas acuáticos.  

La variación genética puede proporcionar información valiosa sobre la historia 

evolutiva de las especies de peces en la región, lo que es crucial para la toma de 

decisiones en la gestión de los recursos pesqueros. En un contexto de creciente 

presión sobre los ecosistemas acuáticos, la comprensión de la variabilidad genética 

se convierte en un pilar para garantizar la sostenibilidad de la pesca en el Perú y la 

conservación de su diversidad biológica (FAO, 1996). 
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Figura 32. Redes de haplotipos. Cada circulo representa un haplotipo observado, 

el tamaño del circulo es proporcional a la frecuencia de haplotipo. 
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V. CONCLUSIONES 
 

5.1. Se encontró una alta correspondencia al comparar los resultados con el método 

taxonómico tradicional basado en características morfológicas y la identificación 

molecular. La efectividad y fiabilidad del código de barras de ADN para la 

identificación de especies se confirmó, abarcando 142 morfoespecies en 144 

géneros, 55 familias y 29 órdenes de la clase Actinopterygii. Cada especie se 

asoció con un código de barras de ADN. Estos resultados ayudaron a incrementar 

y mejorar la colección de muestras de especímenes en la colección científica, la 

colección de tejidos y de ADN; además de mejorar los protocolos de colecta. 

 5.2. Se identificaron posibles nuevas especies que no habían sido previamente 

reconocidas por el método taxonómico convencional. Estas potenciales nuevas 

especies incluyen a Psenes sp. (LCT 1199), Umbrina sp. (Pe Mar F0460), Stellifer 

sp. (Pe Mar F0566, F0567 y F0601), Myctophum sp. (Pe Mar F0149) y P. adspersus 

(Pe Mar F843). Estos hallazgos representan una valiosa contribución al 

conocimiento de la biodiversidad marina en el litoral peruano. 

5.3. La detección de estas posibles nuevas especies resalta la importancia de 

aplicar técnicas como el código de barras de ADN en la identificación de peces 

marinos, permitiendo descubrir peces que podrían pasar inadvertidos para los 

métodos tradicionales de taxonomía. Además, subraya la necesidad de llevar a 

cabo investigaciones adicionales y un análisis taxonómico más detenido para 

validar y describir formalmente estas posibles nuevas especies, así como 

comprender su ecología, distribución y las posibles implicaciones para la 

biodiversidad marina y su conservación. 

5.4. Los resultados de análisis de las distancias genéticas intra e interespecíficas 

de especies de peces marinos mediante el marcador COI, revelaron dos patrones 

distintos: uno con una superposición en las distancias genéticas entre especies y 

otro con una clara diferencia entre la variabilidad genética intra e interespecífica.  

Se destacó el caso de Engraulis ringens, que mostró la menor diversidad de 

haplotipos, sugiriendo un posible efecto negativo de factores biológicos, ecológicos 

y antropogénicos sobre su variabilidad genética. Por otro lado, Anchoa nasus 

presentó una mayor diversidad de haplotipos en comparación con otras especies 
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estudiadas, posiblemente atribuible a su menor tasa reproductiva y a la mayor 

heterogeneidad ambiental que enfrenta. Ambos hallazgos corroboran la utilidad del 

código de barras de ADN en la diferenciación e identificación de especies marinas, 

y resaltan la importancia de considerar otros aspectos complementarios como la 

distribución geográfica y la ecología, especialmente para aquellas especies que no 

presentan una diferenciación genética definida. 

5.5. El uso de códigos de barras de ADN y el análisis de la variabilidad genética 

permiten una identificación precisa de las especies marinas, contribuyendo así a 

una gestión pesquera efectiva y sostenible en el Perú. Estas herramientas facilitan 

la toma de decisiones basada en evidencia y ayudan a abordar los desafíos críticos 

que enfrentan la biodiversidad y las pesquerías en el país.  No obstante, es 

importante mencionar algunas limitaciones de este estudio, como la 

representatividad limitada en ciertas zonas o grupos taxonómicos, así como la 

dificultad para acceder a datos de referencia para algunas especies en las bases 

de datos internacionales.  

5.6. Este estudio representa una contribución significativa al conocimiento de la 

riqueza de especies de la ictiofauna del mar peruano y contribuye de manera 

significativa a la campaña FISH-BOL al proporcionar secuencias de códigos de 

barras para facilitar la identificación de especies, tanto para expertos como para no 

expertos, y ponerlas a disposición para diversas aplicaciones. 
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VI. RECOMENDACIONES 
 

6.1. Es conveniente dirigir mayores esfuerzos en estudios que apunten a la 

descripción de las posibles nuevas especies identificadas mediante el análisis 

filogenético del gen COI (Psenes sp LCT 1199; Umbrina sp Pe Mar F0460; Stellifer 

sp1 Pe Mar F0566, F0567 y Stellifer sp1 F0601; Myctophum sp Pe Mar F0149 y P. 

adspersus Pe Mar F0834). Estas especies presentan divergencias genéticas 

significativas con respecto a las especies conocidas, y podrían tener rasgos 

morfológicos, ecológicos o biogeográficos distintivos que merecen atención. 

6.2. Se sugiere realizar un esfuerzo de muestreo para obtener más ejemplares de 

cada especie, lo que ayudará a aumentar la cobertura de la biblioteca elaborada. 

De esta manera, se aseguraría obtener la variabilidad de las distancias 

intraespecíficas, lo que mejoraría la estimación de la brecha del código de barras.  

6.3. Se recomienda realizar nuevos análisis moleculares haciendo uso de más 

regiones genéticas e incluyendo genes nucleares específicos, así como el uso de 

métodos analíticos adicionales que permitan detectar y cuantificar los eventos de 

hibridación e introgresión entre las especies. 

6.4. Se recomienda ampliar el muestreo y el análisis molecular a otras especies y 

regiones del Perú, estableciendo colaboraciones con investigadores y entidades 

para producir y difundir información sobre el código de barras de ADN. De esta 

manera, se avanzará hacia la creación de una biblioteca completa para los peces 

marinos del Perú, apoyando así el conocimiento y la gestión sostenible de este 

importante recurso natural. 
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