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RESUMEN
Zavalaga F, Sotil G, Pastor R. 2017. Integración de los análisis morfométrico, merístico y de código de barras de 
ADN en especies bentodemersales de aguas peruanas. Otoño 2014 (Parte I). Bol Inst Mar Perú. Vol. 32(2): 214-259.- 
En el otoño del 2014, durante el crucero de evaluación de la población de merluza y otros demersales a 
bordo del BIC Humboldt, se registraron 9 familias y 12 especies: Cephalurus cephalus (Gilbert, 1892) “tiburón 
renacuajo”; Coelorinchus canus (Garman, 1899) “pez ratón”; Physiculus nematopus Gilbert, 1890 “carbonero de 
fango”; Merluccius gayi (Guichenot, 1848) “merluza”; Cherublemma emmelas (Gilbert, 1890) “congrio negro”; 
Pontinus sierra (Gilbert, 1890) “pez diablico”; Prionotus stephanophrys Lockington, 1881 “falso volador”; 
Citharichthys platophrys Gilbert, 1891 “lenguado plato”; Hippoglossina macrops Steindachner, 1876 “lenguado 
de ojo grande”; Hippoglossina tetrophthalma (Gilbert, 1890) “lenguado de 4 ocelos”; Engyophrys sanctilaurentii 
Jordan y Bollman, 1890 “lenguado de cola manchada” y Monolene maculipinna Garman, 1899 “lenguado de 
aguas profundas”. Se realizaron los análisis morfométrico, merístico y molecular, sirviendo el último para 
generar sus respectivos códigos de barras de ADN. Los ejemplares identificados morfológicamente como H. 
macrops, C. cephalus, C. emmelas, C. canus y P. sierra no pudieron ser corroborados molecularmente debido a la 
falta de registros en las bases de datos de nucleótidos. Las secuencias de ADN obtenidas fueron incorporadas 
a la base BOLD, siendo los primeros registros para estas especies. No se encontraron diferencias entre las 
muestras de M. gayi de Perú respecto a M. gayi reportada en Ecuador, ni M. gayi gayi de Chile, por lo que 
resulta importante realizar nuevos análisis en base a otros marcadores. Por otro lado, algunos ejemplares 
identificados preliminarmente como Physiculus talarae también presentaron características de P. rastrelliger y 
P. nematopus, de acuerdo al análisis morfológico realizado en laboratorio. El análisis molecular determinó que 
estos ejemplares corresponden a P. nematopus. Esto demuestra que los análisis de los caracteres morfológicos 
y moleculares constituyen herramientas que se complementan en las investigaciones, contribuyendo en la 
validación de la identificación, distribución y propagación de las especies en el subsistema bentodemersal.
Palabras clave: Análisis morfométrico, merístico, código de barras, ADN, bentodemersales, Perú

ABSTRACT
Zavalaga F, Sotil G, Pastor R. 2017. Integration of morphometric, meristic analysis and DNA barcoding in 
benthodemersal species of Peruvian waters. Autumn 2014 (Part I). Bol Inst Mar Peru. Vol. 32(2): 214-259.- In autumn 
of 2014, during the evaluation cruise of the hake and other demersal population on board the BIC Humboldt, 
9 families and 12 species were recorded: Cephalurus cephalus (Gilbert, 1892) “tadpole shark”; Coelorinchus 
canus (Garman, 1899) “mouse fish”; Physiculus nematopus Gilbert, 1890 “coal of mud”; Merluccius gayi 
(Guichenot, 1848) “hake”; Cherublemma emmelas (Gilbert, 1890) “black conger”; Pontinus sierra (Gilbert, 1890) 
“diabolical fish”; Prionotus stephanophrys Lockington, 1881 “false flyer”; Citharichthys platophrys Gilbert, 1891 
“plate sole”; Hippoglossina macrops Steindachner, 1876 “bigeye flounder”; Hippoglossina tetrophthalma (Gilbert, 
1890) “Fourspot flounder”; Engyophrys sanctilaurentii Jordan and Bollman, 1890 “Speckled-tail flounder” 
and Monolene maculipinna Garman, 1899 “Pacific deepwater flounder”. The morphometric, meristic and 
molecular analyzes were performed, the latter being used to generate their respective DNA barcodes. The 
specimens identified morphologically as H. macrops, C. cephalus, C. emmelas, C. canus and P. sierra could not 
be corroborated molecularly due to the lack of records in the nucleotide databases. The DNA sequences 
obtained were incorporated into the BOLD database, being the first records for these species. No differences 
were found between the samples of M. gayi from Peru with respect to M. gayi reported in Ecuador, nor M. 
gayi gayi from Chile, so it is important to perform new analyzes based on other markers. On the other hand, 
some specimens previously identified as Physiculus talarae also showed characteristics of P. rastrelliger and 
P. nematopus, according to the morphological analysis carried out in the laboratory. The molecular analysis 
determined that these specimens correspond to P. nematopus. This shows that the analysis of morphological 
and molecular characters constitutes complementary tools in the investigations, contributing in the validation 
of the identification, distribution and propagation of the species in the benthodemersal subsystem.
Keywords: Morphometric, meristic, barcode, DNA, benthodemersal analysis, Peru
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1. INTRODUCCIÓN

El Perú es reconocido a nivel mundial por presentar 
alta diversidad biológica y probablemente la 
mayor complejidad ecológica y biogeográfica. Esta 
biodiversidad constituye un invalorable patrimonio 
de cuya conservación somos responsables (Álamo y 
Valdivieso 1997) y es el resultado de miles de millones 
de años de evolución. La diversidad biológica es el 
término que se le da a la variedad de la vida sobre la 
tierra y posee valor económico, social y cultural para la 
humanidad (Chapin et al. 2000) y según el CDB (1992) 
abarca la diversidad dentro de cada especie (diversidad 
genética) entre las especies (diversidad de especies) y 
de los ecosistemas (diversidad de ecosistemas).

Los sistemas marinos representan un gran potencial de 
recursos biológicos, no sólo por proveernos alimento, 
medicinas y productos industrializados, sino también 
porque nos brindan valiosos servicios ambientales 
asociados a la diversidad biológica, como el de ser 
sumidero de CO2, regular procesos atmosféricos, 
proteger los ambientes costeros, ser fuente de 
recreación, entre otros (Halpern et al. 2012). Es por 
estas razones que se debe conocer su biodiversidad, 
conservarla y hacer uso sostenible de sus recursos.

Las características morfométricas y merísticas han 
sido usadas comúnmente para conocer la identidad 
taxonómica de una especie (Kumar et al. 2008). 
Sin embargo, muchas veces este análisis resulta 
insuficiente para lograr una identificación certera, 
por ejemplo, cuando los organismos presentan alta 
plasticidad fenotípica ocasionada muchas veces por el 
factor ambiental o en etapas tempranas de desarrollo 
(huevos y larvas).

Las técnicas moleculares aplicadas a estudios de 
sistemática molecular resultan de gran utilidad, 
ya que a partir de pequeñas cantidades de tejido 
es posible obtener información de la diversidad 
genética de las especies. Dentro de estos métodos, el 
desarrollo del código de barras de ADN resulta ser 
una herramienta emergente que complementa a la 
taxonomía tradicional, además de servir de manera 
efectiva e innovadora en el análisis, evaluación y 
conservación de la biodiversidad marina (Trivedi et 
al. 2015), ya que busca de manera rápida realizar la 
identificación molecular de especies a partir de una 
secuencia corta de ADN, en concordancia con la 
identificación taxonómica tradicional.

El código de barras de ADN se basa en el análisis de 
una porción corta, aproximadamente 648 pb (pares de 
bases) de la región parcial (5’) del gen mitocondrial 
citocromo oxidasa subunidad I (Hebert et al. 2003). 
Esta secuencia es obtenida mediante la amplificación 
del ADN por la técnica de la reacción en cadena de 

la polimerasa (PCR), el secuenciamiento del producto 
amplificado y su comparación con bases de datos 
públicas de nucleótidos. El BOLD Systems (Barcode 
Of Life Database) es una base de datos accesible que 
ayuda en la gestión, análisis, difusión y búsqueda de 
códigos de barras de ADN (Zhang y hanner 2011).

En este trabajo se presentan los primeros resultados 
obtenidos del análisis e identificación morfológica y 
molecular de ejemplares del subsistema bentodemersal 
recolectados durante el crucero de evaluación de la 
población de merluza y otros demersales en el otoño 
2014. De esta forma, se busca contar con una base de 
datos de los recursos genéticos hidrobiológicos del 
país, de especímenes almacenados en la Colección 
Científica del IMARPE y registrados a través de 
un código de barras de ADN, contribuyendo al 
conocimiento de la biodiversidad marina.

2. MATERIAL Y MÉTODOS

Área de estudio.- El material para este trabajo provino 
de la zona comprendida desde la frontera norte del 
dominio marítimo peruano (3°23’S) hasta Huarmey 
(10°00’S), que es el área de distribución de la merluza 
Merluccius gayi (Guichenot, 1848) sobre la plataforma y 
borde superior del talud continental (Fig. 1). El área de 
estudio se subdividió en función al grado latitudinal, 
delimitando 7 subáreas (A, B, C, D, E, F y G) y 4 estratos 
de profundidad (I, II, III y IV) los que fluctuaron, en 
general, entre 40 y más de 400 metros.

El material fue obtenido de las capturas realizadas 
durante el crucero de evaluación poblacional de 
merluza y otros recursos demersales en el otoño del 
2014 a bordo del BIC Humboldt. Estuvo constituido 
por 50 ejemplares pertenecientes a 9 familias y 12 
especies (Tabla 1).

El arte utilizado fue la red científica demersal OTB-
2 código ISSCFG 03.1.2 (Okonski y Martini 1987, 
Prado y Dremiere 1988, Nedeléc y Prado 1999) 
modelo Granton de dos tapas (superior e inferior) 
(Fig. 2). El diseño de muestreo se basó en el método 
de “área barrida”. El trabajo se efectuó durante 23 días 
entre las 06:00 y 18:00 horas, realizando 112 lances 
de pesca, con duración promedio de 30 minutos de 
arrastre efectivo y velocidad media de 3 nudos.

Los ejemplares fueron identificados mediante la Clave 
de peces marinos del Perú (Chirichigno y Vélez 1998) y 
la Guía FAO para la Identificación de Especies para los 
Fines de la Pesca en el Pacífico Centro Oriental (Fischer 
1995). Además, se desarrolló un registro fotográfico de 
todos los especímenes y muestras recolectadas para 
incorporarlos en el presente trabajo y como parte de la 
propuesta de guía para el reconocimiento en campo de 
peces capturados en la pesquería de arrastre.
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Los especímenes recolectados se etiquetaron 
(códigos de muestra) y almacenaron en frío 
(congelados) en bolsas de polietileno hasta su 
traslado al laboratorio de investigaciones en 
biodiversidad. Posteriormente, los especímenes 
fueron fijados en formaldehido al 10%, enjuagado 
con agua y preservados en etanol al 75% para su 
ulterior análisis (Tabla 1).

De los especímenes en fresco se obtuvieron, por 
duplicado, muestras de tejido muscular de la zona 
dorsal. Las muestras fueron colocadas en crioviales 
de 1,5 mL conteniendo 1 mL de etanol al 96%, 
rotuladas con un código, almacenadas en frío y 
transportadas al Laboratorio de Genética, para su 
análisis posterior.

Figura 1.- Área de estudio con subáreas y estratos de profundidad. Los lances de pesca (círculos grises) 
indican obtención de muestras para estudio taxonómico y los círculos negros para estudio de ADN

Figura 2.- Plano de la red de arrastre de fondo Granton 342/140
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Caracteres morfométricos Abreviatura Caracteres morfométricos Abreviatura

Longitud total LT Longitud del hocico Lh 
Longitud estándar LS Anchura de la boca AB
Longitud de la cabeza LC Longitud a la 1a aleta dorsal L1aD 
Altura o ancho del cuerpo AC Longitud a la 2a aleta dorsal L2aD 
Longitud de la aleta pectoral LaP Espacio interdorsal EiD 
Longitud de la aleta pélvica LaPe Espacio entre la aleta pectoral y pélvica EaPPe
Longitud de la maxila LM Longitud de la 1a espina dorsal  L1eD
Diámetro mayor del ojo DO Longitud postorbital de la cabeza LpoC
Diámetro menor del ojo dO Longitud del hocico al margen postorbital Lhpo
Longitud prepectoral LpP Longitud del hocico al preopérculo LhpO
Longitud preorbital Lpo 

Zavalaga, Sotil, Pastor Análisis morfométrico, merístico, código de barras ADN, bentodemersales, otoño 2014 (I) Perú

Tabla 1.- Listado de especies, número de especímenes y muestras de tejido colectadas para el análisis e 
identificación morfológica y molecular

Tabla 2.- Caracteres morfométricos utilizados en identificación de los especímenes

Tabla 3.- Recuentos merísticos utilizados en la identificación 
de los especímenes

14/05/2014 Merluza Merluccius gayi 6 BG - 1, BG - 2, BG - 3, BG - 4, BG - 5, BG - 6

23/05/2014 Falso volador Prionotus stephanophrys 6 BG -7, BG -8, BG -9, BG -10, BG -11, BG -12

25/05/2014 Tiburón renacuajo Cephalurus cephalus  6 BG -19, BG -20, BG -21, BG -22, BG -23, BG -24

25/05/2014 Congrio negro Cherublemma emmelas 6 BG -13, BG -14, BG -15, BG -16, BG -17, BG -18

31/05/2014 Lenguado de ojo grande Hippoglossina macrops 6 BG -25, BG -26, BG -27, BG -28, BG -29, BG -30

31/05/2014 Pez ratón Coelorinchus canus 1 BG -31

31/05/2014 Pez diablico Pontinus sierra 1 BG -32

31/05/2014 Pescadilla con barbo I Physiculus talarae 8 BG -33, BG -34, BG -35, BG -36, BG -37, BG -38, BG -39, BG -40

01/06/2014 Lenguado de cuatro ocelos Hippoglossina tetrophthalma 1 HP -27

01/06/2014 Lenguado de aguas profundas Monolene maculipinna 6 HP -21, HP -22, HP -23, HP -24, HP -25, HP -26

02/06/2014 Lenguado I Citharichthys platophrys 1 HP -68

02/06/2014 Lenguado I Citharichthys platophrys 1 HP -72

02/06/2014 Lenguado de cola manchada Engyophrys sanctilaurentii 1 HP -67

Códigos de muestra

(*): Identificación realizada en campo

Fecha de
colecta Nombre común Nombre científico (*) Número de

individuos

Análisis morfométrico y merístico

En general, se utilizaron 34 caracteres mencionados 
en Chirichigno y Vélez (1998): 21 morfométricos y 13 
merísticos (Tablas 2, 3). Los peces fueron medidos del 
lado izquierdo utilizando una regla metálica de 300 mm 
y un vernier de 150 mm (precisión de 0,01 mm). Las 
proporciones se obtuvieron con la ayuda de un compás 
de dos puntas de 6’’. Los recuentos y observaciones de 
los caracteres diagnósticos (tipo de escamas y conteo 
de branquiespinas) se hicieron con la ayuda de azul de 
metileno como colorante, estereoscopio, placas petri y 
pinzas de punta fina y curva. Los datos fueron expresados 
en milímetros, proporciones y porcentajes. Todos los 
ejemplares fueron medidos y se utilizaron especímenes 
de referencia de la colección científica del IMARPE.

Los caracteres morfométricos y merísticos utilizados 
en cada familia son los siguientes:

Familia Pentanchidae
Se consideraron 9 variables morfométricas: longitud 
total, longitud prepectoral, longitud preorbital, longitud 

del hocico, anchura de la boca, longitud a la 1a aleta 
dorsal, longitud a la 2a aleta dorsal, espacio interdorsal 
y espacio entre la aleta pectoral y aleta pélvica (Fig. 
3). También se tuvo en cuenta el número de aberturas 
branquiales y su longitud.

Recuentos merísticos Abreviatura
N° de radios en la aleta dorsal 
N° de radios de la aleta anal 
N° de radios de la 1a aleta dorsal   
N° de radios de la 2a aleta dorsal  
N° de branquiespinas en rama superior
N° de branquiespinas en el centro
N° de branquiespinas en rama inferior 
N° de escamas en la línea lateral 
N° de radios de la aleta pectoral
N° de radios de la aleta pélvica
N° de radios de la aleta caudal
N° de radios libres de la aleta pectoral  
N° de radios branquiostegales

N°RaD 
N°RaA

N°R1aD
N°R2aD

N°BrS
N°BC
N°BrI

N°ELL
N°RaP
N°RaPe
N°RaC
N°RlaP
N°RB
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Familia Macrouridae

Se midieron 4 variables morfométricas: longitud total, 
longitud de la cabeza, longitud del hocico y longitud 
a la 1a aleta dorsal (Fig. 4) y 6 variables merísticas: 
número de radios en la 1a aleta dorsal (N°R1aD), 
número de radios de la aleta anal (N°RaA), número de 
branquiespinas en la rama superior (N°BrS) e inferior 
(N°BrI) del primer arco branquial, número de radios 
de la aleta pélvica (N°RaPe) y número de radios 
branquiostegales (N°RB). También se consideró la 
proporción del hocico en la cabeza.

Familia Moridae

Se trabajó con 7 variables morfométricas: longitud 
total, longitud estándar, longitud de la cabeza, 
longitud de la aleta pectoral, longitud de la aleta 
pélvica, longitud del hocico, diámetro del ojo (Fig. 
5) y 3 caracteres merísticos: número de radios de la 
aleta pectoral (N°RaP), número de branquiespinas de 
la rama superior (N°BrS) e inferior (N°BrI) del primer 
arco branquial. También se consideró la proporción 
de la longitud de la cabeza en la longitud estándar, 
el diámetro o longitud del ojo en la longitud de la 
cabeza y la longitud de la aleta pélvica en la longitud 
estándar.

Familia Merlucciidae

Se midieron 6 variables morfométricas: longitud 
total (LT), longitud estándar (LS), longitud de la 
cabeza (LC), longitud a la 1a aleta dorsal (L1aD), 
longitud a la 2a aleta dorsal (L2aD), longitud de la 
aleta pectoral (LaP) (Fig. 6) y 4 caracteres merísticos: 
número de radios en la 1a aleta dorsal (N°R1aD) 
y en la 2a aleta dorsal (N°R2aD), número de 
branquiespinas a nivel de la rama superior (N°BrS) 
y a nivel de la rama inferior (N°BrI) del primer arco 
branquial. Además, se consideró la proporción de 
la longitud de la cabeza en la longitud estándar, 
el diámetro o longitud del ojo en la longitud de la 
cabeza y la longitud de la aleta pélvica en la longitud 
estándar.

Figura 3.- Tiburón renacuajo. Caracteres morfométricos considerados en la identificación: Longitud total (LT), longitud 
prepectoral (LpP), longitud preorbital (Lpo), longitud del hocico (Lh), anchura de boca (AB), longitud a la 1a aleta dorsal (L1aD), 

longitud a la 2a aleta dorsal (L2aD), espacio interdorsal (EiD), espacio entre aleta pectoral y aleta pélvica (EaPPe)

Figura 4.- Pez ratón. Caracteres morfométricos considerados en 
la identificación: Longitud total (LT), longitud de la cabeza (LC), 

longitud a la 1a aleta dorsal (L1aD), longitud del hocico (Lh)

Figura 5.- Carbonero de fango. Caracteres morfométricos 
considerados en la identificación: Longitud total (LT), longitud 
estándar (LS), longitud de la cabeza (LC), longitud a la 1a aleta 

dorsal (L1aD), longitud del hocico (Lh), longitud de la aleta 
pectoral (LaPe)

Figura 6.- Merluza. Caracteres morfométricos considerados en la 
identificación: Longitud total (LT), longitud estándar (LS), longitud 
de la cabeza (LC), longitud a la 1a aleta dorsal (L1aD), longitud a la 

aleta 2a aleta dorsal (L2aD), longitud de la aleta pectoral (LaP)
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Familia Ophidiidae

Se tomó en cuenta 5 variables morfométricas: longitud 
total, longitud de la cabeza, longitud postorbital, 
longitud del hocico al margen postorbital, longitud 
del hocico al preopérculo (Fig. 7) y 1 carácter merístico: 
número de radios en la aleta dorsal (N°RaD). También 
se consideró la proporción de la longitud postorbital 
con la longitud del hocico al margen postorbital.

Familia Scorpaenidae

Se tomó en cuenta 6 caracteres morfométricos: 
longitud total, longitud estándar, longitud de la 
cabeza, longitud del hocico, longitud a la 1a aleta 
dorsal, diámetro mayor del ojo (Fig. 8) y 7 caracteres 
merísticos: radios de la 1a aleta dorsal (N°R1aD) y la 
2a aleta dorsal (N°R2aD); número de branquiespinas 
en la rama superior (N°BrS), centro (N°BC) y rama 
inferior (N°BrI) del primer arco branquial; número 
de radios de la aleta pectoral (N°RaP) y número de 
escamas en la línea lateral (N°ELL).

Familia Triglidae

Se midieron 5 variables morfométricas: longitud total, 
longitud estándar, longitud de la cabeza, longitud de 
la aleta pectoral, longitud de la 1a espina dorsal (Fig. 
9) y 2 caracteres merísticos: número de escamas sobre 
la línea lateral (N°ELL) y número de radios libres de 
la aleta pectoral (N°RlaP). Asimismo, se consideraron 
las proporciones: longitud de la aleta pectoral en 
longitud estándar y longitud de la 1a espina dorsal en 
longitud estándar.

Familias Paralichthyidae y Bothidae

Para estas familias se tuvo en cuenta 8 variables 
morfométricas: longitud total, longitud estándar, 
longitud de la cabeza, ancho o altura del cuerpo, 
longitud de la aleta pectoral, longitud de la maxila, 
diámetro mayor del ojo, diámetro menor del ojo (Fig. 
10) y 4 caracteres merísticos: número de radios de la 
aleta dorsal (N°RaD) y aleta anal (N°RaA), número de 
branquiespinas en la rama superior (N°BrS) y en la 
rama inferior (N°BrI) del primer arco branquial.

Análisis molecular

Extracción y amplificación de ADN

Las extracciones de ADN genómico se efectuaron 
utilizando los kits de QIAGEN y ROCHE®. 
Todas las extracciones fueron cuantificadas en un 
espectrofotómetro DeNovix considerando como 
condiciones adecuadas que las muestras presentaran 
índices de absorbancia 260/280 y 260/230 con valores 
entre 1,8 y 2,0. Las muestras fueron concentradas con 
calor hasta alcanzar mínimas concentraciones de 50 ng/
µL y almacenadas a -20 °C hasta su amplificación.

Zavalaga, Sotil, Pastor Análisis morfométrico, merístico, código de barras ADN, bentodemersales, otoño 2014 (I) Perú

Figura 7.- Congrio negro. Caracteres morfométricos considerados 
en la identificación: Longitud total (LT), longitud de la cabeza 
(LC), longitud postorbital (LpoC), longitud hocico al margen 
postorbital (Lhpo) y longitud hocico a preopérculo (LhpO)

Figura 8.- Pez diablo. Caracteres morfométricos considerados 
en la identificación: Longitud total (LT), longitud estándar (LS), 
longitud de la cabeza (LC), longitud a la 1a aleta dorsal (L1aD), 

diámetro del ojo (DO) y longitud del hocico (Lh)

Figura 9.- Falso volador. Caracteres morfométricos considerados 
en la identificación: Longitud total (LT), longitud estándar (LS), 
longitud de la cabeza (LC), longitud de la aleta pectoral (LaP) y 

longitud de la 1a espina dorsal (L1eD)

Figura 10.- Lenguado. Caracteres morfométricos considerados 
en la identificación: Longitud total (LT), longitud estándar (LS), 

longitud de la cabeza (LC), ancho o altura del cuerpo (AC), 
longitud de la aleta pectoral (LaP), longitud de la maxila (LM), 

diámetro mayor (DO) y diámetro menor del ojo (dO)
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La amplificación parcial del extremo 5’ del gen 
mitocondrial citocromo oxidasa subunidad I (COI) 
del ADN mitocondrial, propuesta para el análisis del 
código de barras de ADN, se realizó en volúmenes 
de reacciones de 12,5 µL, teniendo en cuenta 
concentraciones finales de 1X buffer de PCR, 0,2 mM 
dNTPs, 0,025 µM primer, 0,0625 µL Taq polimerasa, 
0,5-1 µL de ADN molde. Se utilizaron los cebadores 
para peces VF2t1, FishF2t1, FishR2t1, FR1dt1 
descritos por Ivanova et al. (2007). El programa de 
amplificación consistió en una denaturación inicial de 
94 °C por minuto, seguido de 35 ciclos de 94 °C por 
30 segundos de denaturación, 52 °C por 40 segundos 
de hibridación y 72 °C por 1 minuto de extensión; con 
una extensión final de 72 °C por 10 minutos.

Todos los amplificados fueron evaluados mediante 
electroforesis en un gel de agarosa al 1%, utilizando 
un buffer TBE 1X y la tinción con GelRed para su 
revelado (Fig. 11). Los amplificados fueron purificados 
utilizando el kit de High Pure Product Purification 
ROCHE® y cuantificados en un espectrofotómetro de 
microvolúmenes DeNovix. Todas las muestras fueron 
llevadas a concentraciones de 10 a 20 ng/µL.

Análisis bioinformático

Las muestras fueron enviadas a la empresa McLab 
(EE.UU.) para el secuenciamiento de ambas hebras 

(sentido y antisentido) del ADN amplificado, 
utilizando los cebadores M13F y M3R (Messing 
1983) en un secuenciador ABI 3730XL. Los 
electroferogramas de las secuencias de cada hebra 
fueron editados visualmente utilizando el programa 
Chromas Lite versión 2.1. Se obtuvieron secuencias 
consenso para cada muestra utilizando el programa 
ClustalW (Larkin et al. 2007). Asimismo, secuencias 
con longitudes aproximadas de 658 pb (pares de 
bases) las cuales fueron comparadas con las bases 
de datos del BOLD Systems (http://boldsystems.
org) y la herramienta del BLASTn del NCBI-EMBL 
(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov). Todas las secuencias 
nucleotídicas y sus respectivos electroferogramas 
fueron incorporados a la base de datos BOLD Systems 
en el proyecto Barcoding Marine Fishes of Peru - 
IMARPE del iBOL, con el código FISHP (Fig. 12).

Figura 11.- Gel de agarosa de amplificados de la región 5’ del gen 
COI. L1= marcador de tamaño molecular 1kb, L2 = marcador de 

tamaño molecular 100pb, 1-9=amplificados de 700-800pb

Figura 12.- Ejemplo del registro de secuencias nucleotídicas en la base de datos del iBOL (BOLD Systems) 
en el proyecto Barcoding Marine Fishes of Peru -IMARPE del iBOL, con el código FISHP, para la obtención 

del código de barras de ADN
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Además, se realizó un alineamiento múltiple de 
las secuencias donde se tomaron otras especies 
emparentadas, extraídas del GenBank, para 
construir un árbol Neighbour-Joining (NJ) 
utilizando el modelo de sustitución nucleotídica 
Kimura-2-parámetros (K2P) con un remuestreo 
(bootstrap) de 5.000 réplicas para la evaluación de 
la consistencia del árbol con el programa MEGA6 
(Tamura et al. 2013). La totalidad de secuencias 
obtenidas en este estudio fueron incorporadas a la 
base de datos del iBOL, generándose los números 
de código de registro y los códigos de barras 
correspondientes.

3. RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Cephalurus cephalus (Gilbert, 1892) “tiburón 
renacuajo” (Fig. 13)

Análisis morfométrico y merístico.- En la Tabla 4 se 
indican los valores de los caracteres morfométricos 
de los ejemplares de C. cephalus, el promedio, la 
desviación estándar y el coeficiente de variación.

Zavalaga, Sotil, Pastor Análisis morfométrico, merístico, código de barras ADN, bentodemersales, otoño 2014 (I) Perú

Figura 13.- Clasificación taxonómica y código de ingreso a la colección científica del IMARPE de los ejemplares de 
Cephalurus cephalus

Análisis molecular

Se analizaron 6 individuos obteniendo secuencias 
nucleotídicas de 658 pb para la mayoría de los 
casos, con un contenido C+G de 42,15%. Luego del 
alineamiento múltiple de secuencias se identificaron 
6 haplotipos, con 7 sitios polimórficos, de los 
cuales 3 fueron parsimonia informativos (Tabla 
5). Se identificó molecularmente a los organismos 
hasta el nivel de clase Elasmobranchii, debido 
a la ausencia de información para la especie en 
las bases de datos BOLD y GenBank (Tabla 6). El 
análisis de agrupamiento se realizó incluyendo 
otras secuencias nucleotídicas de la misma clase 
obtenidas del GenBank. Todos los especímenes 
colectados en este estudio formaron un solo clado 
con una robustez del 100% de bootstrap (Fig. 14). Se 
determinó una distancia genética intraespecífica de 
0% e interespecífica entre 3 y 3,59%. Las secuencias 
incorporadas en el iBOL se encuentran registradas 
con los DNA Barcodes FISHP038-15 a FISHP042-15 
y FISHP045-15 (Tabla 7), siendo estos los primeros 
registros para la especie ingresados en el BOLD.

BG - 19 BG -20 BG -21 BG -22 BG -23 BG -24 Rango Promedio DS Var

Longitud total (LT) (mm) 192 223 242 226 212 203 192 - 242  216,3 17,8 35,6

Longitud prepectoral (LpP) (mm) 52 63 69 63 60 52 52 - 69 59,8 6,7 13,5
Longitud preorbital (Lpo) (mm) 14 17 11 11 10 10 10 -17 12,2 2,8 5,6
Longitud del hocico (Lh) (mm) 5 10 10 8 11 7 5 - 11 8,5 2,3 4,5
Anchura de la boca (AB) (mm) 23 24 22 23 19 20 19 - 24 21,8 1,9 3,9

Longitud a la 1a aleta dorsal (L1aD) (mm) 79 92 113 93 92 86 79 - 113 92,5 11,4 22,7

Longitud a la 2a aleta dorsal (L2aD) (mm) 111 132 144 128 124 119 111 - 144 126,3 11,3 22,7

Espacio interdorsal (EiD) (mm) 14 17 14 19 15 17 14 - 19 16,0 2,0 4,0
Espacio entre la aleta pectoral y pelvica (EaPPe) (mm) 29 28 30 30 27 24 24 - 30 28 2,3 4,6

Medición
Código de especímen Número de ejemplares  (N=6)

Tabla 4.- Caracteres morfométricos de los ejemplares de Cephalurus cephalus
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Tabla.6.- Porcentajes de identidad o similitud de los mejores hits obtenidos de la comparación de BG-19-IMARPE a 
BG-24-IMARPE con las bases de datos BOLD Systems y GenBank. Se considera que corresponde a la especie cuando se 

obtienen valores de identidad de 99-100%. 
T= tamaño de secuencia; S = similitud, I = identidad, C = cobertura. (*) Comparaciones con bajos valores de identidad

# Código colecta
BOLD Systems GenBank - NCBI

Clase (% S) Género
(%S) 

Especie
(%S) Especie I

(%) 
C

(%) E-value Número de
Accesión 

1 BG - 19 - IMARPE Elasmobranchii (97) no hay referencia Figaro boardmani* 92* 93 0 EU398791

2 BG - 20 - IMARPE Elasmobranchii (97) no hay referencia Figaro boardmani* 92* 93 0 EU398791

3 BG - 21 - IMARPE Elasmobranchii (97) no hay referencia Figaro boardmani* 92* 93 0 EU398791

4 BG - 22 - IMARPE Elasmobranchii (97) no hay referencia Figaro boardmani* 92* 93 0 EU398791

5 BG - 23 - IMARPE Elasmobranchii (97) no hay referencia Figaro boardmani* 92* 93 0 EU398791

6 BG - 24 - IMARPE Elasmobranchii (97) no hay referencia Figaro boardmani* 92* 93 0 EU398791

Tabla 5.- Posiciones nucleotídicas de los sitios polimórficos identificados en 615 pb 
de la región COI-5P del ADN mitocondrial de Cephalurus cephalus (BG-19-IMAR-
PE a BG- 24-IMARPE). (•) Indica igualdad de nucleótido respecto a la primera fila

93 213 231 246 336 411 522 597

BG - 24 - IMARPE C T G T T T C C
BG - 23 - IMARPE • • A C C C T •
BG - 22 - IMARPE • • • C • C • •
BG - 21 - IMARPE • C A C C C T •
BG - 20 - IMARPE T • A C C C T •
BG - 19 - IMARPE • • • C • C • T

Código de
secuencia  

Posición nucleotídica

Figura 14.- Árbol NJ basado en las secuencias de gen COI de Cephalurus cephalus (BG-19 a BG-24) 
incluyendo otras secuencias obtenidas del GenBank
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Tabla 7.- Códigos de identificación de las muestras de Cephalurus cephalus (BG-19 a BG-24), incorporadas 
en la base de datos del iBOL (código BOLD)

Código 
de colecta 

(tejido)

Composición 
nucleotídica Secuencia nucleotídica Representación del Código de Barras de ADN DNA 

Barcode

BG-19-
IMARPE

A (159)
G (106)
C (171)
T (222)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTACTTGATTTTTGGTGCATGAGCAGGAATAGTTGGAA-
CAGCTTTAAGTTTACTAATTCGCGCTGAATTAGGTCAGCCTGG-
GTCCCTTTTAGGAGATGATCAGATTTACAATGTGCTTGTAACC-
GCCCATGCCTTTGTAATAATCTTTTTTATAGTTATACCAATCATA-
ATTGGTGGCTTTGGAAACTGACTTGTTCCTTTAATAATTGGTG-
CACCAGACATAGCCTTTCCCCGAATAAATAATATGGGCTTCT-
GACTCCTCCCCCCTTCTTTCTTACTTCTCTTAGCTTCCGCAGGA-
GTAGAAGCTGGGGCGGGAACCGGATGAACTGTTTATCCTCCTT-
TATCTGGGAATATAGCACACGCGGGCCCCTCCGTTGATTTAGCTA-
TTTTTTCCCTTCATTTAGCCGGTATTTCATCCATCTTAGCCTCAAT-
CAATTTTATCACAACCATTATTAATATAAAACCCCCAGCCATCTCT-
CAATATCAAACCCCTTTATTTGTTTGATCAATTCTTGTTACCACT-
GTCCTTCTTCTCCTCTCCCTCCCTGTTCTTGCAGCAGGAATTACAA-
TATTACTCACAGACCGTAACCTCAACACCACATTCTTTGATCCTG-
CAGGCGGAGGAGACCCAATCCTTTATCAACACCTATTC

FISHP

045-15

BG-20-
IMARPE

A (160)
G (105)
C (171)
T (222)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTACTTGATTTTTGGTGCATGAGCAGGAATAGTTGGAA-
CAGCTTTAAGTTTACTAATTCGCGCTGAATTAGGTCAGCCTGG-
GTCCCTTTTAGGAGATGATCAGATTTATAATGTGCTTGTAACC-
GCCCATGCCTTTGTAATAATCTTTTTTATAGTTATACCAATCATA-
ATTGGTGGCTTTGGAAACTGACTTGTTCCTTTAATAATTGGTG-
CACCAGACATAGCCTTTCCCCGAATAAATAATATAGGCTTCT-
GACTCCTCCCCCCTTCTTTCTTACTTCTCTTAGCTTCCGCAGGA-
GTAGAAGCTGGGGCGGGAACCGGATGAACTGTTTATCCTCCTT-
TATCTGGGAACATAGCACACGCGGGCCCCTCCGTTGATTTAGCTA-
TTTTTTCCCTTCATTTAGCCGGTATTTCATCCATCTTAGCCTCAAT-
CAATTTTATCACAACCATTATTAATATAAAACCCCCAGCCATCTCT-
CAATATCAAACCCCTTTATTTGTTTGATCAATTCTTGTTACCACT-
GTCCTTCTTCTCCTTTCCCTCCCTGTTCTTGCAGCAGGAATTACAA-
TATTACTCACAGACCGTAACCTCAACACCACATTCTTTGATCCCG-
CAGGCGGAGGAGACCCAATCCTTTATCAACACCTATTC

FISHP

038-15

BG-21-
IMARPE

A (160)
G (108)
C (169)
T (214)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuenc1ia: 651 pb

CACAAAGACATTGGCACCCTTTACTTGATTTTTGGTGCATGAGCA-
GGAATAGTTGGAACAGCTTTAAGTTTACTAATTCGCGCTGAATTA-
GGTCAGCCTGGGTCCCTTTTAGGAGATGATCAGATTTACAATGT-
GCTTGTAACCGCCCATGCCTTTGTAATAATCTTTTTTATAGTTATAC-
CAATCATAATTGGTGGCTTTGGAAACTGACTTGTTCCTTTAATAA-
TTGGTGCACCAGACATAGCCTTCCCCCGAATAAATAATATAGGC-
TTCTGACTCCTCCCCCCTTCTTTCTTACTTCTCTTAGCTTCCGCAG-
GAGTAGAAGCTGGGGCGGGAACCGGATGAACTGTTTATCCTCC-
TTTATCTGGGAACATAGCACACGCGGGCCCCTCCGTTGATTTA-
GCTATTTTTTCCCTTCATTTAGCCGGTATTTCATCCATCTTAGCCT-
CAATCAATTTTATCACAACCATTATTAATATAAAACCCCCAGC-
CATCTCTCAATATCAAACCCCTTTATTTGTTTGATCAATTCTTGT-
TACCACTGTCCTTCTTCTCCTTTCCCTCCCTGTTCTTGCAGCAGGA-
ATTACAATATTACTCACAGACCGTAACCTCAACACCACATTCTTT-
GATCCCGCAGGCGGAGGAGACCCA

FISHP

039-15

BG-22-
IMARPE

A (159)
G (106)
C (172)
T (221)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658 pb

CACCCTTTACTTGATTTTTGGTGCATGAGCAGGAATAGTTGGAA-
CAGCTTTAAGTTTACTAATTCGCGCTGAATTAGGTCAGCCTGG-
GTCCCTTTTAGGAGATGATCAGATTTACAATGTGCTTGTAACC-
GCCCATGCCTTTGTAATAATCTTTTTTATAGTTATACCAATCATA-
ATTGGTGGCTTTGGAAACTGACTTGTTCCTTTAATAATTGGTG-
CACCAGACATAGCCTTTCCCCGAATAAATAATATGGGCTTCT-
GACTCCTCCCCCCTTCTTTCTTACTTCTCTTAGCTTCCGCAGGA-
GTAGAAGCTGGGGCGGGAACCGGATGAACTGTTTATCCTCCTT-
TATCTGGGAATATAGCACACGCGGGCCCCTCCGTTGATTTAGCTA-
TTTTTTCCCTTCATTTAGCCGGTATTTCATCCATCTTAGCCTCAAT-
CAATTTTATCACAACCATTATTAATATAAAACCCCCAGCCATCTCT-
CAATATCAAACCCCTTTATTTGTTTGATCAATTCTTGTTACCACT-
GTCCTTCTTCTCCTCTCCCTCCCTGTTCTTGCAGCAGGAATTACAA-
TATTACTCACAGACCGTAACCTCAACACCACATTCTTTGATCCCG-
CAGGCGGAGGAGACCCAATCCTTTATCAACACCTATTC

FISHP

040-15

BG-23-
IMARPE

A (160)
G (105)
C (172)
T (221)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658 pb

CACCCTTTACTTGATTTTTGGTGCATGAGCAGGAATAGTTGGAA-
CAGCTTTAAGTTTACTAATTCGCGCTGAATTAGGTCAGCCTGG-
GTCCCTTTTAGGAGATGATCAGATTTACAATGTGCTTGTAACC-
GCCCATGCCTTTGTAATAATCTTTTTTATAGTTATACCAATCATA-
ATTGGTGGCTTTGGAAACTGACTTGTTCCTTTAATAATTGGTG-
CACCAGACATAGCCTTTCCCCGAATAAATAATATAGGCTTCT-
GACTCCTCCCCCCTTCTTTCTTACTTCTCTTAGCTTCCGCAGGA-
GTAGAAGCTGGGGCGGGAACCGGATGAACTGTTTATCCTCCTT-
TATCTGGGAACATAGCACACGCGGGCCCCTCCGTTGATTTAGCTA-
TTTTTTCCCTTCATTTAGCCGGTATTTCATCCATCTTAGCCTCAAT-
CAATTTTATCACAACCATTATTAATATAAAACCCCCAGCCATCTCT-
CAATATCAAACCCCTTTATTTGTTTGATCAATTCTTGTTACCACT-
GTCCTTCTTCTCCTTTCCCTCCCTGTTCTTGCAGCAGGAATTACAA-
TATTACTCACAGACCGTAACCTCAACACCACATTCTTTGATCCCG-
CAGGCGGAGGAGACCCAATCCTTTATCAACACCTATTC

FISHP

041-15

BG-24-
IMARPE

A (156)
G (103)
C (164)
T (213)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 636 pb

GCATGAGCAGGAATAGTTGGAACAGCTTTAAGTTTACTAATTCGC-
GCTGAATTAGGTCAGCCTGGGTCCCTTTTAGGAGATGATCAGATT-
TACAATGTGCTTGTAACCGCCCATGCCTTTGTAATAATCTTTTTTA-
TAGTTATACCAATCATAATTGGTGGCTTTGGAAACTGACTTGTTCC-
TTTAATAATTGGTGCACCAGACATAGCCTTTCCCCGAATAAATA-
ATATGGGCTTCTGACTCCTTCCCCCTTCTTTCTTACTTCTCTTAGC-
TTCCGCAGGAGTAGAAGCTGGGGCGGGAACCGGATGAACTGTT-
TATCCTCCTTTATCTGGGAATATAGCACACGCGGGCCCCTCCGTT-
GATTTAGCTATTTTTTCCCTTCATTTAGCCGGTATTTCATCCATCTTA-
GCTTCAATCAATTTTATCACAACCATTATTAATATAAAACCCCCA-
GCCATCTCTCAATATCAAACCCCTTTATTTGTTTGATCAATTCTTGT-
TACCACTGTCCTTCTTCTCCTCTCCCTCCCTGTTCTTGCAGCAGGA-
ATTACAATATTACTCACAGACCGTAACCTCAACACCACATTCTTT-
GATCCCGCAGGCGGAGGAGACCCAATCCTTTATCAACATCTATTC

FISHP

042-15
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Análisis morfométrico y merístico

Los caracteres morfométricos y merísticos se dan 
en la Tabla 8. La relación longitud del hocico en 
longitud de cabeza fue 3,3. No se registró presencia 
de branquiespinas en la rama superior (N°BrS), 
en la rama inferior (N°BrI) se encontraron 9 
branquiespinas.

Análisis molecular

Se obtuvo una secuencia nucleotídica de 658 pb 
con contenido C+G de 48,93%. La comparación 
del haplotipo con las bases de datos solo permitió 
identificar al ejemplar de pertenecer a la Familia 
Macrouridae con 100% de similitud (BOLD) mostrando 
mayor semejanza con Coelorinchus caelorhincus (Risso, 
1810) (BLAST-NCBI) (Tabla 9).

Luego del alineamiento múltiple de la secuencia 
obtenida con otras especies emparentadas, 
conseguidas del GenBank, mostró un bootstrap 
de 98% para el clado formado por el género 
Coelorinchus (Fig. 16). La secuencia incorporada en el 

Figura 15.- Clasificación taxonómica y código de ingreso a la colección científica del IMARPE del ejemplar de Coelorinchus canus

Tabla 8.- Caracteres morfométricos y merísticos del 
ejemplar de Coelorinchus canus

Longitud total (LT) (mm)

Longitud de la cabeza (LC) (mm)

Longitud del hocico (Lh) (mm)

Longitud a la 1ra aleta dorsal (L1aD) (mm)
LC/Lh

N° de radios en la 1a aleta dorsal (N°R1aD)
N° de radios de la aleta anal (N°RaA)

N° de branquiespinas en rama superior (N°BrS)

N° de branquiespinas en rama inferior (N°BrI)

N° de radios de la aleta pélvica (N°RaPe)

N° de radios branquiostegales (N°RB)

9

7

6

43

13

41

3,3

9

110

Medición
Código de 
especímen

BG - 31

172

0

Coelorinchus canus (Garman, 1899) “pez ratón” (Fig. 15)

Tabla 9.- Porcentajes de identidad o similitud del mejor hit obtenido de la comparación entre BG-31-IMARPE con las 
secuencias de las bases de datos BOLD Systems y GenBank. Se considera que corresponden a la especie cuando se 

obtienen valores de identidad de 99-100%.
T= tamaño de secuencia; S = Similitud, I = Identidad, C = cobertura. (*) Comparaciones con bajos valores de identidad

# Código colecta
BOLD Systems GenBank - NCBI 

Familia (% S) Género
(%S)

Especie
(%S) Especie I (%) C (%) E - value Número de

Accesión 

1  BG 31 - IMARPE Macrouridae (100) No hay referencia 
Coelorinchus

caelorhincus*  86 94 0 JQ774516

iBOL se encuentra registrada con el DNA Barcode 
FISHP046-15 (Tabla 10), siendo el primer registro de 
la especie en el BOLD.
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Figura 16.- Árbol NJ basado en las secuencias COI de Coelorinchus canus (BG-31), 
incluyendo otras secuencias de especies emparentadas obtenidas del GenBank

Zavalaga, Sotil, Pastor Análisis morfométrico, merístico, código de barras ADN, bentodemersales, otoño 2014 (I) Perú

Código 
de colecta 

(tejido)

Composición 
nucleo

tídica

Secuencia nucleotídica Representación del Código de Barras de ADN DNA 
Barcode

BG-31-
IMARPE

A (150)
G(122)
C (200)
T (186)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACTCTCTATCTCGTATTTGGCGCCTGGGCTGGAATAGT-
GGGGACCGCCCTAAGTCTTCTTATTCGAGCCGAGCTCA-
GTCAACCCGGAGCACTTCTGGGCGACGACCAGATTTA-
TAATGTTATTGTCACAGCACATGCATTTGTAATAATTTTTT-
TTATGGTCATGCCCCTAATAATCGGGGGATTTGGAAACT-
GACTAGTCCCAATAATAATTGGAGCCCCTGACATGGCCT-
TTCCTCGAATAAATAACATAAGCTTTTGACTCCTGCCCCC-
GTCCTTTCTTCTCCTCCTAGCCTCCTCTGGTATCGAAGCTG-
GGGCCGGAACAGGATGAACTGTCTACCCCCCCTTAGCAA-
GTAACCTCGCCCACGCAGGAGCATCCGTCGACCTGAC-
CATTTTTTCCCTCCACCTAGCCGGAATCTCCTCAATTTTG-
GGGGCTATTAACTTTATCACCACTATTATTAATATAAAAC-
CACCCGCCATCACCCAATACCAAACACCCCTATTTGT-
GTGGGCCCTCCTAATTACGGCAGTGCTCCTCCTACTGT-
CACTCCCCGTACTGGCAGCCGGAATTACAATGCTTCTTA-
CAGATCGAAATCTTAATACTTCTTTCTTCGACCCCGCCGG-
GGGTGGTGACCCCATCCTTTATCAACACCTGTTC

FISHP

046-15

Tabla 10.- Códigos de identificación de Coelorinchus canus (BG-31) incorporados en la base de 
datos del iBOL (código BOLD)
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Análisis morfométrico y merístico

En la Tabla 11 se indican los valores de los caracteres 
morfométricos, merísticos y proporciones de algunos 
caracteres.

La longitud de la aleta pélvica fue más corta que la 
longitud de la cabeza (excepto en BG-36) y según 
lo descrito por Chirichigno y Vélez (1998) la aleta 
pélvica debe ser igual o más larga que la cabeza para 
P. nematopus. Considerando los criterios descritos por 
los autores estos valores corresponden a P. rastrelliger 
cuya descripción indica que la especie tiene longitud 
de cabeza (LC) menos de 4,5 veces en la longitud 
estándar (LS) (en este caso, promedio= 4,1 veces), las 
aletas pélvicas (LaPe) son más cortas que la cabeza 
(LC) y están más de 3,5 veces en la longitud estándar 
(LS) (en este caso los 8 ejemplares muestran de 4 a 6,1 

veces, promedio= 4,8), mientras que para P. nematopus 
se indica una proporción de 3 a 3,5 veces.

El número de radios de la aleta pectoral fue de 20 a 27 
y de acuerdo a lo descrito por Chirichigno y Vélez 
(1998) estos valores deben oscilar entre 20 y 23 radios 
para P. nematopus. Los ojos están de 3,3 a 3,7 veces 
(promedio = 3,6) en la cabeza, siendo concordante 
con lo descrito excepto en BG-36 y BG-40. El número 
de branquiespinas en la rama inferior del 1er arco 
branquial osciló entre 10 y 14 (Tabla 11). El número 
total de branquiespinas en ambas ramas (superior e 
inferior) osciló entre 15 – 19 y de acuerdo a lo descrito 
por Chirichigno y Vélez (1998) correspondería a P. 
talarae. Finalmente, la longitud de la aleta pélvica no 
sobrepasa el 7o radio de la aleta anal (excepto en los 
ejemplares BG-38, BG-39 y BG-40) (Tabla 11).

BG-33 BG-34 BG-35 BG-36 BG-37 BG-38 BG-39 BG-40 Rango Promedio DS Var
Longitud total (LT) (mm)
Longitud estándar (LS) (mm)
Longitud de la cabeza (LC) (mm)
Longitud de la aleta pélvica (LaPe) (mm)
Longitud de la aleta pectoral (LaP) (mm)
Longitud del hocico (Lh) (mm)
Diámetro mayor del ojo (DO) (mm)
Longitud a la 1a  aleta dorsal (L1aD) (mm)
LS/LaPe
LC/DO
LS/LC
N° de radios de la aleta pectoral (N°RaP)
N° de branquiespinas en rama superior (N°BrS)
N° de branquiespinas en rama inferior (N°BrI)
A. pélvica sobrepasa el 7° radio de A. anal* 

207
190
48
31
33
12
13
59
6,1
3,7
4,0
27
5
11
0

170
153
35
31
27
10
10
44
4,9
3,5
4,4
22
6
12
0

164
148
36
34
25
8
10
42
4,4
3,6
4,1
20
5
12
0

159
144
34
36
24
9
10
40
4,0
3,4
4,2
24
4
14
0

169
155
36
29
27
7
10
45
5,3
3,6
4,3
21
5
10
0

181
163
40
36
29
8
11
49
4,5
3,6
4,1
23
5
12
1

160
145
37
33
25
8
10
42
4,4
3,7
3,9
23
5
14
1

163
149
36
32
27
7
11
44
4,7
3,3
4,1
22
5
12
1

159 - 207
144 - 190
34 - 48
29 - 36
24 - 33
7 - 10
10 - 13
40 - 59
4,0 - 6,1
3,3 - 3,7
3,9 - 4,4
20 - 27
4 - 6

10 - 14
-

171,6
155,9
37,8
32,8
27,1
8,6
10,6
45,6
4,8
3,6
4,1
23
5
12
-

15,9
15,1
4,5
2,5
2,9
1,7
1,1
6,0
0,7
0,1
0,2
2,1
0,5
1,4
-

31,9
30,2
9,0
5,0
5,7
3,4
2,1
12,0
1,3
0,3
0,3
4,2
1,1
2,7
-

(*): 0 = no sobrepasa; 1 = sobrepasa

Medición
Código de especímen Número de ejemplares  (N=8)

Tabla 11.- Caracteres morfométricos, merísticos y proporciones de los ejemplares de Physiculus nematopus

Physiculus nematopus Gilbert, 1890 “carbonero de fango” (Fig. 17)

Figura 17.- Clasificación taxonómica y código de ingreso a la colección científica del IMARPE de los ejemplares de Physiculus nematopus



227

Zavalaga, Sotil, Pastor Análisis morfométrico, merístico, código de barras ADN, bentodemersales, otoño 2014 (I) Perú

Código de 
Secuencia

Posición nucleotídica
34 88 121 319 412 445 493

BG-33-IMARPE T A C C G G G
BG-34-IMARPE • • • T A • T
BG-35-IMARPE • • • T • • •
BG-36-IMARPE • G • T • • •
BG-37-IMARPE • • • T • • •
BG-38-IMARPE • • • T • A •
BG-39-IMARPE C • T T • • •
BG-40-IMARPE • • • T • • •

Tabla 12.- Posiciones nucleotídicas de los sitios 
identificados en 591 pb de la región COI-5P del ADN 

mitocondrial de Physiculus nematopus (BG-33-IMARPE 
a BG-40-IMARPE). (•) Indica igualdad de nucleótido 

respecto a la primera fila

# Código colecta
BOLD Systems GenBank-NCBI

Género (%S) Especie (%S) Especie I 
(%)

C 
(%) E-value Número de 

Accesión

1 BG-33-IMARPE Physiculus (100) P. rastrelliger 99,34 P. rastrelliger 99 95 0 KF918891

2 BG-34-IMARPE Physiculus (100) P. rastrelliger 99,18 P. rastrelliger 99 100 0 KF918891

3 BG-35-IMARPE Physiculus (100) P. rastrelliger 99,38 P. rastrelliger 99 93 0 KF918891

4 BG-36-IMARPE Physiculus (100) P. rastrelliger 99,54 P. rastrelliger 99 93 0 KF918891

5 BG-37-IMARPE Physiculus (100) P. rastrelliger 99,38 P. rastrelliger 99 94 0 KF918891

6 BG-38-IMARPE Physiculus (100) P. rastrelliger 99,23 P. rastrelliger 99 93 0 KF918891

7 BG-39-IMARPE Physiculus (100) P. rastrelliger 99,07 P. rastrelliger 99 93 0 KF918891

8 BG-40-IMARPE Physiculus (100) P. rastrelliger 99,38 P. rastrelliger 99 93 0 KF918891

Tabla 13.- Porcentajes de identidad o similitud de los mayores hits obtenidos de la comparación entre las 
secuencias nucleotídicas BG-33 a BG-40 con las bases de datos BOLD Systems y GenBank. Se considera 

corresponden a la especie cuando se obtienen valores de identidad de 99-100%. T= tamaño de secuencia; 
S = similitud, I = identidad, C = cobertura

Figura 18.- Árbol de distancias NJ de las secuencias de mtDNA COI de Physiculus nematopus (BG-33 a BG-40) e 
incluyendo otra secuencias obtenidas de la base de datos NCBI

Análisis molecular

Se analizaron 8 individuos obteniendo secuencias 
nucleotídicas entre 610 y 658 pb con C+G de 44,6%, 
y cada ejemplar presentó un haplotipo diferente. 
Se identificaron 7 sitios polimórficos y ninguna 
parsimonia informativa (Tabla 12). Molecularmente 
se logró identificar a la especie con 99% de identidad 
como Physiculus nematopus con las reportadas en el 
BOLD y como P. rastrelliger en el GenBank (Tabla 13).

A partir del dendograma construido se observó una 
separación adecuada de la especie respecto a otras del 
mismo género formando un clado con robustez del 
100% (Fig. 18). Las secuencias incorporadas al iBOL 
poseen los DNA Barcode FISHP047-15 a FISHP051-15 
y FISHP070-15 a FISHP072-15 (Tabla 14).
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Código 
de colecta 

(tejido)

Composición 
nucleotídica Secuencia nucleotídica Representación del Código de Barras de ADN DNA 

Barcode

BG-33-
IMARPE

A (154)
G (107)
C (166)
T (187)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 614pb

CACCCTTTATTTTATTTTTGGTGCCTGAGCAGGCATGG-
TAGGAACCGCTCTGAGTCTTCTGATCCGAGCCGAGT-
TAAGCCAACCCGGAGCCCTTTTCGGTGACGACCAAA-
TTTATAATGTAATCGTCACGGCACATGCTTTCGTAATA-
ATTTTCTTCATAGTAATGCCAGTAATAATTGGAGGGTT-
CGGAAACTGACTAGTCCCACTAATAATTGGAGCCCCC-
GACATAGCCTTCCCACGAATAAATAATATAAGCTTCT-
GACTCCTCCCACCATCATTCCTGCTTCTCCTCGCCTC-
TTCAGGTGTAGAAGCAGGAGCGGGGACAGGAT-
GAACTGTTTACCCTCCTCTAGCAGGAAACCTAGCCCA-
CGCAGGTGCCTCTGTAGACTTAACCATCTTCTCCCT-
GCATTTAGCAGGAATTTCCTCAATTCTCGGGGCAAT-
TAACTTTATTACAACTATTATTAATATGAAACCACCT-
GCTGTTCTACAATACCAAACACCCCTATTTGTCTGATC-
GGTACTAATTACAGCTATCCTTCTTCTCTTATCGCTTCC-
CGTTTTAGCCGCCGGTATTACAATGCTTCTTACAGACC-
GTAATCTAAATACTTCTTTCTTCG

FISHP
047-15

BG-34-
IMARPE

A (156)
G (110)
C (167)
T (177)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 610pb

TGCCTGAGCAGGCATGGTAGGAACCGCTCTGAGTC-
TTCTGATCCGAGCCGAGTTAAGCCAACCCGGAGCCC-
TTTTCGGTGACGACCAAATTTATAATGTAATCGTCAC-
GGCACATGCTTTCGTAATAATTTTCTTCATAGTAATGC-
CAGTAATAATTGGAGGGTTCGGAAACTGACTAGTCC-
CACTAATAATTGGAGCCCCCGACATAGCCTTCCCAC-
GAATAAATAATATAAGCTTCTGACTCCTCCCACCATCA-
TTCCTGCTTCTCCTCGCCTCTTCAGGTGTAGAAGCAG-
GAGCGGGGACAGGATGAACTGTTTATCCTCCTCTAG-
CAGGAAACCTAGCCCACGCAGGTGCCTCTGTAGAC-
TTAACCATCTTCTCCCTGCATTTAGCAGGAATTTCCT-
CAATTCTCGGAGCAATTAACTTTATTACAACTATTA-
TTAATATGAAACCACCTGCTGTTCTACAATACCAAA-
CACCCCTATTTGTCTGATCTGTACTAATTACAGCTATCC-
TTCTTCTCTTATCGCTTCCCGTTTTAGCCGCCGGTATTA-
CAATGCTTCTTACAGACCGTAATCTAAATACTTCTTTC-
TTCGACCCCGCCGGAGGAGGA

FISHP
048-15

BG-35-
IMARPE

A (165)
G (116)
C (182)
T (195)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATTTTATTTTTGGTGCCTGAGCAGGCATG-
GTAGGAACCGCTCTGAGTCTTCTGATCCGAGCCGAG-
TTAAGCCAACCCGGAGCCCTTTTCGGTGACGACCAA-
ATTTATAATGTAATCGTCACGGCACATGCTTTCGTA-
ATAATTTTCTTCATAGTAATGCCAGTAATAATTGGAG-
GGTTCGGAAACTGACTAGTCCCACTAATAATTGGA-
GCCCCCGACATAGCCTTCCCACGAATAAATAATATAA-
GCTTCTGACTCCTCCCACCATCATTCCTGCTTCTCCT-
CGCCTCTTCAGGTGTAGAAGCAGGAGCGGGGACAG-
GATGAACTGTTTATCCTCCTCTAGCAGGAAACCTAGCC-
CACGCAGGTGCCTCTGTAGACTTAACCATCTTCTCCCT-
GCATTTAGCAGGAATTTCCTCAATTCTCGGGGCAAT-
TAACTTTATTACAACTATTATTAATATGAAACCACCT-
GCTGTTCTACAATACCAAACACCCCTATTTGTCTGATC-
GGTACTAATTACAGCTATCCTTCTTCTCTTATCGCTTCC-
CGTTTTAGCCGCCGGTATTACAATGCTTCTTACAGACC-
GTAATCTAAATACTTCTTTCTTCGACCCCGCCGGAGGA-
GGAGACCCCATCCTATACCAACACTTGTTC

FISHP
049-15

BG-36-
IMARPE

A (164)
G (117)
C (182)
T (195)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATTTTATTTTTGGTGCCTGAGCAGGCATG-
GTAGGAACCGCTCTGAGTCTTCTGATCCGAGCCGAG-
TTAAGCCAACCCGGAGCCCTTTTCGGTGACGACCA-
GATTTATAATGTAATCGTCACGGCACATGCTTTCGTA-
ATAATTTTCTTCATAGTAATGCCAGTAATAATTGGAG-
GGTTCGGAAACTGACTAGTCCCACTAATAATTGGA-
GCCCCCGACATAGCCTTCCCACGAATAAATAATATAA-
GCTTCTGACTCCTCCCACCATCATTCCTGCTTCTCCT-
CGCCTCTTCAGGTGTAGAAGCAGGAGCGGGGACAG-
GATGAACTGTTTATCCTCCTCTAGCAGGAAACCTAGCC-
CACGCAGGTGCCTCTGTAGACTTAACCATCTTCTCCCT-
GCATTTAGCAGGAATTTCCTCAATTCTCGGGGCAAT-
TAACTTTATTACAACTATTATTAATATGAAACCACCT-
GCTGTTCTACAATACCAAACACCCCTATTTGTCTGATC-
GGTACTAATTACAGCTATCCTTCTTCTCTTATCGCTTCC-
CGTTTTAGCCGCCGGTATTACAATGCTTCTTACAGACC-
GTAATCTAAATACTTCTTTCTTCGACCCCGCCGGAGGA-
GGAGACCCCATCCTATACCAACACTTGTTC

FISHP
050-15

BG-37-
IMARPE

A (165)
G (116)
C (182)
T (195)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATTTTATTTTTGGTGCCTGAGCAGGCATG-
GTAGGAACCGCTCTGAGTCTTCTGATCCGAGCCGAG-
TTAAGCCAACCCGGAGCCCTTTTCGGTGACGACCAA-
ATTTATAATGTAATCGTCACGGCACATGCTTTCGTA-
ATAATTTTCTTCATAGTAATGCCAGTAATAATTGGAG-
GGTTCGGAAACTGACTAGTCCCACTAATAATTGGA-
GCCCCCGACATAGCCTTCCCACGAATAAATAATATAA-
GCTTCTGACTCCTCCCACCATCATTCCTGCTTCTCCT-
CGCCTCTTCAGGTGTAGAAGCAGGAGCGGGGACAG-
GATGAACTGTTTATCCTCCTCTAGCAGGAAACCTAGCC-
CACGCAGGTGCCTCTGTAGACTTAACCATCTTCTCCCT-
GCATTTAGCAGGAATTTCCTCAATTCTCGGGGCAAT-
TAACTTTATTACAACTATTATTAATATGAAACCACCT-
GCTGTTCTACAATACCAAACACCCCTATTTGTCTGATC-
GGTACTAATTACAGCTATCCTTCTTCTCTTATCGCTTCC-
CGTTTTAGCCGCCGGTATTACAATGCTTCTTACAGACC-
GTAATCTAAATACTTCTTTCTTCGACCCCGCCGGAGGA-
GGAGACCCCATCCTATACCAACACTTGTTC

FISHP
051-15

Tabla 14.- Código de muestras de Physiculus nematopus (BG-33-IMARPE a BG-40-IMARPE) 
colectadas e incorporadas en la base de datos del iBOL (código BOLD)
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BG-38-
IMARPE

A (166)
G (115)
C (182)
T (195)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATTTTATTTTTGGTGCCTGAGCAGGCATG-
GTAGGAACCGCTCTGAGTCTTCTGATCCGAGCCGAG-
TTAAGCCAACCCGGAGCCCTTTTCGGTGACGACCAA-
ATTTATAATGTAATCGTCACGGCACATGCTTTCGTA-
ATAATTTTCTTCATAGTAATGCCAGTAATAATTGGAG-
GGTTCGGAAACTGACTAGTCCCACTAATAATTGGA-
GCCCCCGACATAGCCTTCCCACGAATAAATAATATAA-
GCTTCTGACTCCTCCCACCATCATTCCTGCTTCTCCT-
CGCCTCTTCAGGTGTAGAAGCAGGAGCGGGGACAG-
GATGAACTGTTTATCCTCCTCTAGCAGGAAACCTAGCC-
CACGCAGGTGCCTCTGTAGACTTAACCATCTTCTCCCT-
GCATTTAGCAGGAATTTCCTCAATTCTCGGGGCAAT-
TAACTTTATTACAACTATTATTAATATAAAACCACCT-
GCTGTTCTACAATACCAAACACCCCTATTTGTCTGATC-
GGTACTAATTACAGCTATCCTTCTTCTCTTATCGCTTCC-
CGTTTTAGCCGCCGGTATTACAATGCTTCTTACAGACC-
GTAATCTAAATACTTCTTTCTTCGACCCCGCCGGAGGA-
GGAGACCCCATCCTATACCAACACTTGTTC

FISHP
070-15

BG-39-
IMARPE

A (165)
G (116)
C (182)
T (195)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATTTTATTTTTGGTGCCTGAGCAGGCATG-
GTAGGAACCGCTCTGAGCCTTCTGATCCGAGCCGAG-
TTAAGCCAACCCGGAGCCCTTTTCGGTGACGACCAA-
ATTTATAATGTAATCGTCACGGCACATGCTTTTGTAA-
TAATTTTCTTCATAGTAATGCCAGTAATAATTGGAG-
GGTTCGGAAACTGACTAGTCCCACTAATAATTGGA-
GCCCCCGACATAGCCTTCCCACGAATAAATAATATAA-
GCTTCTGACTCCTCCCACCATCATTCCTGCTTCTCCT-
CGCCTCTTCAGGTGTAGAAGCAGGAGCGGGGACAG-
GATGAACTGTTTATCCTCCTCTAGCAGGAAACCTAGCC-
CACGCAGGTGCCTCTGTAGACTTAACCATCTTCTCCCT-
GCATTTAGCAGGAATTTCCTCAATTCTCGGGGCAAT-
TAACTTTATTACAACTATTATTAATATGAAACCACCT-
GCTGTTCTACAATACCAAACACCCCTATTTGTCTGATC-
GGTACTAATTACAGCTATCCTTCTTCTCTTATCGCTTCC-
CGTTTTAGCCGCCGGTATTACAATGCTTCTTACAGACC-
GTAATCTAAATACTTCTTTCTTCGACCCCGCCGGAGGA-
GGAGACCCCATCCTATACCAACACTTGTTC

FISHP
071-15

BG-40-
IMARPE

A (165)
G (116)
C (182)
T (195)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATTTTATTTTTGGTGCCTGAGCAGGCATG-
GTAGGAACCGCTCTGAGTCTTCTGATCCGAGCCGAG-
TTAAGCCAACCCGGAGCCCTTTTCGGTGACGACCAA-
ATTTATAATGTAATCGTCACGGCACATGCTTTCGTA-
ATAATTTTCTTCATAGTAATGCCAGTAATAATTGGAG-
GGTTCGGAAACTGACTAGTCCCACTAATAATTGGA-
GCCCCCGACATAGCCTTCCCACGAATAAATAATATAA-
GCTTCTGACTCCTCCCACCATCATTCCTGCTTCTCCT-
CGCCTCTTCAGGTGTAGAAGCAGGAGCGGGGACAG-
GATGAACTGTTTATCCTCCTCTAGCAGGAAACCTAGCC-
CACGCAGGTGCCTCTGTAGACTTAACCATCTTCTCCCT-
GCATTTAGCAGGAATTTCCTCAATTCTCGGGGCAAT-
TAACTTTATTACAACTATTATTAATATGAAACCACCT-
GCTGTTCTACAATACCAAACACCCCTATTTGTCTGATC-
GGTACTAATTACAGCTATCCTTCTTCTCTTATCGCTTCC-
CGTTTTAGCCGCCGGTATTACAATGCTTCTTACAGACC-
GTAATCTAAATACTTCTTTCTTCGACCCCGCCGGAGGA-
GGAGACCCCATCCTATACCAACACTTGTTC

FISHP
072-15
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Merluccius gayi (Guichenot, 1848) “merluza” (Fig. 19)

BG-1 BG-2 BG-3 BG-4 BG-5 BG-6 Rango Promedio DS Var

Longitud total (LT) (mm) 244 236 245 265 255 218 218 - 265 243,8 16,1 32,3

Longitud estándar (LS) (mm) 220 215 220 237 227 200 200 - 237 219,8 12,4 24,7

Longitud de la cabeza (LC) (mm) 70 67 66 73 72 62 62 - 73 68,3 4,1 8,3

Longitud a la 1a aleta dorsal  (L1aD) (mm) 74 70 75 82 76 67 67 - 82 74,0 5,2 10,4

Longitud a la 2a aleta dorsal (L2aD) (mm) 105 98 105 107 109 92 92 - 109 102,7 6,4 12,8

Longitud de la aleta pectoral (LaP) (mm) 52 46 44 48 52 47 44 - 52 48,2 3,3 6,5

N° de radios en la 1a aleta dorsal (N°R1aD) 10 11 13 10 10 11 10 - 13 10,8 1,2 2,3

N° de radios en la 2a aleta dorsal  (N°R2aD) 36 34 35 34 35 37 26 - 37 35 1,2 2,3

N° de branquiespinas rama superior (N°BrS) 6 5 5 5 6 5 5 - 6 5 0,5 1,0

N° de branquiespinas rama inferior (N°BrI) 16 15 15 14 15 15 14 - 16 15 0,6 1,3

Medición
Código de especímen Número de ejemplares  (N=6)

Tabla 15.- Caracteres morfométricos y merísticos de ejemplares de Merluccius gayi

Tabla 16.- Posiciones nucleotídicas de los sitios polimórficos identificados en 652 pb de la región COI-5P del ADN mitocondrial 
de Merluccius gayi (BG-1-IMARPE a BG-6-IMARPE), M. gayi gayi y M. gayi de Chile, y M. productus. (•) Indica igualdad de 

nucleótido respecto a la primera fila. Filas sombreadas de gris corresponden a muestras colectadas en este estudio

Código de secuencia 10 22 109 196 203 247 418 529 547 571 577

BG - 1 - IMARPE C T T T A T C C A A G
BG - 2 - IMARPE • • • • • • • • • G •
BG - 3 - IMARPE • • • • • • • • • G •
BG - 4 - IMARPE • • • • • • • • • G •
BG - 5 - IMARPE • • C • • • • • • G •
BG - 6 - IMARPE • • • • • • • • • G •
M. gayi gayi FCHIL058 Chile • • • • • • • • • G •
M. gayi gayi FCHIL059 Chile A G • • • • • • • G •
M. gayi gayi FCHIL0616 Chile A • • • • • • • • • •
M. gayi FOAD 317 EF 609407 Chile • • • • • • • • • G •
M. gayi EF 609407 • • • • • • • • • G •
Merluccius productus JQ354225 • • • C C C • T G • A
Merluccius productus KF918882 • • • C C C • T G • A
Merluccius productus FJ164843 • • • C C C • T G • A
Merluccius productus FJ164855 • • • C C C G T G • A

Posición nucleotídica

Figura 19.- Clasificación taxonómica y código de ingreso a la colección científica del IMARPE 
de ejemplares de Merluccius gayi
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Análisis morfométrico y merístico

En la Tabla 15 se indican los valores de los caracteres 
morfométricos y merísticos de 6 ejemplares de merluza.

Análisis molecular

Se analizaron 6 individuos obteniendo secuencias 
nucleotídicas de 658 pb con un contenido C+G de 49,37%. 
Luego del alineamiento múltiple de las secuencias 
se identificaron 3 haplotipos con un total de 2 sitios 
polimórficos en las muestras colectadas, al compararlas 
con Merluccius productus (Ayres, 1855) se observaron 
diferencias en 8 sitios polimórficos (Tabla 16). De acuerdo 
a la comparación de secuencias con las bases de datos se 

obtuvieron comparaciones entre 99 y 100% de identidad 
con M. gayi para todas las muestras analizadas (Tabla 
17). A partir del análisis de agrupamiento considerando 
secuencias de 652 pb procedentes de Chile (extraídas 
de la base de datos BOLD) y de otras especies del 
género Merluccius (obtenidas del GenBank) se obtuvo la 
formación de un solo clado para M. gayi con una robustez 
del 99% (Fig. 20). No se observan diferencias entre 
muestras colectadas en Perú (M. gayi peruanus) y M. gayi 
gayi de Chile. A partir de este análisis se sugiere realizar la 
revisión de la categoría de subespecies de M. gayi (M. gayi 
peruanus y M. gayi gayi). Las secuencias incorporadas en 
el iBOL se encuentran registradas con los DNA Barcode 
FISHP015-15 a FISHP020-15 (Tabla 18).

Zavalaga, Sotil, Pastor Análisis morfométrico, merístico, código de barras ADN, bentodemersales, otoño 2014 (I) Perú

Tabla 17.- Porcentajes de identidad o similitud de los mejores hits obtenidos de la comparación entre BG-1-IMARPE a 
BG-6-IMARPE, con las secuencias de las bases de datos BOLD Systems y GenBank. Se considera corresponden a la especie 

cuando se obtienen valores de identidad de 99-100%. T= tamaño de secuencia; S = similitud, I = identidad, C = cobertura.

# Código colecta Género (%S) Especie  (%S) Especie I(%) C(%) E - value Número de
accesión 

1 BG - 1 - IMARPE Merluccius (100) M. gayi (100) M. gayi 99 94 0 EF609407
2 BG - 2 - IMARPE Merluccius (100) M. gayi (100) M. gayi 100 94 0 EF609407
3 BG - 3 - IMARPE Merluccius (100) M. gayi (100) M. gayi 100 94 0 EF609407
4 BG - 4 - IMARPE Merluccius (100) M. gayi (100) M. gayi 100 94 0 EF609407
5 BG - 5 - IMARPE Merluccius (100) M. gayi (99,85) M. gayi 99 94 0 EF609407
6 BG - 6 - IMARPE Merluccius (100) M. gayi (100) M. gayi 100 94 0 EF609407

BOLD Systems GenBank - NCBI

Figura 20.- Árbol NJ basado en secuencias COI de Merluccius gayi (BG-1 a BG-6) y otras 
obtenidas de las bases de datos de nucleótidos GenBank y BOLD
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Tabla 18.- Códigos de identificación de muestras de Merluccius gayi (BG-1 a BG-6) incorporadas en la base de 
datos del iBOL (código BOLD)

Código de colecta 
(tejido)

Composición 
nucleotídica Secuencia nucleotídica, Representación del Código de Barras de ADN DNA 

Barcode

BG-1-
IMARPE

A (155)
G (117)
C (207)
T (179)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb
CACCCTCTATCTCGTATTTGGTGCTTGAGCCGGCATAGT-
CGGAACAGCCCTAAGCCTGCTCATCCGAGCAGAACTTA-
GTCAACCAGGCGCACTCCTGGGCGACGATCAAATTTA-
TAACGTAATCGTCACGGCACACGCCTTCGTAATAATTTTC-
TTTATAGTAATACCGTTAATAATTGGGGGCTTTGGAAACT-
GACTTGTCCCCATAATGATCGGAGCCCCCGACATAGCC-
TTCCCCCGAATAAATAATATAAGCTTCTGACTTCTCCCTC-
CATCTTTCCTGCTCCTTCTAGCATCTTCCGGAGTAGAAGC-
CGGGGCCGGGACAGGTTGAACAGTATATCCCCCTCTCG-
CAAGCAATCTTGCCCACGCTGGCGCCAGCGTGGACCT-
CACTATTTTCTCACTTCACTTAGCAGGCGTTTCCTCAA-
TTCTGGGAGCAATTAATTTTATTACTACTATTATCAATAT-
GAAGCCCCCTGCAATCTCACAATACCAGACACCCCTC-
TTTGTTTGATCCGTACTTATTACAGCTGTCCTTCTCC-
TACTCTCCCTACCCGTCTTAGCCGCCGGCATCACAATACT-
GCTAACTGACCGAAACCTCAACACCTCCTTCTTTGACCC-
CGCCGGAGGGGGAGACCCCATCCTATACCAGCACTTATTC

FISHP
015-15

BG-2-
IMARPE

A (154)
G (118)
C (207)
T (179)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb
CACCCTCTATCTCGTATTTGGTGCTTGAGCCGGCATAGT-
CGGAACAGCCCTAAGCCTGCTCATCCGAGCAGAACTTA-
GTCAACCAGGCGCACTCCTGGGCGACGATCAAATTTA-
TAACGTAATCGTCACGGCACACGCCTTCGTAATAATTTTC-
TTTATAGTAATACCGTTAATAATTGGGGGCTTTGGAAACT-
GACTTGTCCCCATAATGATCGGAGCCCCCGACATAGCC-
TTCCCCCGAATAAATAATATAAGCTTCTGACTTCTCCCTC-
CATCTTTCCTGCTCCTTCTAGCATCTTCCGGAGTAGAAGC-
CGGGGCCGGGACAGGTTGAACAGTATATCCCCCTCTCG-
CAAGCAATCTTGCCCACGCTGGCGCCAGCGTGGACCT-
CACTATTTTCTCACTTCACTTAGCAGGCGTTTCCTCAA-
TTCTGGGAGCAATTAATTTTATTACTACTATTATCAATAT-
GAAGCCCCCTGCAATCTCACAATACCAGACACCCCTC-
TTTGTTTGATCCGTACTTATTACAGCTGTCCTTCTCC-
TACTCTCCCTACCCGTCTTAGCCGCCGGCATCACGATACT-
GCTAACTGACCGAAACCTCAACACCTCCTTCTTTGACCC-
CGCCGGAGGGGGAGACCCCATCCTATACCAGCACTTATTC

FISHP
016-15

BG-3-
IMARPE

A (154)
G (118)
C (207)
T (179)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb
CACCCTCTATCTCGTATTTGGTGCTTGAGCCGGCATAGT-
CGGAACAGCCCTAAGCCTGCTCATCCGAGCAGAACTTA-
GTCAACCAGGCGCACTCCTGGGCGACGATCAAATTTA-
TAACGTAATCGTCACGGCACACGCCTTCGTAATAATTTTC-
TTTATAGTAATACCGTTAATAATTGGGGGCTTTGGAAACT-
GACTTGTCCCCATAATGATCGGAGCCCCCGACATAGCC-
TTCCCCCGAATAAATAATATAAGCTTCTGACTTCTCCCTC-
CATCTTTCCTGCTCCTTCTAGCATCTTCCGGAGTAGAAGC-
CGGGGCCGGGACAGGTTGAACAGTATATCCCCCTCTCG-
CAAGCAATCTTGCCCACGCTGGCGCCAGCGTGGACCT-
CACTATTTTCTCACTTCACTTAGCAGGCGTTTCCTCAA-
TTCTGGGAGCAATTAATTTTATTACTACTATTATCAATAT-
GAAGCCCCCTGCAATCTCACAATACCAGACACCCCTC-
TTTGTTTGATCCGTACTTATTACAGCTGTCCTTCTCC-
TACTCTCCCTACCCGTCTTAGCCGCCGGCATCACGATACT-
GCTAACTGACCGAAACCTCAACACCTCCTTCTTTGACCC-
CGCCGGAGGGGGAGACCCCATCCTATACCAGCACTTATTC

FISHP
017-15

BG-4-
IMARPE

A (154)
G (118)
C (207)
T (179)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb
CACCCTCTATCTCGTATTTGGTGCTTGAGCCGGCATAGT-
CGGAACAGCCCTAAGCCTGCTCATCCGAGCAGAACTTA-
GTCAACCAGGCGCACTCCTGGGCGACGATCAAATTTA-
TAACGTAATCGTCACGGCACACGCCTTCGTAATAATTTTC-
TTTATAGTAATACCGTTAATAATTGGGGGCTTTGGAAACT-
GACTTGTCCCCATAATGATCGGAGCCCCCGACATAGCC-
TTCCCCCGAATAAATAATATAAGCTTCTGACTTCTCCCTC-
CATCTTTCCTGCTCCTTCTAGCATCTTCCGGAGTAGAAGC-
CGGGGCCGGGACAGGTTGAACAGTATATCCCCCTCTCG-
CAAGCAATCTTGCCCACGCTGGCGCCAGCGTGGACCT-
CACTATTTTCTCACTTCACTTAGCAGGCGTTTCCTCAA-
TTCTGGGAGCAATTAATTTTATTACTACTATTATCAATAT-
GAAGCCCCCTGCAATCTCACAATACCAGACACCCCTC-
TTTGTTTGATCCGTACTTATTACAGCTGTCCTTCTCC-
TACTCTCCCTACCCGTCTTAGCCGCCGGCATCACGATACT-
GCTAACTGACCGAAACCTCAACACCTCCTTCTTTGACCC-
CGCCGGAGGGGGAGACCCCATCCTATACCAGCACTTATTC

FISHP
018-15

BG-5-
IMARPE

A (154)
G (118)
C (207)
T (179)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb
CACCCTCTATCTCGTATTTGGTGCTTGAGCCGGCATAGT-
CGGAACAGCCCTAAGCCTGCTCATCCGAGCAGAACTTA-
GTCAACCAGGCGCACTCCTGGGCGACGATCAAATTTA-
TAACGTAATCGTCACGGCACACGCCTTCGTAATAATTTTC-
TTTATAGTAATACCGTTAATAATTGGGGGCTTTGGAAACT-
GACTTGTCCCCATAATGATCGGAGCCCCCGACATAGCC-
TTCCCCCGAATAAATAATATAAGCTTCTGACTTCTCCCTC-
CATCTTTCCTGCTCCTTCTAGCATCTTCCGGAGTAGAAGC-
CGGGGCCGGGACAGGTTGAACAGTATATCCCCCTCTCG-
CAAGCAATCTTGCCCACGCTGGCGCCAGCGTGGACCT-
CACTATTTTCTCACTTCACTTAGCAGGCGTTTCCTCAA-
TTCTGGGAGCAATTAATTTTATTACTACTATTATCAATAT-
GAAGCCCCCTGCAATCTCACAATACCAGACACCCCTC-
TTTGTTTGATCCGTACTTATTACAGCTGTCCTTCTCC-
TACTCTCCCTACCCGTCTTAGCCGCCGGCATCACGATACT-
GCTAACTGACCGAAACCTCAACACCTCCTTCTTTGACCC-
CGCCGGAGGGGGAGACCCCATCCTATACCAGCACTTATTC

FISHP
019-15

BG-6-
IMARPE

A (154)
G (118)
C (207)
T (179)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb
CACCCTCTATCTCGTATTTGGTGCTTGAGCCGGCATAGT-
CGGAACAGCCCTAAGCCTGCTCATCCGAGCAGAACTTA-
GTCAACCAGGCGCACTCCTGGGCGACGATCAAATTTA-
TAACGTAATCGTCACGGCACACGCCTTCGTAATAATTTTC-
TTTATAGTAATACCGTTAATAATTGGGGGCTTTGGAAACT-
GACTTGTCCCCATAATGATCGGAGCCCCCGACATAGCC-
TTCCCCCGAATAAATAATATAAGCTTCTGACTTCTCCCTC-
CATCTTTCCTGCTCCTTCTAGCATCTTCCGGAGTAGAAGC-
CGGGGCCGGGACAGGTTGAACAGTATATCCCCCTCTCG-
CAAGCAATCTTGCCCACGCTGGCGCCAGCGTGGACCT-
CACTATTTTCTCACTTCACTTAGCAGGCGTTTCCTCAA-
TTCTGGGAGCAATTAATTTTATTACTACTATTATCAATAT-
GAAGCCCCCTGCAATCTCACAATACCAGACACCCCTC-
TTTGTTTGATCCGTACTTATTACAGCTGTCCTTCTCC-
TACTCTCCCTACCCGTCTTAGCCGCCGGCATCACGATACT-
GCTAACTGACCGAAACCTCAACACCTCCTTCTTTGACCC-
CGCCGGAGGGGGAGACCCCATCCTATACCAGCACTTATTC

FISHP
020-15
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Análisis morfométrico y merístico

En la Tabla 19 se detallan las mediciones morfométricas 
y merísticas de Ch. emmelas.

Análisis molecular

Se obtuvieron secuencias nucleotídicas de 658 pb 
de 6 individuos con un contenido C+G de 45,8%. Se 
identificaron 6 haplotipos con presencia de 7 sitios 
polimórficos de los cuales 2 fueron parsimonia 
informativos (Tabla 20). De acuerdo a la comparación 
de las secuencias obtenidas con las bases de datos BOLD 
y NCBI no se logró identificar molecularmente a la 
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Cherublemma emmelas (Gilbert, 1890) “congrio negro” (Fig. 21)

Figura 21.- Clasificación taxonómica y código de ingreso a la colección científica del IMARPE de los ejemplares de Cherublemma emmelas

especie debido a la ausencia de información en las bases 
mencionadas. Solo pudo confirmarse que pertenecía a la 
Familia Ophidiidae (Tabla 21).

El árbol NJ construido a partir de secuencias de 641 pb en 
donde se incluyeron individuos de especies emparentadas 
obtenidos del GenBank mostró una separación adecuada 
de la especie respecto a otras, con una robustez del 
100% (Fig. 22). Se determinó una distancia genética 
intraespecífica de 0% e interespecífica variando entre 
3,10% y 3,96%. Las secuencias se encuentran registradas 
en el iBOL con los DNA Barcode FISHP034-15 a 
FISHP037-15, FISHP043-15 y FISHP044-15 (Tabla 22).

228 249 282 327 477 480 489
BG -13 -IMARPE T T G A T A G
BG -14 -IMARPE • • • • • G •
BG -15 -IMARPE • • • G • • A
BG -16 -IMARPE • C A • C • •
BG -17 -IMARPE C • • • • • A
BG -18 -IMARPE • • • G • • A

Posición nucleotídicaCódigo de
secuencia 

Tabla 20.- Posiciones nucleotídicas de los sitios polimórficos identificados en 683 pb de la región 
COI-5P del ADN mitocondrial de Cherublemma emmelas (BG-13-IMARPE a BG-18-IMARPE). (•) 

Indica igualdad de nucleótido respecto a la primera fila 

Tabla 19.- Caracteres morfométricos y merísticos de los ejemplares de Cherublemma emmelas

BG-13 BG-14 BG-15 BG-16 BG-17 BG-18 Rango Promedio DS Var

Longitud total (LT) (mm) 228 229 232 216 220 225 216 - 229 225,0 6,0 12,0

Longitud de la cabeza (LC) (mm) 52 53 60 55 51 54 51 - 60 54,2 3,2 6,4

Longitud postorbital de la cabeza (LpoC) (mm) 30 31 36 33 31 32 30 - 36 32,2 2,1 4,3

Longitud hocico al margen postorbital (Lhpo) (mm) 22 22 24 22 20 22 20 - 24 22,0 1,3 2,5

Longitud hocico a preopérculo (LhpO) (mm) 40 40 41 40 36 42 36 - 42 39,8 2,0 4,1

LpoC/Lhpo 1,4 1,4 1,5 1,5 1,6 1,5 1,4 - 1,6 1,5 0,1 0,1

N°de radios en la aleta dorsal (N°RaD) 113 108 111 109 111 112 108 - 113 111 1,9 3,7

Medición
Código de especímen Número de ejemplares  (N=6)
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Tabla 21.- Porcentajes de identidad o similitud de los mejores hits obtenidos de la comparación 
entre BG-13 a BG-18-IMARPE con las bases de datos BOLD Systems y GenBank. Se considera 
corresponden a la especie cuando se obtienen valores de identidad de 99-100%. T= tamaño de 
secuencia; S = Similitud, I = Identidad, C = cobertura. (*) Comparaciones con bajos valores de identidad

#  Código colecta
BOLD Systems GenBank - NCBI

Género (%S) Especie (%S) Especie I (%) C (%) E -value Número de
Accesión

1  BG -1 3 - IMARPE no hay referencia Genypterus capensis* 86* 95 0 HM007735

2  BG -14 - IMARPE no hay referencia Genypterus capensis* 86* 95 0 HM007735

3  BG -15 - IMARPE no hay referencia Genypterus capensis* 86* 95 0 HM007735

4  BG -16 - IMARPE no hay referencia Genypterus capensis* 86* 97 0 HM007735

5  BG -17 - IMARPE no hay referencia Genypterus capensis* 95* 87 0 HM007735

6  BG -18 - IMARPE no hay referencia Genypterus capensis* 95* 86 0 HM007735

Figura 22.- Árbol NJ basado en las secuencias del gen COI de Cherublemma emmelas (BG-13 a BG-18), incluyendo otras 
secuencias obtenidas del GenBank
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Tabla 22.- Códigos de identificación de Cherublemma emmelas (BG-13 a BG-18), 
incorporadas en la base de datos del iBOL (código BOLD)

Zavalaga, Sotil, Pastor Análisis morfométrico, merístico, código de barras ADN, bentodemersales, otoño 2014 (I) Perú

Código 
de colecta 

(tejido)

Composición 
nucleotídica Secuencia nucleotídica Representación del Código de Barras de ADN DNA

Barcode

BG-13-
IMARPE

A (159)
G (109)
C (192)
T (198)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTAGTATTTGGTGCCTGAGCCGGAATAGTAGGAACAGCCCTAAGTC-
TTCTTATTCGGGCAGAACTGAGCCAACCCGGCGCCCTCCTCGGAGACGACCAAAT-
TTATAACGTGATTGTAACAGCTCACGCCTTCGTTATAATTTTCTTCATAGTCATACCA-
ATCATGATTGGTGGTTTCGGAAACTGACTAATTCCTCTTATGATTGGTGCCCCCGA-
CATAGCATTTCCACGAATAAATAATATGAGCTTTTGACTTCTGCCACCCTCATTCC-
TTCTCCTCCTAGCCTCTTCCGGCGTAGAAGCAGGGGCTGGTACCGGCTGAACCG-
TTTATCCACCCCTATCAGGCAACCTTTCCCACGCCGGACCCTCTGTTGACCTGAC-
TATCTTTTCACTTCACCTAGCGGGTGTGTCCTCAATTTTAGGGGCCATTAACTTTAT-
TACCACAATTATTAATATAAAACCTCCGGCTATCTCACAATATCAAACACCTTTATT-
TATTTGATCTCTTCTAATCACAGCAGTTCTTCTCCTTCTATCGCTCCCAGTTCTTGCC-
GCAGGCATCACCATACTCCTTACGGACCGAAACTTAAACACCACTTTCTTCGATCC-
CGCAGGAGGAGGAGACCCAATTCTTTATCAACACTTATTC

FISHP
043-15

BG-14-
IMARPE

A (158)
G (110)
C (192)
T (198)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTAGTATTTGGTGCCTGAGCCGGAATAGTAGGAACAGCCCTAAGTC-
TTCTTATTCGGGCAGAACTGAGCCAACCCGGCGCCCTCCTCGGAGACGACCAAAT-
TTATAACGTGATTGTAACAGCTCACGCCTTCGTTATAATTTTCTTCATAGTCATACCA-
ATCATGATTGGTGGTTTCGGAAACTGACTAATTCCTCTTATGATTGGTGCCCCCGA-
CATAGCATTTCCACGAATAAATAATATGAGCTTTTGACTTCTGCCACCCTCATTCC-
TTCTCCTCCTAGCCTCTTCCGGCGTAGAAGCAGGGGCTGGTACCGGCTGAACCG-
TTTATCCACCCCTATCAGGCAACCTTTCCCACGCCGGACCCTCTGTTGACCTGAC-
TATCTTTTCACTTCACCTAGCGGGTGTGTCCTCAATTTTAGGGGCCATTAACTTTAT-
TACCACAATTATTAATATGAAACCTCCGGCTATCTCACAATATCAAACACCTTTATT-
TATTTGATCTCTTCTAATCACAGCAGTTCTTCTCCTTCTATCGCTCCCAGTTCTTGCC-
GCAGGCATCACCATACTCCTTACGGACCGAAACTTAAACACCACTTTCTTCGATCC-
CGCAGGAGGAGGAGACCCAATTCTTTATCAACACTTATTC

FISHP
044-15

BG-15-
IMARPE

A (159)
G (109)
C (192)
T (198

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTAGTATTTGGTGCCTGAGCCGGAATAGTAGGAACAGCCCTAAGTC-
TTCTTATTCGGGCAGAACTGAGCCAACCCGGCGCCCTCCTCGGAGACGACCAAAT-
TTATAACGTGATTGTAACAGCTCACGCCTTCGTTATAATTTTCTTCATAGTCATACCA-
ATCATGATTGGTGGTTTCGGAAACTGACTAATTCCTCTTATGATTGGTGCCCCCGA-
CATAGCATTTCCACGAATAAATAATATGAGCTTTTGACTTCTGCCACCCTCATTCC-
TTCTCCTCCTAGCCTCTTCCGGCGTAGAAGCGGGGGCTGGTACCGGCTGAACCG-
TTTATCCACCCCTATCAGGCAACCTTTCCCACGCCGGACCCTCTGTTGACCTGAC-
TATCTTTTCACTTCACCTAGCGGGTGTGTCCTCAATTTTAGGGGCCATTAACTTTAT-
TACCACAATTATTAATATAAAACCTCCAGCTATCTCACAATATCAAACACCTTTATT-
TATTTGATCTCTTCTAATCACAGCAGTTCTTCTCCTTCTATCGCTCCCAGTTCTTGCC-
GCAGGCATCACCATACTCCTTACGGACCGAAACTTAAACACCACTTTCTTCGATCC-
CGCAGGAGGAGGAGACCCAATTCTTTATCAACACTTATTC

FISHP
034-15

BG-16-
IMARPE

A (160)
G (108)
C (194)
T (196

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTAGTATTTGGTGCCTGAGCCGGAATAGTAGGAACAGCCCTAAGTC-
TTCTTATTCGGGCAGAACTGAGCCAACCCGGCGCCCTCCTCGGAGACGACCAAAT-
TTATAACGTGATTGTAACAGCTCACGCCTTCGTTATAATTTTCTTCATAGTCATACCA-
ATCATGATTGGTGGTTTCGGAAACTGACTAATTCCTCTTATGATTGGTGCCCCCGA-
CATAGCATTCCCACGAATAAATAATATGAGCTTTTGACTTCTACCACCCTCATTCC-
TTCTCCTCCTAGCCTCTTCCGGCGTAGAAGCAGGGGCTGGTACCGGCTGAACCG-
TTTATCCACCCCTATCAGGCAACCTTTCCCACGCCGGACCCTCTGTTGACCTGAC-
TATCTTTTCACTTCACCTAGCGGGTGTGTCCTCAATTTTAGGGGCCATTAACTTTAT-
TACCACAATTATTAACATAAAACCTCCGGCTATCTCACAATATCAAACACCTTTATT-
TATTTGATCTCTTCTAATCACAGCAGTTCTTCTCCTTCTATCGCTCCCAGTTCTTGCC-
GCAGGCATCACCATACTCCTTACGGACCGAAACTTAAACACCACTTTCTTCGATCC-
CGCAGGAGGAGGAGACCCAATTCTTTATCAACACTTATTC

FISHP
035-15

BG-17-
IMARPE

A (160)
G (108)
C (193)
T (197)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTAGTATTTGGTGCCTGAGCCGGAATAGTAGGAACAGCCCTAAGTC-
TTCTTATTCGGGCAGAACTGAGCCAACCCGGCGCCCTCCTCGGAGACGACCAAAT-
TTATAACGTGATTGTAACAGCTCACGCCTTCGTTATAATTTTCTTCATAGTCATACCA-
ATCATGATTGGTGGTTTCGGAAACTGACTAATTCCTCTTATGATCGGTGCCCCCGA-
CATAGCATTTCCACGAATAAATAATATGAGCTTTTGACTTCTGCCACCCTCATTCC-
TTCTCCTCCTAGCCTCTTCCGGCGTAGAAGCAGGGGCTGGTACCGGCTGAACCG-
TTTATCCACCCCTATCAGGCAACCTTTCCCACGCCGGACCCTCTGTTGACCTGAC-
TATCTTTTCACTTCACCTAGCGGGTGTGTCCTCAATTTTAGGGGCCATTAACTTTAT-
TACCACAATTATTAATATAAAACCTCCAGCTATCTCACAATATCAAACACCTTTATT-
TATTTGATCTCTTCTAATCACAGCAGTTCTTCTCCTTCTATCGCTCCCAGTTCTTGCC-
GCAGGCATCACCATACTCCTTACGGACCGAAACTTAAACACCACTTTCTTCGATCC-
CGCAGGAGGAGGAGACCCAATTCTTTATCAACACTTATTC

FISHP
036-15

BG-18-
IMARPE

A (159)
G (109)
C (192)
T (198)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTAGTATTTGGTGCCTGAGCCGGAATAGTAGGAACAGCCCTAAGTC-
TTCTTATTCGGGCAGAACTGAGCCAACCCGGCGCCCTCCTCGGAGACGACCAAAT-
TTATAACGTGATTGTAACAGCTCACGCCTTCGTTATAATTTTCTTCATAGTCATACCA-
ATCATGATTGGTGGTTTCGGAAACTGACTAATTCCTCTTATGATTGGTGCCCCCGA-
CATAGCATTTCCACGAATAAATAATATGAGCTTTTGACTTCTGCCACCCTCATTCC-
TTCTCCTCCTAGCCTCTTCCGGCGTAGAAGCGGGGGCTGGTACCGGCTGAACCG-
TTTATCCACCCCTATCAGGCAACCTTTCCCACGCCGGACCCTCTGTTGACCTGAC-
TATCTTTTCACTTCACCTAGCGGGTGTGTCCTCAATTTTAGGGGCCATTAACTTTAT-
TACCACAATTATTAATATAAAACCTCCAGCTATCTCACAATATCAAACACCTTTATT-
TATTTGATCTCTTCTAATCACAGCAGTTCTTCTCCTTCTATCGCTCCCAGTTCTTGCC-
GCAGGCATCACCATACTCCTTACGGACCGAAACTTAAACACCACTTTCTTCGATCC-
CGCAGGAGGAGGAGACCCAATTCTTTATCAACACTTATTC

FISHP
037-15
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Análisis morfométrico y merístico

Los caracteres morfométricos y merísticos se indican 
en la Tabla 23.

Análisis molecular

A partir de la amplificación parcial del gen COI se 
obtuvo una secuencia de 694 pb con un contenido 
C+G de 48,27%. Su comparación con las bases de 

datos permitió identificar el ejemplar como Pontinus 
sp. con 99,85% de probabilidad (Tabla 24). El análisis 
de agrupamiento considerando secuencias múltiples 
de especies emparentadas, mostró organismos en el 
clado del género Pontinus (Fig. 24) formado con una 
robustez de 99%. La secuencia incorporada en el 
iBOL se encuentra registrada con el DNA Barcode 
FISHP069-15 (Tabla 25) siendo el primer registro para 
la especie en el BOLD.

Pontinus sierra (Gilbert, 1890) “pez diablico” (Fig. 23)

Figura 23.- Clasificación taxonómica y código de ingreso a la colección científica del IMARPE de Pontinus sierra

Tabla 23.- Caracteres morfométricos y merísticos del ejemplar de Pontinus sierra

Longitud total (LT) (mm)
Longitud estándar (LS) (mm)
Longitud de la cabeza (LC) (mm)
Longitud del hocico (Lh) (mm)

Longitud a la 1a aleta dorsal (L1aD) (mm)
Diametro mayor del ojo (DO) (mm)

N° de radios en la 1a aleta dorsal  (N°R1aD)
N° de radios en la 2a aleta dorsal  (N°R2aD)
N° de branquiespinas en rama superior (N°BrS)
N° de branquiespinas en el centro (N°BC)
N° de branquiespinas en rama inferior (N°BrI)
N° de radios de la aleta pectoral (N°RaP)
N° de escamas en la línea lateral (N°ELL)

8
17
35

46
12
12
10
6
1

Medición
Código de

especímen BG-32 

142
111

48
15
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Tabla 24.- Porcentajes de identidad o similitud del mejor hit obtenido de la comparación entre BG-32-IMARPE con las 
secuencias de las bases de datos BOLD Systems y GenBank. Se considera corresponden a la especie cuando se obtienen 
valores de identidad de 99-100%. T= tamaño de secuencia; S = Similitud, I = Identidad, C = cobertura. (*) Comparaciones 

con bajos valores de identidad

# Código colecta

Base de datos BOLD Systems Base de datos GenBank -NCBI

Género (%S) Especie (%S) Especie I (%) C (%) E -value Número de
Accesión

1 BG -32-IMARPE Pontinus (100) P ontinus sp. a (99.85) Pontinus kuhlii* 97 94 0 JQ774695

Tabla 25.- Código de identificación de Pontinus sierra (BG-32) incorporada en la base de datos 
del iBOL (código BOLD)

Código 
de colecta 

(tejido)

Composición 
nucleotídica Secuencia nucleotídica, Representación del Código de Barras de ADN DNA 

Barcode

BG-32-
IMARPE

A (200)
G (204)
C (131)
T (159)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 694pb

CTTCAGGGTGTCCGAAGAATCAGAAGAGGTGTTGGTACAG-
GATTGGGTCTCCCCCTCCTGCCGGGTCGAAGAAGGTGGTG-
TTAAGGTTTCGGTCTGTAAGAAGCATTGTGATGCCAGCAGC-
TAGAACGGGAAGGGAGAGAAGAAGCAGGACAGCTGTAA-
TTAGGGTTGCTCAAACAAATAGGGGTGTTTGGTACTGAGA-
GATGGCTGGGGGTTTCATATTAATAATTGTGGTAATAAAAT-
TAATTGCACCAAGAATCGAAGAAACCCCTGCAAGGTGAA-
GGGAGAAAATTGTTAAGTCGACAGATGCGCCTGCATGGGC-
TAGGTTTCCAGCCAGGGGAGGGTAAACAGTCCAACCAG-
TACCGGCTCCCGCCTCTACTCCGGAAGAGGCAAGGAGTAG-
GAGGAAGGAAGGGGGGAGAAGCCAGAAGCTTATGTTATT-
TATACGAGGGAATGCCATGTCGGGGGCCCCGATCATCATG-
GGAATAAGCCAGTTTCCAAAGCCTCCGATCATAATTGGTA-
TTACTATAAAGAAAATCATTACAAAGGCGTGTGCCGTAAC-
GATTACATTGTAAATTTGGTCGTCTCCAAGGAGAGCGCCG-
GGTTGGCTAAGTTCTGCTCGAATCAGCAGGCTTAAGGCTGT-
GCCTACTATGCCAGCTCAAGCACCAAATACTAGATATAAG-
GTGCCAATGTCTTTATG

FISHP
069-15

Figura 24.- Árbol NJ basado en secuencias COI de Pontinus sierra (BG-32) y otras obtenidas del GenBank
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Análisis morfométrico y merístico

En la Tabla 26 se indican las medidas morfométricas y 
merísticas de los ejemplares de Prionotus stephanophrys.

Análisis molecular

De 6 ejemplares se obtuvieron secuencias nucleotídicas 
de 658 pb, con un contenido C+G de 48,25%. Se 
identificaron 6 haplotipos, con presencia de 9 sitios 
polimórficos de los cuales 5 fueron parsimonia 
informativos (Tabla 27). Todas las secuencias 
mostraron probabilidades entre 99 y 100% de 
corresponder a la especie Prionotus stephanophrys (Tabla 
28). El alineamiento múltiple se realizó incluyendo 

Figura 25.- Clasificación taxonómica y código de ingreso a la colección científica del IMARPE de los 
ejemplares de Prionotus stephanophrys

Prionotus stephanophrys (Lockington, 1881) “falso volador” (Fig. 25)

secuencias de 648 pb del género Prionotus obtenidos 
del GenBank. La distancia genética y el dendograma 
NJ separaron adecuadamente a P. stephanophrys de 
otras especies del género. Se determinó una distancia 
genética intraespecífica de 3,22% e interespecífica 
variando de 2,53% a 4,98%. Los especímenes de este 
estudio formaron un solo clado con otras secuencias de 
la especie P. stephanophrys procedentes de California 
(código de accesión GU440478) con un bootstrap de 
100%, y de Ecuador (código BOLD LIDMA826-11) 
con un bootstrap de 93% (Fig. 26). Las secuencias 
incorporadas en el iBOL se encuentran registradas 
con los DNA Barcodes: FISHP028-15 a FISHP33-15 
(Tabla 29).

Tabla 26.- Caracteres morfométricos, merísticos y proporciones de los ejemplares de Prionotus stephanophrys

BG-7 BG-8 BG-9 BG-10 BG-11 BG-12 Rango Promedio DS Var

Longitud total (LT) (mm) 243 241 222 227 213 221 213 - 243 227,8 11,9 23,7

Longitud estándar (LS) (mm) 203 204 178 186 168 182 168 - 204 186,8 14,2 28,5

Longitud de la cabeza (LC) (mm) 73 66 64 68 59 64 59 - 73 65,7 4,7 9,4

Longitud de la aleta pectoral (LaP) (mm) 93 86 84 94 81 92 81 - 94 88,3 5,4 10,8

Longitud de la 1a espina dorsal  (L1eD) (mm) 24 21 21 24 24 22 21 - 24 22,7 1,5 3,0

LS/LaP 2,2 2,4 2,1 2,0 2,1 2,0 2.0 - 2.4 2,1 0,1 0,3

LC/L1eD 3,0 3,1 3,0 2,8 2,5 2,9 2.5 - 3.0 2,9 0,2 0,5

N° de escamas en la línea lateral (N°ELL) 63 67 64 64 62 66 62 - 67 64 1,9 3,7

N° de radios libres de la aleta pectoral  (N°RlaP) 3 3 3 3 3 3 - - - -

Medición
Código de especímen Número de ejemplares  (N=6)
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Figura 26.- Árbol NJ basado en las secuencias del gen COI de Prionotus stephanophrys (BG-7 a BG12) incluyendo otra 
secuencias obtenidas del GenBank

102 180 387 507 510 585 645 651 660

BG - 7 - IMARPE C G G G G C G C C

BG - 8 - IMARPE T
A A • A T • • •

BG - 9 - IMARPE T
•

A • A T A • T

BG - 10 - IMARPE T

•
• • • • • • •

BG - 11 - IMARPE T
•

• • • • • A •

BG - 12 - IMARPE T • A A A T A • T

Código de
secuencia 

Posición nucleotídica

Tabla 27.- Posiciones nucleotídicas de sitios polimórficos de la región COI-5P del ADN mitocondrial 
de Prionotus stephanophrys. (•) Indica igualdad de nucleótido respecto a la primera fila

Tabla 28.- Porcentajes de identidad o similitud de los mejores hits obtenidos de la comparación de BG-7 a BG-12-
IMARPE con los datos BOLD Systems y GenBank. Se considera corresponden a la especie cuando se obtienen 

valores de identidad de 99-100%.  T= tamaño de secuencia; S = similitud, I = identidad, C = cobertura

Género (%S) Especie (%S) Especie I  (%) C (%) E-value

1 BG-7-IMARPE Prionotus  (100) P. stephanophrys  (99,66) P. stephanophrys 99 93 0 GU440478
2 BG-8-IMARPE Prionotus  (100) P. stephanophrys  (99,70) P. stephanophrys 99 94 0 GU440478
3 BG-9-IMARPE Prionotus  (100) P. stephanophrys  (100) P. stephanophrys 100 93 0 GU440478
4 BG-10-IMARPE Prionotus  (100) P. stephanophrys  (99,83) P. stephanophrys 99 96 0 GU440478
5 BG-11-IMARPE Prionotus  (100) P. stephanophrys  (99,83) P. stephanophrys 99 93 0 GU440478
6 BG-12-IMARPE Prionotus  (100) P. stephanophrys  (99,85) P. stephanophrys 99 93 0 GU440478

BOLD Systems
Código colecta#

Número 
accesión

GenBank-NCBI
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Tabla 29.- Código de identificación de Prionotus stephanophrys (BG-7) incorporada en la base de datos del iBOL (código BOLD)

Código 
de colecta 

(tejido)
Composición 
nucleotídica Secuencia nucleotídica, Representación del Código de Barras de ADN DNA 

Barcode

BG-7-
IMARPE

A (136)
G (127)
C (194)
T (201)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTCTACCTAGTGTTTGGTGCCTGAGCTGGAATAGTCGGCACA-
GCCTTGAGCCTTCTAATTCGGGCAGAACTCAGTCAGCCTGGCCCCC-
TTCTGGGCGACGACCAACTTTATAATGTTATCGTTACAGCACATGCTT-
TTGTAATAATTTTCTTTATGGTTATGCCAATCATAATTGGGGGCTTTGG-
CAACTGACTTGTGCCCCTAATGATTGGGGCTCCCGACATGGCCTTTCCT-
CGAATAAATAACATAAGCTTCTGACTTCTCCCTCCTTCCTTCCTTCTTC-
TTCTCACCTCCTCAGCCGTAGAAGCTGGGGCTGGCACAGGATGAACT-
GTCTACCCACCCCTTGCTGGCAATCTCGCTCACGCAGGGGCCTCCGT-
GGATCTTGCAATTTTTTCACTTCACTTAGCAGGGATCTCTTCAATTTTA-
GGGGCTATTAACTTTATCACTACTATTTTTAACATGAAGCCCCAGCCAT-
GTCCGCCTACCAGATGCCCCTATTTGTTTGGGCCGTGTTAATTACTGCC-
GTACTTTTACTCCTCTCTCTCCCTGTTCTAGCTGCGGCTATCACTATGC-
TACTCACAGACCGAAACTTGAATACCACTTTCTTTGACCCCGCAGGAG-
GAGGGGACCCCATCCTATACCAACACCTATTC

FISHP

028-15

BG-8-
IMARPE

A (139)
G (124)
C (192)
T (203)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTCTACCTAGTGTTTGGTGCCTGAGCTGGAATAGTCGGCACA-
GCCTTGAGCCTTCTAATTCGGGCAGAACTCAGTCAGCCTGGTCCCC-
TTCTGGGCGACGACCAACTTTATAATGTTATCGTTACAGCACATGCTT-
TTGTAATAATTTTCTTTATGGTTATACCAATCATAATTGGGGGCTTTGG-
CAACTGACTTGTGCCCCTAATGATTGGGGCTCCCGACATGGCCTTTCCT-
CGAATAAATAACATAAGCTTCTGACTTCTCCCTCCTTCCTTCCTTCTTC-
TTCTCACCTCCTCAGCCGTAGAAGCTGGGGCTGGCACAGGATGAACT-
GTCTACCCACCCCTTGCTGGCAATCTCGCTCACGCAGGAGCCTCCGT-
GGATCTTGCAATTTTTTCACTTCACTTAGCAGGGATCTCTTCAATTTTA-
GGGGCTATTAACTTTATCACTACTATTTTTAACATGAAGCCCCAGCCAT-
GTCCGCCTACCAGATACCCCTATTTGTTTGGGCCGTGTTAATTACTGCC-
GTACTTTTACTCCTCTCTCTCCCTGTTCTAGCTGCGGCTATTACTATGC-
TACTCACAGACCGAAACTTGAATACCACTTTCTTTGACCCCGCAGGAG-
GAGGGGACCCCATCCTATACCAACACCTATTC 

FISHP

029-15

BG-9-
IMARPE

A (139)
G (124)
C (191)
T (204)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTCTACCTAGTGTTTGGTGCCTGAGCTGGAATAGTCGGCACA-
GCCTTGAGCCTTCTAATTCGGGCAGAACTCAGTCAGCCTGGTCCCC-
TTCTGGGCGACGACCAACTTTATAATGTTATCGTTACAGCACATGCTT-
TTGTAATAATTTTCTTTATGGTTATGCCAATCATAATTGGGGGCTTTGG-
CAACTGACTTGTGCCCCTAATGATTGGGGCTCCCGACATGGCCTTTCCT-
CGAATAAATAACATAAGCTTCTGACTTCTCCCTCCTTCCTTCCTTCTTC-
TTCTCACCTCCTCAGCCGTAGAAGCTGGGGCTGGCACAGGATGAACT-
GTCTACCCACCCCTTGCTGGCAATCTCGCTCACGCAGGAGCCTCCGT-
GGATCTTGCAATTTTTTCACTTCACTTAGCAGGGATCTCTTCAATTTTA-
GGGGCTATTAACTTTATCACTACTATTTTTAACATGAAGCCCCAGCCAT-
GTCCGCCTACCAGATACCCCTATTTGTTTGGGCCGTGTTAATTACTGCC-
GTACTTTTACTCCTCTCTCTCCCTGTTCTAGCTGCGGCTATTACTATGC-
TACTCACAGACCGAAACTTGAATACCACTTTCTTTGACCCCGCAGGAG-
GAGGAGACCCCATCCTATATCAACACCTATTC

FISHP

030-15

BG-10-
IMARPE

A (136)
G (127)
C (193)
T (202)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTCTACCTAGTGTTTGGTGCCTGAGCTGGAATAGTCGGCACA-
GCCTTGAGCCTTCTAATTCGGGCAGAACTCAGTCAGCCTGGTCCCC-
TTCTGGGCGACGACCAACTTTATAATGTTATCGTTACAGCACATGCTT-
TTGTAATAATTTTCTTTATGGTTATGCCAATCATAATTGGGGGCTTTGG-
CAACTGACTTGTGCCCCTAATGATTGGGGCTCCCGACATGGCCTTTCCT-
CGAATAAATAACATAAGCTTCTGACTTCTCCCTCCTTCCTTCCTTCTTC-
TTCTCACCTCCTCAGCCGTAGAAGCTGGGGCTGGCACAGGATGAACT-
GTCTACCCACCCCTTGCTGGCAATCTCGCTCACGCAGGGGCCTCCGT-
GGATCTTGCAATTTTTTCACTTCACTTAGCAGGGATCTCTTCAATTTTA-
GGGGCTATTAACTTTATCACTACTATTTTTAACATGAAGCCCCAGCCAT-
GTCCGCCTACCAGATGCCCCTATTTGTTTGGGCCGTGTTAATTACTGCC-
GTACTTTTACTCCTCTCTCTCCCTGTTCTAGCTGCGGCTATCACTATGC-
TACTCACAGACCGAAACTTGAATACCACTTTCTTTGACCCCGCAGGAG-
GAGGGGACCCCATCCTATACCAACACCTATTC

FISHP

031-15

BG-11-
IMARPE

A (137)
G (127)
C (192)
T (202)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTCTACCTAGTGTTTGGTGCCTGAGCTGGAATAGTCGGCACA-
GCCTTGAGCCTTCTAATTCGGGCAGAACTCAGTCAGCCTGGTCCCC-
TTCTGGGCGACGACCAACTTTATAATGTTATCGTTACAGCACATGCTT-
TTGTAATAATTTTCTTTATGGTTATGCCAATCATAATTGGGGGCTTTGG-
CAACTGACTTGTGCCCCTAATGATTGGGGCTCCCGACATGGCCTTTCCT-
CGAATAAATAACATAAGCTTCTGACTTCTCCCTCCTTCCTTCCTTCTTC-
TTCTCACCTCCTCAGCCGTAGAAGCTGGGGCTGGCACAGGATGAACT-
GTCTACCCACCCCTTGCTGGCAATCTCGCTCACGCAGGGGCCTCCGT-
GGATCTTGCAATTTTTTCACTTCACTTAGCAGGGATCTCTTCAATTTTA-
GGGGCTATTAACTTTATCACTACTATTTTTAACATGAAGCCCCAGCCAT-
GTCCGCCTACCAGATGCCCCTATTTGTTTGGGCCGTGTTAATTACTGCC-
GTACTTTTACTCCTCTCTCTCCCTGTTCTAGCTGCGGCTATCACTATGC-
TACTCACAGACCGAAACTTGAATACCACTTTCTTTGACCCCGCAGGAG-
GAGGGGACCCAATCCTATACCAACACCTATTC

FISHP

032-15

BG-12-
IMARPE

A (140)
G (123)
C (191)
T (204)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTCTACCTAGTGTTTGGTGCCTGAGCTGGAATAGTCGGCACA-
GCCTTGAGCCTTCTAATTCGGGCAGAACTCAGTCAGCCTGGTCCCC-
TTCTGGGCGACGACCAACTTTATAATGTTATCGTTACAGCACATGCTT-
TTGTAATAATTTTCTTTATGGTTATGCCAATCATAATTGGGGGCTTTGG-
CAACTGACTTGTGCCCCTAATGATTGGGGCTCCCGACATGGCCTTTCCT-
CGAATAAATAACATAAGCTTCTGACTTCTCCCTCCTTCCTTCCTTCTTC-
TTCTCACCTCCTCAGCCGTAGAAGCTGGGGCTGGCACAGGATGAACT-
GTCTACCCACCCCTTGCTGGCAATCTCGCTCACGCAGGAGCCTCCGT-
GGATCTTGCAATTTTTTCACTTCACTTAGCAGGGATCTCTTCAATTTTA-
GGGGCTATTAACTTTATCACTACTATTTTTAACATGAAGCCCCAGCCAT-
GTCCGCCTACCAAATACCCCTATTTGTTTGGGCCGTGTTAATTACTGCC-
GTACTTTTACTCCTCTCTCTCCCTGTTCTAGCTGCGGCTATTACTATGC-
TACTCACAGACCGAAACTTGAATACCACTTTCTTTGACCCCGCAGGAG-
GAGGAGACCCCATCCTATATCAACACCTATTC

FISHP

033-15
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Citharichthys platophrys Gilbert, 1891 “lenguado plato” (Figs. 27, 28)

Figura 28.- Forma de la línea lateral de Citharichthys platophrys: a. Lado ocular, 
b. escama ctenoidea. c. Lado ciego, d. escama cicloidea

Figura 27.- Clasificación taxonómica y código de ingreso a la colección científica del IMARPE de los ejemplares 
de Citharichthys platophrys

alineamiento múltiple de secuencias de 645 pb, donde se 
incluyeron otras obtenidas del BOLD, se identificaron 10 
sitios polimórficos únicos (Tabla 31). A nivel molecular 
se logró determinar a los ejemplares hasta el nivel de 
especie con un 99% de probabilidad de corresponder 
a Citharichthys platophrys tanto en el BOLD como en 
el GenBank-NCBI (Tabla 32). El árbol NJ construido 
mostró una separación adecuada del pez plato respecto 
a otras especies, con una robustez del grupo dado por un 
valor de bootstrap de 100% (Fig. 29). Las secuencias se 
encuentran registradas en el iBOL con los DNA Barcode: 
FISHP007-15 y FISHP008-15 (Tabla 33).

Análisis morfométrico y merístico

En base a la revisión de algunas de las caracteristicas 
morfológicas, se hace la propuesta de denominarlo 
“lenguado plato”.

En la Tabla 30 se presentan las medidas morfométricas, 
merísticas y algunas proporciones de Citharichthys 
platophrys.

Análisis molecular

Se obtuvieron secuencias nucleotídicas de 658 pb de 2 
individuos con un contenido C+G de 45,36%. Luego del 
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Figura 29.- Árbol NJ basado en las secuencias del gen COI de Citharichthys platophrys (HP-68 y HP-72) 
y otras especies del género obtenidas del GenBank

Tabla 30.- Caracteres morfométricos y merísticos de los ejemplares de Citharichthys platophrys

Tabla 31.- Posiciones nucleotídicas de sitios polimórficos identificados en 645 pb de la 
región COI-5P del ADN mitocondrial de Citharichthys platophrys de este estudio y del 

BOLD. (• ) Indica igualdad de nucleótido respecto a la primera fila

Tabla 32.- Porcentajes de identidad o similitud de los mejores hits obtenidos de la comparación entre 
las secuencias nucleotídicas HP68 y HP-72 con las bases de datos BOLD Systems y GenBank. Se 

considera corresponden a la especie cuando se obtienen valores de identidad de 99-100%. T= tamaño 
de secuencia; S = similitud, I = identidad, C = cobertura

HP-68 HP-72 Promedio DS Var
Longitud total (LT) (mm) 117 121 119,0 2,8 5,7
Longitud estándar (LS) (mm) 94 100 97,0 4,2 8,5
Longitud de la cabeza (LC) (mm) 30 34 32,0 2,8 5,7
Altura o ancho del cuerpo (AC) (mm) 43 48 45,5 3,5 7,1
Longitud de la aleta pectoral (LaP) (mm) 21 25 23,0 2,8 5,7
Longitud de la maxila (LM) (mm) 8 9 8,5 0,7 1,4
Diámetro mayor del ojo (DO) (mm) 8 9 8,5 0,7 1,4
Diámetro menor del ojo (dO) (mm) 5 7 6,0 1,4 2,8
LC/DO 3,8 3,8 3,8 0,0 0,0
LC/LM 3,8 3,8 3,8 0,0 0,0
N° de radios de la aleta dorsal (N°RaD) 79 77 78 1,4 2,8
N° de radios de la aleta anal (N°RaA) 63 62 63 0,7 1,4
N° de branquiespinas rama superior (N°BrS) 4 4 4 0,0 0,0
N° de branquiespinas rama inferior (N°BrI) 8 9 9 0,7 1,4

Medición
Código de especímen Número de ejemplares (N=2)

71 211 226 400 430 571 574 634 646 652
HP-68 T C G C G G A T G C
HP-72 C T A A • • G • • •
C. platophrys  LIDMA 1005-11 C • • • • • • • A G
C. platophrys  LIDMA 1004-11 C • • • A • G • • •
C. platophrys  JX516093 C • • • A • G • • •
C. platophrys  JX516089 C • • • • A G C • •

Código de secuencias
Posiciones nucleotídicas

Género (%S) Especie (%S) Especie I  (%) C (%) E-value
1 HP 68 Citharichthys  (100) C. platophrys  (99,54) C. platophrys 99 95 0 JX516099
2 HP 72 Citharichthys  (100) C. platophrys  (99,39) C. platophrys 99 95 0 JX516099

#
Código 
colecta

BOLD Systems GenBank-NCBI Número 
accesión
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Código 
de colecta 

(tejido)

Composición 
nucleotídica Secuencia nucleotídica, Representación del Código de Barras de ADN DNA 

Barcode

HP-68

A (158)
G (123)
C (176)
T (201)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTTGTATTTGGTGCCTGAGCTGGCATGGTTGGGA-
CAGCACTAAGTCTTCTCATCCGAGCTGAATTAAGTCAACCAG-
GAGCTCTCCTGGGAGACGACCAGATTTACAATGTTATCGTTAC-
GGCACATGCGTTCGTAATAATTTTCTTTATAGTAATACCCATCAT-
GATTGGAGGCTTTGGGAATTGATTAATTCCCCTTATGATCGGA-
GCCCCTGATATGGCATTTCCCCGAATAAACAATATGAGTTTCT-
GACTCCTCCCTCCATCTTTCCTTCTCCTTCTAGCCTCTTCCGGGG-
TTGAAGCAGGGGCGGGAACAGGCTGAACAGTCTATCCCCCTCTA-
GCAGGCAATTTAGCACACGCCGGAGCATCTGTAGACCTTACTATT-
TTCTCCCTCCATCTTGCAGGTATTTCTTCTATTCTAGGGGCAATTAA-
TTTTATTACTACAATTATTAACATGAAACCTACATCTGTTACAATG-
TACCAAATTCCTCTATTTGTGTGGGCTGTCCTGATTACGGCTGTCC-
TACTCTTACTATCCCTACCAGTCCTAGCTGCAGGAATTACGATAC-
TACTCACAGACCGAAATCTAAATACAACCTTCTTCGACCCCGCA-
GGGGGAGGAGACCCTATCCTCTACCAGCACCTCTTC

FISHP

007-15

HP-72

A (159)
G (123)
C (175)
T (201)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTTGTATTTGGTGCCTGAGCTGGCATGGTTGGGA-
CAGCACTAAGTCTTCTCATCCGAGCTGAACTAAGTCAACCAG-
GAGCTCTCCTGGGAGACGACCAGATTTACAATGTTATCGTTAC-
GGCACATGCGTTCGTAATAATTTTCTTTATAGTAATACCCATCAT-
GATTGGAGGCTTTGGGAATTGATTAATTCCCCTTATGATTGGA-
GCCCCTGATATAGCATTTCCCCGAATAAACAATATGAGTTTCT-
GACTCCTCCCTCCATCTTTCCTTCTCCTTCTAGCCTCTTCCGGGG-
TTGAAGCAGGGGCGGGAACAGGCTGAACAGTCTATCCCCCTCTA-
GCAGGCAATTTAGCACACGCCGGAGCATCTGTAGACCTTACTATT-
TTCTCCCTACATCTTGCAGGTATTTCTTCTATTCTAGGGGCAATTAA-
TTTTATTACTACAATTATTAACATGAAACCTACATCTGTTACAATG-
TACCAAATTCCTCTATTTGTGTGGGCTGTCCTGATTACGGCTGTCC-
TACTCTTACTATCCCTACCAGTCCTAGCTGCAGGAATTACGATGC-
TACTCACAGACCGAAATCTAAATACAACCTTCTTCGACCCCGCA-
GGGGGAGGAGACCCTATCCTCTACCAGCACCTCTTC

FISHP

008-15
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Análisis morfométrico y merístico

En la Tabla 34 se muestran los datos de las mediciones 
del cuerpo y conteos de caracteres merísticos de los 
ejemplares analizados.

Las escamas son de tipo ctenoideas en el lado ocular 
desde la base de la aleta caudal hasta la mitad del arco 
de la línea lateral y de tipo cicloidea desde el hocico 
hasta la mitad del arco de la línea lateral. En el lado 
ciego son del tipo cicloideas a excepción del área 
del pedúnculo caudal donde se presentan escamas 
ctenoideas (Fig. 31). Se observa una cresta interorbital 

reducida a un borde óseo. El lado ocular es de color 
café con manchas difusas.

Análisis molecular

Se analizaron 6 individuos obteniendo secuencias 
nucleotídicas de 658 pb con un contenido C+G de 
44,71%. Luego del alineamiento múltiple de las 
secuencias se observaron 6 haplotipos, con un total de 
6 sitios polimórficos de los cuales 2 fueron parsimonia 
informativos (Tabla 35). A nivel molecular se logró 
identificar a los ejemplares hasta el nivel de género 
Hippoglossina debido a la ausencia de información de 

Figura 30.- Clasificación taxonómica y código de ingreso a la colección científica del IMARPE de los ejemplares 
de Hippoglossina macrops

Hippoglossina macrops Steindachner, 1876 “lenguado de ojo grande” (Fig. 30)

Figura 31.- Hippoglossina macrops. Forma de la línea lateral: lado ocular (a) y lado ciego (e). Disposición de escamas: lado ocular 
(b) y lado ciego (f). Tipo de escamas: lado ocular ctenoidea (c) y cicloidea (d); lado ciego cicloidea (g) y ctenoidea (h)
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la especie en las bases de datos (Tabla 36). La distancia 
genética y el dendograma NJ construido utilizando 
628 pb separaron adecuadamente a H. macrops de 
otras especies del género, con una distancia genética 
interespecífica con H. oblonga de 3,5%. La robustez del 
clado para H. macrops está dado por un 97% de bootstrap 

diferenciándose claramente del clado formado por 
H. stomata con quien mostró altos valores (99%) de 
identidad (Fig. 32). Las secuencias incorporadas en el 
iBOL se encuentran registradas con los DNA Barcodes: 
FISHP009-15 a FISHP014-15 (Tabla 37). Son los primeros 
registros de secuencias nucleotídicas en la base de datos.

Código de colecta
Posición nucleotídica

219 312 477 483 504 516
BG-25-IMARPE A G T G G G
BG-26-IMARPE • A • A • •
BG-27-IMARPE • • C A • •
BG-28-IMARPE G • • • • A
BG-29-IMARPE • • • • A A
BG-30-IMARPE • • • A • •

# Código de 
colecta

BOLD Systems GenBank-NCBI

Género (%S) Especie (%S) Especie I (%) C (%) E-value Número accesión

1 BG-25-
IMARPE

Hippoglossina 
(98,6) H. stomata* (98,57) H. stomata 99 95 0 JQ354124

2 BG-26-
IMARPE

Hippoglossina 
(98,6) H. stomata* (98,65) H. stomata 99 97 0 JQ354124

3 BG-27-
IMARPE

Hippoglossina 
(98,3) H. stomata* (98,35) H. stomata 98 97 0 JQ354124/25

4 BG-28-
IMARPE

Hippoglossina 
(98,3) H. stomata* (98,35) H. stomata 98 97 0 JQ354124/25

5 BG-29-
IMARPE

Hippoglossina 
(98,3) H. stomata* (98,35) H. stomata 98 98 0 JQ354124/25

6 BG-30-
IMARPE

Hippoglossina 
(98,4) H. stomata* (98,56) H. stomata 99 100 0 JQ354124

Tabla 36.- Porcentajes de identidad y similitud de los mejores hits obtenidos de la comparación entre las 
secuencias nucleotídicas de BG-25 a BG-30 con las bases de datos BOLD Systems y GenBank. Se considera 
corresponder a la especie cuando se obtienen valores de identidad de 99-100%. T= tamaño de secuencia; S 

= similitud, I = identidad, C = cobertura. (*) Comparaciones con bajos valores de identidad

Tabla 35.- Posiciones nucleotídicas de los sitios polimórficos identificados en 
628 pb de la región COI-5P del ADN mitocondrial de Hippoglossina macrops. 

(•) Indica igualdad de nucleótido respecto a la primera fila

Tabla 34.- Caracteres morfométricos, merísticos y proporciones de los ejemplares de Hippoglossina macrops

BG-25 BG-26 BG-27 BG-28 BG-29 BG-30 Rango Promedio DS Var
Longitud total (LT) (mm) 217 228 265 226 277 227 217 - 277 240,0 24,6 49,3
Longitud estándar (LS) (mm) 175 186 208 181 222 182 175 - 222 192,3 18,4 36,9
Longitud de la cabeza (LC) (mm) 56 64 81 65 85 65 56 - 85 69,3 11,2 22,4
Altura o ancho del cuerpo (AC) (mm) 78 78 98 79 99 83 78 - 99 85,8 10,0 20,0
Longitud de la aleta pectoral (LaP) (mm) 24 25 32 28 33 28 24 - 33 28,3 3,6 7,2
Longitud de la maxila (LM) (mm) 20 23 30 24 33 23 20 - 33 25,5 4,9 9,9
Diámetro mayor del ojo (DO) (mm) 15 16 19 18 17 18 16 - 19 17,2 1,5 2,9
Diámetro menor del ojo (dO) (mm) 10 12 14 14 13 13 10 - 14 12,7 1,5 3,0
LC/DO 3,7 4,0 4,3 3,6 5,0 3,6 3,6 - 5,0 4 0,5 1,1
LS/AC 2,2 2,4 2,1 2,3 2,2 2,2 2,1 - 2,4 2 0,1 0,2
AC/LS% 44,6 41,9 47,1 43,6 44,6 45,6 41,9 - 47,1 45 1,8 3,5
LC/LS% 32,0 34,4 38,9 35,9 38,3 35,7 32,0 - 38,9 36 2,5 5,1
LM/LC% 35,7 35,9 37,0 36,9 38,8 35,4 35,4 -38,8 37 1,3 2,5
LaP/LC% 42,9 39,1 39,5 43,1 38,8 43,1 38,8 - 43,1 41 2,1 4,3
N° de radios de la aleta dorsal (N°RaD) 64 65 62 63 63 62 62 - 65 63 1,2 2,3
N° de radios de la aleta anal (N°RaA) 49 49 48 52 50 49 48 - 52 50 1,4 2,8
N° de branquiespinas rama superior (N°BrS) - - - - 5 - - - - -
N° de branquiespinas rama inferior (N°BrI) - - - - 10 - - - - -

Medición
Código de especímen Número de ejemplares  (N=6)
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Tabla 37.- Secuencias nucleotídicas, composición y representación del código de barras de ADN de 
Hippoglossina macrops (BG-25 a BG-30) incorporadas en la base de datos del iBOL (código BOLD)

Figura 32.- Árbol NJ basado en secuencias del gen COI de Hippoglossina macrops (BG-25 a BG-30) y de 
otras especies emparentadas obtenidas del GenBank

Código 
de colecta 

(tejido)

Composición 
nucleotídica Secuencia nucleotídica, Representación del Código de Barras de ADN DNA 

Barcode

BG-25

A (152)
G (121)
C (174)
T (211)

Región: COI-5P    -      Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTCGTATTTGGTGCCTGGGCCGGA-
ATAGTGGGGACAGCTCTAAGCCTGCTCATTCGAG-
CAGAACTTAGCCAACCTGGAGCCCTTTTAGGAGA-
CGACCAGATTTATAATGTAATCGTCACCGCACAC-
GCTTTTGTAATAATCTTTTTTATAGTTATACCAATTAT-
GATTGGGGGTTTTGGAAACTGACTTATTCCCCTA-
ATAATTGGGGCCCCAGACATAGCATTCCCTCGTAT-
GAATAACATAAGCTTTTGACTCTTACCACCATCA-
TTCCTGCTTCTCCTAGCTTCTTCAGGTGTTGAAGCT-
GGGGCCGGTACTGGCTGAACTGTCTACCCACCCC-
TTGCAAGCAATCTTGCACATGCCGGGGCATCCGTA-
GACTTAACCATCTTTTCACTTCACCTTGCGGGAAT-
TTCATCAATTCTGGGTGCTATTAATTTTATTACCACT-
GTGATTAATATGAAACCTCCGTCTGTTACTATGTAC-
CAAATCCCCTTATTTGTGTGAGCCGTACTGATTACA-
GCCGTCCTCCTACTTCTTTCTTTACCAGTCCTGGC-
CGCTGGTATTACTATACTCCTCACAGATCGTAATC-
TAAACACGACATTCTTTGACCCCGCTGGAGGAGGT-
GATCCTATCCTTTATCAACACCTTTTC

FISHP
009-15

BG-26

A (154)
G (119)
C (174)
T (211)

Región: COI-5P    -      Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTCGTATTTGGTGCCTGGGCCGGAA-
TAGTGGGGACAGCTCTAAGCCTGCTCATTCGAGCA-
GAACTTAGCCAACCTGGAGCCCTTTTAGGAGAC-
GACCAGATTTATAATGTAATCGTCACCGCACACGC-
TTTTGTAATAATCTTTTTTATAGTTATACCAATTATGA-
TTGGGGGTTTTGGAAACTGACTTATTCCCCTAATA-
ATTGGGGCCCCAGACATAGCATTCCCTCGTATGAA-
TAACATAAGCTTTTGACTCTTACCACCATCATTCCT-
GCTTCTCCTAGCTTCTTCAGGTGTTGAAGCTGGAGC-
CGGTACTGGCTGAACTGTCTACCCACCCCTTGCAAG-
CAATCTTGCACATGCCGGGGCATCCGTAGACTTAAC-
CATCTTTTCACTTCACCTTGCGGGAATTTCATCAA-
TTCTGGGTGCTATTAATTTTATTACCACTGTGATTAA-
TATGAAACCTCCGTCTGTTACTATATACCAAATCCCC-
TTATTTGTGTGAGCCGTACTGATTACAGCCGTCCTCC-
TACTTCTTTCTTTACCAGTCCTGGCCGCTGGTATTAC-
TATACTCCTCACAGATCGTAATCTAAACACGACA-
TTCTTTGACCCCGCTGGAGGAGGTGATCCTATCCTT-
TATCAACACCTTTTC

FISHP
010-15
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BG-27

A (153)
G (120)
C (175)
T (210)

Región: COI-5P    -      Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTCGTATTTGGTGCCTGGGCCGGA-
ATAGTGGGGACAGCTCTAAGCCTGCTCATTCGAG-
CAGAACTTAGCCAACCTGGAGCCCTTTTAGGAGA-
CGACCAGATTTATAATGTAATCGTCACCGCACAC-
GCTTTTGTAATAATCTTTTTTATAGTTATACCAATTAT-
GATTGGGGGTTTTGGAAACTGACTTATTCCCCTA-
ATAATTGGGGCCCCAGACATAGCATTCCCTCGTAT-
GAATAACATAAGCTTTTGACTCTTACCACCATCA-
TTCCTGCTTCTCCTAGCTTCTTCAGGTGTTGAAGCT-
GGGGCCGGTACTGGCTGAACTGTCTACCCACCCC-
TTGCAAGCAATCTTGCACATGCCGGGGCATCCGTA-
GACTTAACCATCTTTTCACTTCACCTTGCGGGAAT-
TTCATCAATTCTGGGTGCTATTAATTTTATTACCACT-
GTGATTAATATGAAACCTCCGTCTGTCACTATATAC-
CAAATCCCCTTATTTGTGTGAGCCGTACTGATTACA-
GCCGTCCTCCTACTTCTTTCTTTACCAGTCCTGGC-
CGCTGGTATTACTATACTCCTCACAGATCGTAATC-
TAAACACGACATTCTTTGACCCCGCTGGAGGAGGT-
GATCCTATCCTTTATCAACACCTTTTC

FISHP
011-15

BG-28

A (152)
G (121)
C (174)
T (211)

Región: COI-5P    -      Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTCGTATTTGGTGCCTGGGCCGGA-
ATAGTGGGGACAGCTCTAAGCCTGCTCATTCGAG-
CAGAACTTAGCCAACCTGGAGCCCTTTTAGGAGA-
CGACCAGATTTATAATGTAATCGTCACCGCACAC-
GCTTTTGTAATAATCTTTTTTATAGTTATACCAATTAT-
GATTGGGGGTTTTGGAAACTGACTTATTCCCCTA-
ATAATTGGGGCCCCGGACATAGCATTCCCTCGTAT-
GAATAACATAAGCTTTTGACTCTTACCACCATCA-
TTCCTGCTTCTCCTAGCTTCTTCAGGTGTTGAAGCT-
GGGGCCGGTACTGGCTGAACTGTCTACCCACCCC-
TTGCAAGCAATCTTGCACATGCCGGGGCATCCGTA-
GACTTAACCATCTTTTCACTTCACCTTGCGGGAAT-
TTCATCAATTCTGGGTGCTATTAATTTTATTACCACT-
GTGATTAATATGAAACCTCCGTCTGTTACTATGTAC-
CAAATCCCCTTATTTGTGTGAGCCGTACTAATTACA-
GCCGTCCTCCTACTTCTTTCTTTACCAGTCCTGGC-
CGCTGGTATTACTATACTCCTCACAGATCGTAATC-
TAAACACGACATTCTTTGACCCCGCTGGAGGAGGT-
GATCCTATCCTTTATCAACACCTTTTC

FISHP
012-15

BG-29

A (154)
G (119)
C (174)
T (211)

Región: COI-5P     -     Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTCGTATTTGGTGCCTGGGCCGGAA-
TAGTGGGGACAGCTCTAAGCCTGCTCATTCGAGCA-
GAACTTAGCCAACCTGGAGCCCTTTTAGGAGAC-
GACCAGATTTATAATGTAATCGTCACCGCACACGC-
TTTTGTAATAATCTTTTTTATAGTTATACCAATTATGA-
TTGGGGGTTTTGGAAACTGACTTATTCCCCTAATA-
ATTGGGGCCCCAGACATAGCATTCCCTCGTATGAA-
TAACATAAGCTTTTGACTCTTACCACCATCATTCCT-
GCTTCTCCTAGCTTCTTCAGGTGTTGAAGCTGGGGC-
CGGTACTGGCTGAACTGTCTACCCACCCCTTGCAA-
GCAATCTTGCACATGCCGGGGCATCCGTAGACT-
TAACCATCTTTTCACTTCACCTTGCGGGAATTTCAT-
CAATTCTGGGTGCTATTAATTTTATTACCACTGTGA-
TTAATATGAAACCTCCGTCTGTTACTATGTACCAA-
ATCCCCTTATTTGTATGAGCCGTACTAATTACAGCC-
GTCCTCCTACTTCTTTCTTTACCAGTCCTGGCCGCTG-
GTATTACTATACTCCTCACAGATCGTAATCTAAACA-
CGACATTCTTTGACCCCGCTGGAGGAGGTGATCC-
TATCCTTTATCAACACCTTTTC

FISHP
013-15

BG-30

A (153)
G (120)
C (174)
T (211)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTCGTATTTGGTGCCTGGGCCGGAA-
TAGTGGGGACAGCTCTAAGCCTGCTCATTCGAGCA-
GAACTTAGCCAACCTGGAGCCCTTTTAGGAGAC-
GACCAGATTTATAATGTAATCGTCACCGCACACGC-
TTTTGTAATAATCTTTTTTATAGTTATACCAATTATGA-
TTGGGGGTTTTGGAAACTGACTTATTCCCCTAATA-
ATTGGGGCCCCAGACATAGCATTCCCTCGTATGAA-
TAACATAAGCTTTTGACTCTTACCACCATCATTCCT-
GCTTCTCCTAGCTTCTTCAGGTGTTGAAGCTGGGGC-
CGGTACTGGCTGAACTGTCTACCCACCCCTTGCAAG-
CAATCTTGCACATGCCGGGGCATCCGTAGACTTAAC-
CATCTTTTCACTTCACCTTGCGGGAATTTCATCAA-
TTCTGGGTGCTATTAATTTTATTACCACTGTGATTAA-
TATGAAACCTCCGTCTGTTACTATATACCAAATCCCC-
TTATTTGTGTGAGCCGTACTGATTACAGCCGTCCTCC-
TACTTCTTTCTTTACCAGTCCTGGCCGCTGGTATTAC-
TATACTCCTCACAGATCGTAATCTAAACACGACA-
TTCTTTGACCCCGCTGGAGGAGGTGATCCTATCCTT-
TATCAACACCTTTTC

FISHP
014-15
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Figura 33.- Clasificación taxonómica y código de ingreso a la colección científica del IMARPE del ejemplar de Hippoglossina tetrophthalma

Análisis morfométrico y merístico

El cuerpo es color café en toda su extensión con 
4 manchas redondas (ocelos) de color negro sobre 
la mitad posterior del cuerpo distribuidas en dos 
bajo la aleta dorsal y dos sobre la aleta anal. Pre-
senta escamas cicloideas en ambos lados del cuer-
po (Fig. 34).

En la Tabla 38 se presentan las mediciones del 
cuerpo, conteos de los caracteres merísticos y 
algunas proporciones del ejemplar de Hippoglossina 
tetrophthalma.

Análisis molecular

Se colectó un individuo obteniendo una secuencia 
nucleotídica de 641 pb con un contenido C+G de 
47,74%. Se logró identificar molecularmente a la 

Hippoglossina tetrophthalma (Gilbert, 1890) “lenguado de cuatro ocelos” (Fig. 33)

Figura 34.- Hippoglossina tetrophthalma. Forma de la línea lateral: lado ocular (a) y lado ciego (c). Escamas cicloideas: lado ocular (b) y lado ciego (d)

Longitud total (LT) (mm)
Longitud estándar (LS) (mm)
Longitud de la cabeza (LC) (mm)
Altura o ancho del cuerpo (AC) (mm)
Longitud de la aleta pectoral (LaP) (mm)
Longitud de la maxila (LM) (mm)
Diámetro mayor del ojo (DO) (mm)
Diámetro menor del ojo (dO) (mm)
LC/DO
LS/AC
AC/LS%
LC/LS%
LM/LC%
LaP/LC%
N° de radios de la aleta dorsal (N°RaD)
N° de radios de la aleta anal (N°RaA)
N° de branquiespinas rama superior (N°BrS)
N° de branquiespinas rama inferior (N°BrI)

2
9

39,2
30,8
43,2
45,5
82
60

20
19
9
6

4,9
2,6

Medición
Código de especímen

HP-27 
179
143
44
56

Tabla 38.- Caracteres morfométricos, merísticos y 
proporciones del ejemplar de Hippoglossina tetrophthalma
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Tabla 39.- Porcentajes de identidad o similitud del mejor hit obtenido de la comparación entre la secuencia 
nucleotídica de HP-27-IMARPE con las bases de datos BOLD Systems y GenBank. Se considera corresponder a la 
especie cuando se obtienen valores de identidad de 99-100%. T= tamaño de secuencia; S = Similitud, I = Identidad, 

C = cobertura. (*) Comparaciones con bajos valores de identidad

Figura 35.- Árbol de NJ basado en secuencias del gen COI de Hippoglossina tetrophthalma (HP-27) y otras especies del 
género obtenidas de GenBank

Tabla 40.- Código de identificación de Hippoglossina tetrophthalma (HP-27) incorporado en la base de datos 
del iBOL (código BOLD)

Código de 
colecta 
(tejido)

Composición 
nucleotídica Secuencia nucleotídica, Representación del Código de Barras de ADN DNA 

Barcode

HP-27-
IMARPE

A (154)
G (119)
C (187)
T (181)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 641pb

CACCCTTTATCTCGTATTTGGTGCCTGAGCCGGAATAGTGGGGA-
CAGCCCTAAGTTTACTTATCCGGGCAGAACTAAGCCAACCCGGA-
GCCCTCTTGGGGGACGACCAGATTTATAATGTAATCGTCACCGCACA-
CGCCTTTGTAATAATCTTTTTCATAGTAATACCTATTATGATTGGGGGC-
TTCGGAAACTGACTTATCCCACTAATAATCGGAGCCCCCGACATGG-
CATTCCCTCGAATGAATAATATAAGCTTTTGACTCCTGCCCCCCTCA-
TTTCTACTTCTTTTAGCCTCTTCAGGTGTCGAAGAGGAGCCGGCACT-
GGGTGAACCGTATACCCCCCTCTAGCCAGCAACCTAGCCCATGCC-
GGCCATCAGTAGACCTGACTATCTTCTCACTTCATCTCGCAGGGAT-
TTCCTCGATTTTAGGGGCTATCAATTTTATCACTACTGTAATCAACA-
TAAAACCCCCGACTGTTACCATATATCAAATCCCATTATTCGTCTG-
GGCCGTACTCATTACAGCCGTCCTTTTACTCTTATCCCTACCAGTCCTA-
GCTGCTGGGATTACAATACTTCTCACAGACCGTAATTTAAACACTACT-
TTCTTTGACCCAGCCGGAGGGGGCGACCCATCCT

FISHP
078-15

#
Código
colecta 

GenBank - NCBI

Género (%S) Especie I (%) C (%) E -value
Número de

Accesión

1 
HP-27-
IMARPE  Hippoglossina (100)

Especie (%S)

H. tetrophthalma (100) H. oblonga* 85 95 0.0
KF930229/
KC015761/

65/62/63

BOLD Systems

especie como Hippoglossina tetrophthalma en base 
a la comparación de secuencias con el BOLD con 
100% de identidad (Tabla 39). La distancia genética 
y el dendograma NJ construido utilizando 628 pb 
separaron adecuadamente a H. tetrophthalma de otras 

especies del género, mostrando una distancia genética 
con H. macrops de 2,71% y con H. oblonga de 4,56% 
(Fig. 35). La secuencia fue incorporada a la base de 
datos del iBOL, registrándose con el DNA Barcode 
FISHP078-15 (Tabla 40).
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Análisis morfométrico y merístico

Las escamas son del tipo ctenoidea en el lado ocular y 
del tipo cicloidea en el lado ciego (Fig. 37). En la Tabla 
41 se presentan las mediciones y caracteres merísticos 
de E. sanctilaurentii.

Análisis molecular

Se obtuvo una secuencia nucleotídica de 658 pb con 
un contenido C+G de 48,18%. Su comparación con 
la base de datos BOLD System permitió identificar 
molecularmente al ejemplar como E. sanctilaurentii 

Engyophrys sanctilaurentii Jordan y Bollman, 1890 “lenguado de cola manchada” (Fig. 36)

Figura 36.- Clasificación taxonómica y código de ingreso a la colección científica del IMARPE del ejemplar de Engyophrys sanctilaurentii

Figura 37.- Engyophrys sanctilaurentii. Forma de la línea lateral: lado ocular (a) y lado ciego (c). Tipo de escamas: 
lado ocular ctenoidea (b) y lado ciego cicloidea (d)
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con 99,85% de identidad comparando con secuencias 
almacenadas en BOLD. Sin embargo, también se 
obtuvieron valores altos de identidad (99%) con 
Bothus leopardinus al compararlo con el GenBank 
(Tabla 42).

Luego del alineamiento múltiple de la secuencia 
obtenida con otras de la misma especie registrada en 

Tabla 42.- Porcentajes de identidad o similitud del mejor hit obtenido de la comparación entre HP67 con las 
secuencias de las bases de datos BOLD Systems y GenBank. Se considera corresponder a la especie cuando se 100%. 
T= tamaño de secuencia; S = similitud, I = identidad, C = cobertura. (*) Comparaciones con bajos valores de identidad

Longitud total (LT) (mm)
Longitud estándar (LS) (mm)
Longitud de la cabeza (LC) (mm)
Altura o ancho del cuerpo (AC) (mm)
Longitud de la aleta pectoral (LaP) (mm)
Longitud de la maxila (LM) (mm)
Diámetro mayor del ojo (DO) (mm)
Diámetro menor del ojo (dO) (mm)
N° de radios de la aleta dorsal (N°RaD)
N° de radios de la aleta anal (N°RaA)
N° de branquiespinas rama superior (N°BrS)
N° de branquiespinas rama inferior (N°BrI)

4
3

12
7
8
6
82
67

Medición Código de especímen 
141
117
28
59

Tabla 41.- Caracteres morfométricos y merísticos del 
ejemplar de Engyophrys sanctilaurentii

Género (%S) Especie (%S) Especie I  (%) C (%) E-value

1 HP67 Engyophrys  (100) E. sanctilaurentii  (99,85) Bothus leopardinus 99 94 0 EU513617/16

GenBank-NCBI Número 

accesión
#

Código 

colecta

BOLD Systems

Figura 38.- Árbol NJ basado en la secuencia del gen COI de Engyophrys sanctilaurentii (HP-67) y de otras especies 
emparentadas obtenidas del GenBank

el BOLD se identificaron 6 sitios polimórficos únicos 
(Tabla 43). A partir del análisis de agrupamiento 
considerando secuencias de 645 pb se observó que E. 
sanctilaurentii forma un solo clado con un bootstrap 
de 88% (Fig. 38). La secuencia incorporada en el 
iBOL se encuentra registrada con el DNA Barcode 
FISHP006-15 (Tabla 44), siendo el primer registro de 
la especie en el BOLD.
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Tabla 44.- Código de identificación de Engyophrys sanctilaurentii (HP-67) incorporado 
en la base de datos del iBOL

Código 
de colecta 

(tejido)

Composición 
nucleotídica Secuencia nucleotídica, Representación del Código de Barras de ADN DNA 

Barcode

HP-67

A (151)
G (124)
C (193)
T (190)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATTTAGTATTCGGTGCTTGAGCTGCTATAGTGGGAACTGCAC-
TAAGCCTCCTTATTCGTGCAGAGCTCAGCCAACCGGGAGCCCTCCTGG-
GAGACGACCAAATTTATAACGTCATCGTTACGGCCCACGCTTTCGTCATA-
ATCTTCTTCATAGTAATACCAATTATAATTGGGGGCTTCGGGAACTGAC-
TTATCCCTCTCATGGTCGGGGCCCCAGATATAGCCTTCCCACGAATAAA-
TAATATAAGCTTCTGACTTCTCCCTCCCTCCTTCCTTCTTTTACTCGCCTC-
TTCAGGGGTCGAGGCTGGGGCAGGAACAGGATGAACCGTTTACCCCC-
CACTAGCAGGTAACCTTGCCCACGCTGGAGCCTCAGTTGATCTCACAA-
TTTTCTCCCTCCACTTGGCAGGTATTTCATCTATCCTTGGGGCAATTAAC-
TTTATCACAACCATTTTCAACATAAAACCAGCAGCAATATCAATGTAC-
CAAATTCCACTCTTCGTTTGGGCTGTACTTATTACCGCTGTACTACTTCT-
GCTCTCTCTTCCAGTCTTAGCCGCTGGGATTACAATGCTGCTAACAGACCG-
CAACCTGAATACCACCTTCTTTGACCCGGCCGGGGGTGGGGACCCAATTC-
TTTACCAACACTTATTC

FISHP
006-15

Tabla 43.- Posiciones nucleotídicas de sitios polimórficos identificados en 645 
pb de la región COI-5P del ADN mitocondrial de Engyophrys sanctilaurentii 

(HP-67). (•) Indica igualdad de nucleótido respecto a la primera fila

37 211 244 304 325 577
HP-67 G C T C A G
E. sanctilaurentii  LIDMA 1003-11 • • C • • •
E. sanctilaurenti i LIDMA 1007-11 • • C T • •
E. sanctilaurentii  LIDMA 1006-11 C T C • G A

Código de secuencia
Posición nucleotídica
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Análisis morfométrico y merístico

Dado que los seis ejemplares colectados fueron 
extraviados durante el traslado al laboratorio no se 
pudo realizar el análisis morfométrico y merístico. Por 
lo que la descripción se basó en los datos tomados en 
campo. Se consideraron los principales aspectos como 
ausencia de la aleta pectoral a nivel del lado ciego del 
ejemplar, además de presentar los ojos bastante juntos 
entre sí. Otra caracteristica importante fue la presencia 
de una línea lateral arqueada a nivel del lado ocular 
mientras que en el lado ciego fue recta. La forma y 
posición de las aletas pélvicas fueron diferentes 
denotando una asimetría importante entre ellas.

Análisis molecular

Se alinearon secuencias de 658 pb de 6 individuos 
mostrando un contenido C+G de 50,2%. Asimismo, 
se determinaron 4 sitios polimórficos únicos (Tabla 
45). Se logró identificar molecularmente a la especie 
como Monolene maculipinna en base a la comparación 
de secuencias con el BOLD (con un 99% de identidad) 
y no con GenBank-NCBI (Tabla 46). Se obtuvo un 
árbol a partir de la comparación de secuencias con 
otras especies (no encontrándose de libre acceso otras 
secuencias de esta especie almacenadas en el BOLD), 

Monolene maculipinna Garman, 1899 “lenguado de aguas profundas” (Fig. 39)

Figura 39.- Clasificación taxonómica de Monolene maculipinna

Tabla 45.- Posiciones nucleotídicas de los sitios polimórficos 
identificados en 591 pb de la región COI-5P del ADN 

mitocondrial de Monolene maculipinna (HP-21 a HP-26). (• ) 
Indica igualdad de nucleótido respecto a la primera fila

HP -21 - IMARPE
HP -22 - IMARPE
HP -23 -IMARPE
HP -24 -IMARPE
HP -25 -IMARPE
HP -26 -IMARPE

219

C
•
•
A
•
•

441

G
•
•
•
A
•

474

C
•
•
•
•
T

534

C
•
•
•
T
•

Código de secuencia
Posición nucleotídica

obteniendo un valor de bootstrap de 96% para la 
especie, claramente diferenciada de M. sessilicauda.

Todos los especímenes analizados colectados en este 
estudio formaron un solo clado, con un porcentaje de 
bootstrap de 100%. La distancia intraespecífica fue de 
0,6%, mientras que la distancia interespecífica con M. 
sessilicauda de 2% (Fig. 40). Todas las secuencias fueron 
incorporadas a la base de datos del iBOL generándose 
los números de código de registro y los códigos de 
barras correspondientes (Tabla 47).

Tabla 46.- Porcentajes de identidad o similitud de los mejores hits obtenidos de la comparación 
entre HP-21 a HP-26 con las bases de datos BOLD Systems y GenBank. Se considera corresponden 

a la especie cuando se obtienen valores de identidad de 99-100%. T= tamaño de secuencia; S = 
similitud, I = identidad, C = cobertura. (*) Comparaciones con bajos valores de identidad

Género (%S) Especie (%S) Especie I  (%) C (%) E-value
1 HP-21 Monolene (100) M. maculipinna (99,85) M. sessilicauda* 85 93 0 KC015698/97/95/96
2 HP-22 Monolene (100) M. maculipinna (99,85) M. sessilicauda* 85 92 0 KC015698/97/95/96
3 HP-23 Monolene (100) M. maculipinna (99,85) M. sessilicauda* 85 94 0 KC015698/97/95/96
4 HP-24 Monolene (100) M. maculipinna (100) M. sessilicauda* 85 95 0 KC015698/97/95/96
5 HP-25 Monolene (100) M. maculipinna (99,54) M. sessilicauda* 85 95 0 KC015698/97/95/96
6 HP-26 Monolene (100) M. maculipinna (99,69) M. sessilicauda* 85 93 0 KC015698/97/95/96

GenBank-NCBI
Número accesión#

Código 
colecta

BOLD Systems
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Tabla 47.- Códigos de identificación de Monolene maculipinna (HP-21 a HP-26) 
incorporadas en la base de datos del iBOL (código BOLD)

Figura 40.- Árbol NJ basado en las secuencias de COI de Monolene maculipinna (HP-21 a HP-26), 
incluyendo otras secuencias obtenidas del GenBank

Código 
de colecta 

(tejido)

Composición 
nucleotídica Secuencia nucleotídica, Representación del Código de Barras de ADN DNA 

Barcode

HP 21

A (151)
G (138)
C (195)
T (174)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTTGTATTCGGTGCTTGAGCTGGAATAG-
TAGGGACTGCACTAAGCCTCCTAATTCGAGCAGAAT-
TAAGCCAGCCCGGTGCGCTCCTCGGAGATGACCAGAT-
TTATAATGTGATTGTTACAGCCCACGCATTCGTAATGAT-
CTTCTTTATAGTAATACCAATCATGATTGGGGGCTTCGG-
CAACTGACTTATTCCCCTCATGGTGGGGGCGCCGGACAT-
GGCATTCCCCCGAATGAATAATATAAGCTTTTGACTCCT-
GCCACCTTCTTTCCTACTCCTCCTCGCCTCCTCTGGGGTA-
GAAGCAGGGGCCGGAACCGGGTGGACCGTCTACCCCC-
CACTAGCAGGAAACCTAGCCCATGCAGGGGCATCCGT-
CGACTTGACAATTTTCTCGCTTCATCTTGCGGGAATTT-
CATCTATCCTGGGGGCTATCAATTTCATCACGACCATC-
TTCAACATGAAACCAGCAGCTATGACCATATACCAA-
ATCCCCCTATTCGTGTGGGCAGTACTAATCACAGCTGT-
GCTCCTACTTCTCTCACTCCCCGTTCTAGCTGCGGGCAT-
CACAATGCTCCTCACAGATCGGAATTTAAACACTACC-
TTCTTTGACCCTGCCGGGGGAGGGGACCCAATCCTA-
TACCAACACCTATTC

FISHP

079-15

HP 22

A (151)
G (138)
C (195)
T (174)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTTGTATTCGGTGCTTGAGCTGGAATAG-
TAGGGACTGCACTAAGCCTCCTAATTCGAGCAGAAT-
TAAGCCAGCCCGGTGCGCTCCTCGGAGATGACCAGAT-
TTATAATGTGATTGTTACAGCCCACGCATTCGTAATGAT-
CTTCTTTATAGTAATACCAATCATGATTGGGGGCTTCGG-
CAACTGACTTATTCCCCTCATGGTGGGGGCGCCGGACAT-
GGCATTCCCCCGAATGAATAATATAAGCTTTTGACTCCT-
GCCACCTTCTTTCCTACTCCTCCTCGCCTCCTCTGGGGTA-
GAAGCAGGGGCCGGAACCGGGTGGACCGTCTACCCCC-
CACTAGCAGGAAACCTAGCCCATGCAGGGGCATCCGT-
CGACTTGACAATTTTCTCGCTTCATCTTGCGGGAATTT-
CATCTATCCTGGGGGCTATCAATTTCATCACGACCATC-
TTCAACATGAAACCAGCAGCTATGACCATATACCAA-
ATCCCCCTATTCGTGTGGGCAGTACTAATCACAGCTGT-
GCTCCTACTTCTCTCACTCCCCGTTCTAGCTGCGGGCAT-
CACAATGCTCCTCACAGATCGGAATTTAAACACTACC-
TTCTTTGACCCTGCCGGGGGAGGGGACCCAATCCTA-
TACCAACACCTATTC

FISHP

080-15
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HP 23

A (151)
G (138)
C (195)
T (174)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

AATTCGAGCAGAATTAAGCCAGCCCGGTGCGCTCCTC-
GGAGATGACCAGATTTATAATGTGATTGTTACAGCCCA-
CGCATTCGTAATGATCTTCTTTATAGTAATACCAATCAT-
GATTGGGGGCTTCGGCAACTGACTTATTCCCCTCATGGT-
GGGGGCGCCGGACATGGCATTCCCCCGAATGAATAATA-
TAAGCTTTTGACTCCTGCCACCTTCTTTCCTACTCCTCCT-
CGCCTCCTCTGGGGTAGAAGCAGGGGCCGGAACCGG-
GTGGACCGTCTACCCCCCACTAGCAGGAAACCTAGCC-
CATGCAGGGGCATCCGTCGACTTGACAATTTTCTCGCTT-
CATCTTGCGGGAATTTCATCTATCCTGGGGGCTATCAAT-
TTCATCACGACCATCTTCAACATGAAACCAGCAGCTAT-
GACCATATACCAAATCCCCCTATTCGTGTGGGCAGTAC-
TAATCACAGCTGTGCTCCTACTTCTCTCACTCCCCGTTC-
TAGCTGCGGGCATCACAATGCTCCTCACAGATCGGAA-
TTTAAACACTACCTTCTTTGACCCTGCCGGGGGAGGG-
GACCCAATCCTATACCAACACCTATTC

FISHP

002-15

HP 24

A (152)
G (138)
C (194)
T (174)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTTGTATTCGGTGCTTGAGCTGGAATAG-
TAGGGACTGCACTAAGCCTCCTAATTCGAGCAGAAT-
TAAGCCAGCCCGGTGCGCTCCTCGGAGATGACCAGA-
TTTATAATGTGATTGTTACAGCCCACGCATTCGTAAT-
GATCTTCTTTATAGTAATACCAATCATGATTGGGGGCTT-
CGGCAACTGACTTATTCCCCTAATGGTGGGGGCGCCG-
GACATGGCATTCCCCCGAATGAATAATATAAGCTTTT-
GACTCCTGCCACCTTCTTTCCTACTCCTCCTCGCCTCCTC-
TGGGGTAGAAGCAGGGGCCGGAACCGGGTGGACCGTC-
TACCCCCCACTAGCAGGAAACCTAGCCCATGCAGGG-
GCATCCGTCGACTTGACAATTTTCTCGCTTCATCTTGC-
GGGAATTTCATCTATCCTGGGGGCTATCAATTTCATCAC-
GACCATCTTCAACATGAAACCAGCAGCTATGACCATA-
TACCAAATCCCCCTATTCGTGTGGGCAGTACTAATCACA-
GCTGTGCTCCTACTTCTCTCACTCCCCGTTCTAGCTGCG-
GGCATCACAATGCTCCTCACAGATCGGAATTTAAACAC-
TACCTTCTTTGACCCTGCCGGGGGAGGGGACCCAATCC-
TATACCAACACCTATTC

FISHP

003-15

HP 25

A (152)
G (137)
C (194)
T (175)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTTGTATTCGGTGCTTGAGCTGGAATAG-
TAGGGACTGCACTAAGCCTCCTAATTCGAGCAGAAT-
TAAGCCAGCCCGGTGCGCTCCTCGGAGATGACCAGAT-
TTATAATGTGATTGTTACAGCCCACGCATTCGTAATGAT-
CTTCTTTATAGTAATACCAATCATGATTGGGGGCTTCGG-
CAACTGACTTATTCCCCTCATGGTGGGGGCGCCGGACAT-
GGCATTCCCCCGAATGAATAATATAAGCTTTTGACTCCT-
GCCACCTTCTTTCCTACTCCTCCTCGCCTCCTCTGGGGTA-
GAAGCAGGGGCCGGAACCGGGTGGACCGTCTACCCCC-
CACTAGCAGGAAACCTAGCCCATGCAGGGGCATCCGT-
CGACTTGACAATTTTCTCGCTTCATCTTGCGGGAATTT-
CATCTATCCTAGGGGCTATCAATTTCATCACGACCATC-
TTCAACATGAAACCAGCAGCTATGACCATATACCAA-
ATCCCCCTATTCGTGTGGGCAGTACTAATTACAGCTGT-
GCTCCTACTTCTCTCACTCCCCGTTCTAGCTGCGGGCAT-
CACAATGCTCCTCACAGATCGGAATTTAAACACTACC-
TTCTTTGACCCTGCCGGGGGAGGGGACCCAATCCTA-
TACCAACACCTATTC

FISHP

004-15

HP 26

A (151)
G (138)
C (194)
T (175)

Región: COI-5P      -    Tamaño de secuencia: 658pb

CACCCTTTATCTTGTATTCGGTGCTTGAGCTGGAATAG-
TAGGGACTGCACTAAGCCTCCTAATTCGAGCAGAAT-
TAAGCCAGCCCGGTGCGCTCCTCGGAGATGACCAGAT-
TTATAATGTGATTGTTACAGCCCACGCATTCGTAATGAT-
CTTCTTTATAGTAATACCAATCATGATTGGGGGCTTCGG-
CAACTGACTTATTCCCCTCATGGTGGGGGCGCCGGACAT-
GGCATTCCCCCGAATGAATAATATAAGCTTTTGACTCCT-
GCCACCTTCTTTCCTACTCCTCCTCGCCTCCTCTGGGGTA-
GAAGCAGGGGCCGGAACCGGGTGGACCGTCTACCCCC-
CACTAGCAGGAAACCTAGCCCATGCAGGGGCATCCGT-
CGACTTGACAATTTTCTCGCTTCATCTTGCGGGAATTT-
CATCTATCCTGGGGGCTATCAATTTCATCACGACCATC-
TTCAATATGAAACCAGCAGCTATGACCATATACCAA-
ATCCCCCTATTCGTGTGGGCAGTACTAATCACAGCTGT-
GCTCCTACTTCTCTCACTCCCCGTTCTAGCTGCGGGCAT-
CACAATGCTCCTCACAGATCGGAATTTAAACACTACC-
TTCTTTGACCCTGCCGGGGGAGGGGACCCAATCCTA-
TACCAACACCTATTC

FISHP

005-15

4. CONCLUSIONES

Los resultados han permitido confirmar la identificación 
taxonómica de 50 ejemplares pertenecientes a doce 
especies colectadas del subsistema bentodemersal, los 
cuales presentaron valores morfométricos y merísticos 
concordantes con los reportados por Chirichigno y 
Vélez (1998).

La descripción taxonómica de Physiculus nematopus 
no cumplió con lo descrito por Chirichigno y Vélez 
(1998). La longitud de la aleta pélvica fue más corta 
que la longitud de la cabeza y de acuerdo a la clave 
taxonómica corresponderían a Physiculus rastrelliger, 

mientras que el número total de branquiespinas, que 
osciló entre 15 y 19, lo acerca más a Physiculus talarae. 
Sin embargo, el análisis molecular indica como única 
especie a P. nematopus.

A nivel molecular no se encontró diferencias entre 
las subpoblaciones de la especie Merluccius gayi 
(denominadas como M. gayi en Ecuador, M. gayi 
peruanus en Perú y M gayi gayi en Chile), por lo que 
resulta necesario hacer una revisión taxonómica 
más exhaustiva de esta especie, considerando los 
principales caracteres morfométricos, merísticos y 
genéticos, para describir los patrones de variación 
entre subespecies y/o poblaciones.
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Se incorporaron 50 secuencias nucleotídicas en la 
base de datos BOLD producto de la amplificación 
parcial del gen COI utilizado para la identificación 
de especies, generándose su correspondiente 
codificación y código de barras (Anexo 1).

Se registraron las primeras secuencias nucleotídicas 
en el BOLD para las especies Cherublemma emmelas (C. 
H. Gilbert, 1890); Hippoglossina macrops Steindachner, 
1876; Cephalurus cephalus (Gilbert, 1892); Coelorinchus 
canus (Garman, 1899) y Pontinus sierra (Gilbert, 1890).

En la identificación de las especies el uso de 
metodologías complementarias como la molecular, 
resulta esencial para conocer y validar su distribución 
en el subsistema bentodemersal frente a Perú, lo 
que se traduce en un registro actualizado de los 
especímenes de la colección científica del IMARPE 
(Anexo 1).

5. RECOMENDACIONES

Estos resultados constituyen la primera versión 
comparativa de estudios morfológicos y moleculares, 
por lo que son susceptibles de ser mejorados. Dada la 
diversidad biológica del Perú y la escasa información 
en las bases de datos de ADN de sus recursos, se 
considera importante continuar con proyectos dentro 
de esta línea de investigación, para comparar y 
actualizar morfológica y molecularmente la presencia, 
distribución espacial y temporal de las especies a fin 
de efectuar la actualización de la colección científica 
del IMARPE mediante el registro de los especímenes 
analizados.

Se sugiere la revisión y actualización de algunos de 
los caracteres cualitativos (color y forma) y caracteres 
diagnósticos propuestos en las claves de identificación, 
considerando que muchos de ellos sólo son de fácil 
aplicación en campo o cuando los ejemplares se 
encuentran en fresco.
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ANEXO 1

Información de las muestras y secuencias de los 50 ejemplares.
Código de Barras de ADN es el número de identificación de las secuencias de los especímenes muestra incorporadas 
en la Base de datos iBOL (www.boldsystems.org). Código de Colección es el número de catálogo asignado a cada 
espécimen en la Colección Científica del Instituto del Mar del Perú (IMARPE).

Orden Familia Género/Especie Códigos de 
Muestra

Código de 
Colección

Código de Barras 
de ADN

Carcharhiniformes Pentanchidae Cephalurus cephalus  BG-19 IMARPE 015843 FISHP045-15
BG-20 IMARPE 015844 FISHP038-15
BG-21 IMARPE 015845 FISHP039-15
BG-22 IMARPE 015846 FISHP040-15
BG-23 IMARPE 015847 FISHP041-15
BG-24 IMARPE 015848 FISHP042-15

Gadiformes Macrouridae Coelorinchus canus BG-31 IMARPE 016290 FISHP046-15
Moridae Physiculus nematopus BG-33 IMARPE 016293 FISHP047-15

BG-34 IMARPE 016296 FISHP048-15
BG-35 IMARPE 016294 FISHP049-15
BG-36 IMARPE 016295 FISHP050-15
BG-37 IMARPE 016291 FISHP051-15
BG-38 IMARPE 016298 FISHP070-15
BG-39 IMARPE 016297 FISHP071-15
BG-40 IMARPE 016292 FISHP072-15

Merlucciidae Merluccius gayi BG-1 IMARPE 015835 FISHP015-15
BG-2 IMARPE 015831 FISHP016-15
BG-3 IMARPE 015836 FISHP017-15
BG-4 IMARPE 015832 FISHP018-15
BG-5 IMARPE  015833 FISHP019-15
BG-6 IMARPE 015834 FISHP020-15

Ophidiiformes Ophidiidae Cherublemma emmelas BG-13 IMARPE 015837 FISHP043-15
BG-14 IMARPE 015838 FISHP044-15
BG-15 IMARPE 015839 FISHP034-15
BG-16 IMARPE 015840 FISHP035-15
BG-17 IMARPE 015841 FISHP036-15
BG-18 IMARPE 015842 FISHP037-15

Scorpaeniformes Scorpaenidae Pontinus sierra BG-32 IMARPE 016289 FISHP069-15
Triglidae Prionotus stephanophrys BG-7 IMARPE  015849 FISHP028-15

BG-8 IMARPE 015850 FISHP029-15
BG-9 IMARPE 015851 FISHP030-15

BG-10 IMARPE 015852 FISHP031-15
BG-11 IMARPE 015853 FISHP032-15
BG-12 IMARPE 015854 FISHP033-15

Pleuronectiformes Paralichthyidae Citharichthys platophrys HP-68 IMARPE 015820 FISHP007-15
HP-72 IMARPE 016287 FISHP008-15

Hippoglossina macrops BG-25 IMARPE 015825 FISHP009-15
BG-26 IMARPE 015821 FISHP010-15
BG-27 IMARPE 015824 FISHP011-15
BG-28 IMARPE 015826 FISHP012-15
BG-29 IMARPE 015822 FISHP013-15
BG-30 IMARPE 015823 FISHP014-15

Hippoglossina tetrophthalma HP-27 IMARPE 015819 FISHP078-15
Bothidae Engyophrys sanctilaurentii HP-67 IMARPE 015818 FISHP006-15

Monolene maculipinna HP-21 - FISHP079-15
HP-22 - FISHP080-15
HP-23 - FISHP002-15
HP-24 - FISHP003-15
HP-25 - FISHP004-15
HP-26 - FISHP005-15

(-): No analizado
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ANEXO 2

Principales caracteres morfológicos (color gris) y caracteres diagnósticos (•) utilizados para la identificación 
taxonómica de las especies.

Carcharhiniformes Ophidiiformes
Pentanchidae Macrouridae Moridae Merlucciidae Ophidiidae Scorpaenidae Triglidae Bothidae
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• •
• •

•

•

Longitud a la 1a aleta dorsal (L1aD) •

•

• •
• •

N° de radios en la 1a aleta dorsal (N°R1aD) •
•

• • •

• • •

•
•

Longitud total (LT) 
Longitud estándar (LS) 
Longitud de la cabeza (LC) 
Altura o ancho del cuerpo (AC) 
Longitud de la aleta pectoral (LaP)
Longitud de la aleta pélvica (LaPe)
Longitud de la maxila (LM) 
Diámetro mayor del ojo (DO) 
Diámetro menor del ojo (dO) 
Longitud prepectoral (LpP) 
Longitud preorbital (Lpo) 
Longitud del hocico (Lh) 
Anchura de la boca (AB) 

Longitud a la 2a aleta dorsal L2aD 
Espacio interdorsal (EiD) 
Espacio entre la aleta pectoral y pélvica (EaPPe)
Longitud de la 1era espina dorsal (L1eD)
Longitud postorbital de la cabeza (LpoC)
Longitud del hocico al margen postorbital (Lhpo)
Longitud del hocico al preopérculo (LhpO)
N° de radios en la aleta dorsal (N°RaD) 
N° de radios de la aleta anal (N°RaA)

N° de radios en la 2a aleta dorsal  (N°R2aD)
N° de branquiespinas en rama superior (N°BrS)
N° de branquiespinas en el centro (N°BC)
N° de branquiespinas en rama inferior (N°BrI)
N° de escamas en la línea lateral (N°ELL)
N° de radios de la aleta pectoral (N°RaP)
N° de radios de la aleta pélvica (N°RaPe)
N° de radios de la aleta caudal (N°RaC)
N° de radios libres de la aleta pectoral (N°RlaP)
N° de radios branquiostegales (N°RB)

Paralichthidae
Pleuronectiformes
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Árbol NJ.- Método de agrupamiento Neighbour-
Joining (NJ) basado en el criterio de mínima evolución 
que utiliza medidas de distancia para la reconstrucción 
de árboles filogenéticos.

BLAST-NCBI (Basic Local Alignment Search Tool).- 
Programa que permite alinear una secuencia problema 
frente a secuencias disponibles en una base de datos 
seleccionada disponible en el NCBI (National Center 
for Biotechnology Information).

BOLD.- Base de datos del código de barras de ADN 
(Barcode Of Life Database, por sus siglas en inglés).

C.- Nucleótido citosina

Cebadores.- Oligonucleótidos o secuencias cortas 
de ADN diseñados para hibridizarse en regiones de 
interés a amplificar mediante la PCR.

Clado.- Grupo de organismos que han evolucionado a 
partir de un ancestro común.

COI.- Gen mitocondrial citocromo oxidasa subunidad I.

Denaturación.- Separación de la doble hebra de ADN 
por la ruptura de los puentes de hidrógeno que unen 
a las bases nitrogenadas.

Distancia genética.- Medida de divergencia 
genética entre diferentes individuos, poblaciones o 
especies.

Electroferograma.- También llamado cromatograma, 
es una representación visual del resultado de una 

secuencia de ADN obtenida en un analizador 
genético.

G.- Nucleótido guanina

Haplotipos.- Alelos o secuencias de ADN que se 
encuentran en una misma ubicación o locus en el 
genoma.

Hit.- Conjunto de secuencias similares a la secuencia 
problema en estudio, encontradas en una base de 
datos empleada para los alineamientos.

Número de accesión.- Código único de identificación 
de una secuencia de ADN o proteína, que es otorgado 
por una base de datos de secuencias.

Pares de bases.- Bases nitrogenadas complementarias, 
que forman parte de los nucleótidos de la doble 
hebra de ADN.

PCR.- Reacción en cadena de la polimerasa (por sus 
siglas en inglés, Polymerase Chain Reaction).

Secuencia nucleotídica.- Serie de nucleótidos (A, C, 
G. T) que representan la estructura primaria del ADN.

Sitio parsimonia informativo.- Sitio que contiene al 
menos dos tipos de nucleótidos (o aminoácidos) y 
que al menos dos de ellos ocurren con una frecuencia 
mínima de dos.

Sitio polimórfico.- Variantes nucleotídicas presentes 
en una misma posición entre diferentes secuencias 
de ADN del mismo locus.

GLOSARIO


