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RESUMEN 

 

Los porcelánidos son una familia muy diversa entre los decápodos, comprendiendo alrededor 

de 280 especies en el mundo, de las cuales, 9.29% de esta biodiversidad se registra en Perú. 

Pese a su distribución cosmopolita, la literatura y bases de datos con una cobertura taxonómica 

y molecular adecuada son escasas. Para esta investigación se examinaron individuos colectados 

en 11 localidades del país, durante el período del 2000 al 2021. Posteriormente, se extrajo tejido 

muscular de los individuos colectados y se obtuvieron las secuencias del gen mitocondrial 

citocromo C oxidasa subunidad I (COI). Las secuencias obtenidas se analizaron empleando 

tres métodos: Neighbor joining, barcode gap y delimitación de especies usando un solo locus. 

Con base en el análisis morfológico y la literatura existente, se identificaron 14 especies y 

nueve géneros de Porcellanidae. La obtención de secuencias y el análisis de la variación en el 

gen mitocondrial COI, solo fue posible en 13 ejemplares correspondientes a ocho especies. La 

divergencia interespecífica mínima promedio fue de 0.127 frente a una divergencia 

intraespecífica máxima promedio de 0.096. Entre los especímenes colectados se reportaron tres 

especies tropicales nuevas para el país. Además, se identificó al grupo Petrolisthes aff. 

desmarestii, cuya morfología y distribución tropical, lo diferencian de Petrolisthes desmarestii 

(Guérin, 1835). Asimismo, se presenta un análisis preliminar de las relaciones filogenéticas 

entre algunos de los géneros más representativos del Pacífico Este.  

 

Palabras clave: Porcellanidae, códigos de barras de ADN, Taxonomía, Delimitación de 

especies. 
 
  



ABSTRACT 

Porcelain crabs are a highly diverse family among decapods, comprising around 280 species 

worldwide, of which 9.29% of this biodiversity is registered in Peru. Although having a 

cosmopolitan distribution, literature and databases with appropriate taxonomic and molecular 

coverage are scarce. For this investigation, we analyzed specimens collected from 11 localities 

during the period from 2000 to 2021.  Then we extracted muscular tissue from collected 

specimens and obtained the mitochondrial cytochrome c oxidase subunit I (COI) sequences. 

Obtained sequences were analyzed employing three approaches: Neighbor joining, barcode 

gap, and single-locus species delimitation.  

Based on the morphological analysis and extant literature, we identified 14 species and nine 

genera of Porcellanidae. The obtention and variation of the COI sequence only was possible in 

13 specimens corresponding to eight species. Mean minimum interspecific variation was 

0.127, while mean maximum variation within species was 0.096. Among collected specimens, 

we report three new tropical species for the country. Besides, we identified the group 

Petrolisthes aff. desmarestii, which morphology and tropical distribution, set it apart from 

Petrolisthes desmarestii (Guérin, 1835). In addition, we present a preliminary analysis of the 

phylogenetic relationships between some of the most representative genera of Eastern 

Porcellanidae. 

 

Keywords: Porcellanidae, DNA barcode, Taxonomy, Species delimitation. 
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I. Introducción 

La familia Porcellanidae es una de las más diversas dentro del infraorden Anomura, 

estimándose unas 280 especies a nivel mundial (Osawa & McLaughlin, 2010; Osawa & Uyeno, 

2013). Este grupo destaca entre las otras familias de anomuros, por el avanzado proceso de 

carcinización de sus especies, con un morfo muy similar al de un brachyuro con el quinto par 

de pereiópodos reducidos. Esta familia es uno de los grupos de decápodos más abundantes y 

comunes del intermareal rocoso y del submareal somero (Emparanza, 2007), habitando tanto 

en regiones frías, templadas, subtropicales y tropicales. Existen especies donde los individuos 

viven en solitario protegidos en refugios, así como especies que forman grandes agrupaciones. 

Se les puede encontrar en grietas, discos de macroalgas, como epibiontes, en corales, así como 

debajo de rocas (Antezana et al., 1965). Como consecuencia de su disparidad ecológica y 

diversidad se han realizado extensos trabajos en su taxonomía y sistemática; pudiendo 

diferenciarse dos regiones de estudio: Atlántico Noroeste (Hiller et al., 2006; Mantelatto et al., 

2011; Miranda & Mantelatto, 2016; Rodríguez et al., 2006) y Pacífico Sudeste (Baeza, 2016; 

Gore & Abele, 1976; Janet Haig, 1960; Hiller et al., 2004; Stillman & Reeb, 2001). 

Si bien Porcellanidae es un grupo reconocido como monofilético dentro de 

Galatheoidea (Ahyong et al., 2010), las relaciones filogenéticas han sido poco estudiadas, 

siendo su historia taxonómica larga y compleja. Según estudios de morfología larval y 

filogenia, la familia se divide en dos clados, uno que comprende a los géneros similares a 

Porcellana y otro con géneros cercanos a Petrolisthes (Hernández, 1999; Rodríguez et al., 

2006). Regularmente, se ha sugerido la existencia de especies crípticas en complejos 

específicos de amplia distribución, e.g. Petrolisthes galathinus, Porcellana sayana y 

Petrolisthes armatus (Hiller et al., 2006; Mantelatto et al., 2011; Rodríguez et al., 2006). 

El género Petrolisthes comprende más de 100 especies, con cerca de 50 especies 

reportadas en el Pacífico Este (Haig, 1960; Osawa & McLaughlin, 2010). Morfológicamente, 

Haig (1960), divide el género en cinco subgrupos.  Entre los que destaca el grupo P. galathinus 

– P. lamarckii, caracterizados por presentar dientes y espinas en quelípedos, caparazón, y patas 

ambulatorias. Stillman & Reeb (2001), usando el marcador molecular 16s ADNr encontraron 

dos clados dentro de Porcellanidae: “clado espinoso” y “clado liso”. El primero contiene a las 

especies de la línea morfológica P. galathinus – P. lamarckii, mientras que el segundo 

comprende un grupo heterogéneo de especies, entre las que se pueden encontrar los géneros 

Allopetrolisthes y Liopetrolisthes. El género Porcellana, grupo heterogéneo que llego a 

comprender alrededor de 80 especies con poco en común, aparte de tener el segmento basal de 
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la antena proyectado y en amplio contacto con el margen anterior del caparazón (Haig, 1978; 

Haig, 1960). Las características morfológicas en larvas muestran a Porcellana en un clado 

junto a los géneros Polyonyx, Minyocerus, Euceramus y Pisidia (Hernández, 1999). Mientras 

que, Rodríguez et al. (2006), estudiando la filogenia de Porcellana y Polyonyx, las ubican 

como especies hermanas; sugiriendo además la existencia de especies crípticas en la especie 

Porcellana sayana.  

Por ello, en búsqueda de aclarar la taxonomía y facilitar la identificación de 

porcelánidos, se requiere de estudios que combinen por lo menos aspectos morfológicos y 

moleculares. En este aspecto, los marcadores moleculares han probado ser una herramienta 

muy eficaz en la identificación de especies, especialmente en casos donde la morfología u otros 

métodos clásicos resultan ambiguos o fallidos (Hebert et al., 2003, 2004). En cuanto a 

decápoda, el gen mitocondrial COI ha probado ser muy efectivo para la identificación de 

especies, aportando suficiente resolución taxonómica entre diferentes grupos del orden 

(Bracken-Grissom et al., 2013; Costa et al., 2007; Radulovici et al., 2009).  

El presente trabajo tiene como objetivo identificar ejemplares de la familia 

Porcellanidae colectados en el intermareal y submareal peruano y asignarles un código de 

barras que contribuya a la identificación de especies en el país. 
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II. Marco Teórico 

2.1.Taxonomía del grupo 

Nuestro grupo de estudio corresponde a la familia Porcellanidae, crustáceos decápodos 

de la superfamilia Galatheoidea, la cual a su vez se incluye en el infraorden Anomura. Los 

anomuros como grupo tienen una historia taxonómica muy variable, siendo tanto su nombre 

como composición muy controvertidos (McLaughlin & Holthuis., 1985). Sus orígenes están 

muy ligados a la taxonomía clásica de crustáceos, pudiendo rastrearse el uso del término 

Anomoux por Latreille (1816), para referirse al grupo de decápodos que comprenden las 

familias Hippidae, Paguridae y Galatheidae. En 1823, Schinz introduce el término Anomala 

para referirse al grupo y años después Macleay (1838) emplea Anomura, siendo esta última la 

denominación consenso, por ser de uso más extendido (McLaughlin & Holthuis., 1985). 

MacLeay (1838), entiende a los anomuros como macruros cuyo abdomen no presenta 

apéndices natatorios ni forma una cola para dicho propósito, y que carece de escama móvil en 

el pedúnculo antenal externo.  

En cuanto a la superfamilia Galatheoidea, que agrupa a porcelánidos y langostillas, esta 

es descrita por Samouelle (1819) como la familia Galatheadae, con los géneros Galathea y 

Porcellana. Este último género es descrito por Lamarck (1801), quien destaca el caparazón 

suborbicular y el quinto par de patas como característica del grupo. Formalmente, Haworth 

(1825) propone la familia Porcellanidae formada por los géneros Porcellana y Pisidia; los 

cuales incluían todas las especies de porcelánidos descritas. Morfológicamente, los 

porcelánidos presentan forma similar a la de un “cangrejo” con el caparazón bien calcificado. 

El margen anterior del caparazón se proyecta hacia adelante para formar un pequeño rostro. 

Los ojos son pigmentados, y en algunos casos las órbitas oculares están muy desarrolladas. 

Segmento basal de la anténula amplio y en algunos géneros proyectado hacia adelante. La 

antena está formada por cuatro segmentos, de los cuales tres son móviles. El tercer par de 

maxilípedos con el isquio amplio y aplanado, sin crista dentata (Osawa & McLaughlin, 2010). 

En el Pacífico Este, el estudio de los porcelánidos se inicia con la descripción de 

Petrolisthes violaceus por Guerin (1830) durante la expedición de la corveta Coquille. En 

adelante, diversos estudios reportarían de forma dispersa la fauna de porcelánidos en la costa 

oeste del Pacífico. Sin embargo; es Haig (1960) quien realiza un estudio completo de la familia, 

detallando las especies descritas para el Pacífico Este e introduciendo los géneros 

Allopetrolisthes y Liopetrolisthes. La actual sistemática del grupo se apoya en técnicas 
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moleculares, siendo aceptada la clasificación de Galatheoidea basada en las contribuciones de 

Martin & Davis, (2001) y especialmente de Ahyong et al., (2010). 

2.2.Los códigos de barras de ADN 

Un código de barras de ADN se puede entender como una herramienta para la 

identificación de especies basada en una secuencia génica estándar (Hebert et al., 2003). 

Análogo, en cierta forma a los códigos de barras que se encontrarían en los productos de un 

supermercado. Es importante que los códigos empleen regiones genéticas cuya variabilidad 

intraespecífica sea menor a su variabilidad interespecífica. A esto se le conoce como barcoding 

gap, y es el concepto fundamental de la aplicación de la decodificación del DNA a la 

identificación de especies (Meyer & Paulay, 2005). Para esto, es necesario contar con librerías 

genéticas formadas a partir de secuencias COI de especímenes ya identificados por métodos 

tradicionales. Muchas de las publicaciones en el tema tratan sobre la creación de librerías de 

barcode para un determinado grupo (Dincǎ et al., 2011; Ward et al., 2009; Webb et al., 2012). 

En este ámbito uno de los proyectos más importantes es el International Barcode of Life o 

iBOL, iniciativa lanzada oficialmente hace una década y que cuenta con la participación de 

más de 25 países. 

Los inicios de esta técnica se remontan a Folmer et al., (1994), donde desarrollan un 

primer a partir de un fragmento del gen COI de Drosophila yakuba. Posteriormente, se 

establece este fragmento como una región estándar compatible con diversos linajes animales y 

cuyas características responden a las necesidades del barcode (Ballard & Whitlock, 2004). Los 

resultados fueron favorables en varios taxa; entre los que podemos citar: insectos (Jung et al., 

2011), peces (Ward et al., 2005), lepidópteros (Hajibabaei et al., 2006; Hebert et al., 2003), y 

aves (Hebert et al., 2004). No obstante, y pese a ser apropiado para un amplio espectro animal, 

el barcoding basado en el gen cox1 no es adecuado para ciertos grupos como cnidarios o 

esponjas, debido a sus bajas tasas de divergencia (Huang et al., 2008). 

2.3.Códigos de barras de ADN aplicados a crustáceos 

En el caso de Crustacea, uno de los primeros estudios realizados corresponde a Page et 

al. (2005) quienes emplean una secuencia de 450 pb en su análisis del complejo Caridina 

(Decapoda: Atyidae). Pese a que utilizan un fragmento COI distinto al propuesto en 1994; 

hacen uso tanto del ADN como de la morfología para identificar especies. Un año después, 

Lefébure et al. (2006) analizan la correlación entre los niveles taxonómicos y las divergencias 

moleculares en crustáceos, sugiriendo que en crustáceos existe una identidad morfológica y 
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molecular, llamada especie y que puede ser delimitada. Costa et al., (2007), abarca esta 

problemática y estudia la capacidad de la región COI para identificar especies de crustáceos, 

incorporando a su estudio categorías taxonómicas distintas y evaluando su desempeño en todas 

las jerarquías del grupo. Finalmente, concluye que la variación en este fragmento del gen COI 

es efectivo para la identificación de especies, incluso aquellas congenéricas. 

Hasta el momento, los estudios realizados en crustáceos se caracterizaban por evaluar 

un gran número de especies en un amplio rango geográfico, a menudo secuencias de especies 

provenientes de varias partes del mundo. Radulovici et al. (2009) analizan 460 especímenes 

(80 especies) de malacostracos del estuario y golfo de Saint Lawrence. Como el estudio se 

sitúa en un área geográfica acotada y con varios ejemplares por cada especie, permite analizar 

tanto el comportamiento del gen COI como barcode, así como la variación intraespecífica. 

Como resultado obtienen un 95% de ejemplares evaluados agrupados en clústers; además de 

diferenciación de complejos específicos, reconfirmando la utilidad de los barcodes en la 

identificación de especies. Resultados similares obtiene da Silva et al. (2011) quienes evalúan 

la divergencia intraespecífica, intragénero, e intrafamiliar de la secuencia del gen COI en 

decápodos. Sus resultados indican que la distancia genética varía entre grupos, evidenciando 

que los límites o threesholds para determinar especies deben ser evaluados según grupos 

específicos a los que nuestro estudio apunte. Recientemente, Ramirez et al. (2021), aplicaron 

la técnica del código de barras de ADN combinada con métodos de delimitación de especies 

para estudiar la diversidad de decápodos peneidos. Los resultados de este estudio avalan la 

efectividad del uso de los códigos de barras de ADN en el estudio de diversidad oculta, con la 

acotación de incluir métodos de delimitación de especies no basados en la distancia. 

En cuanto a códigos de barras de ADN en Galatheoidea, destaca Munida, cuya filogenia 

y taxonomía es de las primeras en revisarse exhaustivamente (Machordom & Macpherson, 

2004; Pérez-Barros et al., 2008). En los últimos años estas investigaciones se ampliaron a otros 

clados de Galatheidae (Cabezas et al., 2011; Poore & Andreakis, 2012). No obstante, esta 

tendencia no se observa en Porcellanidae, siendo escasas las investigaciones que generan 

códigos de barras de ADN (Meyer et al., 2013; Venera-Pontón et al., 2020) o que se enfoquen 

exclusivamente en el grupo (Haye et al., 2014; Sanghui, 2013; Triandiza & Madduppa, 2018). 

Al analizar estos trabajos se puede observar una marcada tendencia hacia la investigación de 

grupos más acotados. Además, es notorio el progreso del barcode en estas dos décadas y como 

su influencia y participación en diversos ámbitos se ha incrementado (Alcantara & Yambot, 

2016; da Silva et al., 2011; Dincǎ et al., 2011; Nzelu et al., 2015; Prosser et al., 2013). 
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III. Objetivos 

3.1.Objetivo general 

- Identificar a partir de morfología especímenes de Porcellanidae (Anomura: Galatheoidea) 

colectados en el intermareal y submareal peruano, y crear códigos de barras útiles para la 

identificación de especies en el país. 

3.2.Objetivos específicos 

- Identificar morfológicamente las especies de crustáceos anomuros de la familia 

Porcellanidae del intermareal y submareal peruano. 

- Crear una biblioteca de código de barras a partir de un fragmento del gen COI de las 

especies de crustáceos anomuros de la familia Porcellanidae colectados en el intermareal y 

submareal peruano y disponibilizarlas en BOLD. 

- Evaluar la correspondencia entre las MOTUS obtenidas y los grupos taxonómicos 

morfológicamente identificados. 
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IV. Materiales y métodos 

4.1.Materiales 

4.1.1. Material Biológico 

Se emplearon especímenes correspondientes a la colección del laboratorio de Biología Marina 

de la Universidad Peruana Cayetano Heredia (UPCH). Los especímenes fueron colectados en 

la zona intermareal y submareal mediante buceo SCUBA y colecta manual a lo largo de 

transectas, en distintas localidades costeras del mar peruano (Anexo 1). En el caso de 

Pachycheles sp., el ejemplar corresponde a una larva colectada durante un muestreo de 

zooplancton realizado por el Instituto del Mar del Perú (IMARPE) (Tabla 1). Durante la 

colecta, el material biológico fue conservado en etanol 70% para el estudio morfológico y 

molecular. 

Tabla 1. Lista de los puntos de colecta. 

 

 

 

4.2.Métodos 

4.2.1. Identificación Morfológica  

Las muestras fueron separadas visualmente según similitudes y limpiadas para retirar 

restos orgánicos del exoesqueleto. La morfología externa se analizó según la descripción de 

Osawa & Chan (2010), apoyándose la identificación en claves morfológicas y taxonomía del 

grupo (Haig, 1960; Moscoso & Víctor, 2013; Osawa & McLaughlin, 2010). Los especímenes 

fueron medidos con un vernier con precisión de 0.1mm; tomándose caracteres como el largo 

del cefalotórax (desde la punta del rostrum hasta el margen posterior mediano) y el punto más 

ancho del cefalotórax. Estas medidas sirvieron para obtener relaciones morfológicas aplicadas 

Puntos de 

Colecta 
Departamento Localidades Latitud Longitud Fecha Ambiente 

1 Tumbes Acapulco -3.7064 -80.7878 17/04/2021 Submareal 

2 Tumbes Baja punta sal -3.8861 -81.0807 06/08/2012 Intermareal 

3 Tumbes Punta Sal -3.9483 -81.0167 03/12/2006 Submareal 

4 Piura Peña Mala -4.125 -81.1 02/09/2000 Submareal 

5 Piura Los Órganos -4.1288 -81.1881 04/08/2012 Submareal 

6 Piura Cabo Blanco -4.2266 -81.255 04/02/2013 Submareal 

7 Piura Isla Foca -5.2068 -81.2045 27/02/2013 Submareal 

8 Piura Quebrada Verde -4.2110 -81.2190 08/06/2017 Submareal 

9 La Libertad Islas Guañape -8.602 -79.035 09/11/2017 Planctónico 

10 Ancón Balneario Ancón -11.7494 -77.2076 08/08/2021 Intermareal 

11 Ica Isla Chincha -13.6333 -76.3833 11/11/2011 Intermareal 
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a la identificación cualitativa de especies y no fueron aplicados análisis morfométricos, por 

estar fuera del alcance del proyecto. Otros caracteres como el largo y ángulo de los quelípedos, 

dirección del segmento basal de la antena, forma del rostrum, márgenes laterales del caparazón, 

espinas y placas del telson, entre otros, fueron considerados. Este análisis está acompañado de 

fotografías de la muestra y esquemas clave. 

4.2.2. Generación del Código de Barras Genético  

4.2.2.1.Extracción del ADN. 

Los trabajos se llevaron a cabo en el Laboratorio de Bioinformática y Genómica de la 

Biodiversidad. Se tomaron pequeñas muestras de tejido, provenientes de los pereiópodos de 

un total de 90 especímenes. Para la extracción de ADN se empleó el Minikit de extracción 

NucleoSpin DNA Insect (Macherey - Nagel). Se extrajo ADN de 53 ejemplares de la colección, 

19 amplificaron, siendo exitosa la secuenciación para 12 ejemplares, con secuencias mayores 

a 500 pb o mayores a 100 pb. La mejor temperatura de annealing para el grupo fue de 51ºC, 

empleando el protocolo de Prosser et al., (2013). Para verificar la calidad del ADN se empleó 

la razón de absorbancia A260/A280; y se cuantificó la concentración de ADN (ng/µL) y 

pureza. Una vez realizadas estas pruebas, el ADN se almacenó a -20ºC. 

4.2.2.2.Amplificación del gen COI  

Se amplificó un fragmento del gen mitocondrial COI, mediante la reacción en cadena 

de la polimerasa (PCR) (Saiki et al., 1988). En algunos ejemplares no fue posible obtener 

fragmentos de ADN de 658 pb, por encontrarse el ADN degradado. Por lo cual se emplearon 

distintos sets de iniciadores, enfocados a obtener fragmentos de 658 pb y fragmentos de 130 

pb (Tabla 2). 

Tabla 2. Iniciadores empleados en la amplificación del mitogenoma correspondiente al gen COI. 

Iniciador 
Dirección 
de lectura 

Secuencia (5'-3') Fuente 

LCO1490  forward GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG Folmer et al., 
1994 

HCO2198 reverse TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA Folmer et al. 
1994 

ZplankF1_t1 forward tgtaaaacgacggccagtTCTASWAATCATAARGATATTGG 
Prosser et al., 
2013 

ZplankR1_t1 reverse caggaaacagctatgacTTCAGGRTGRCCRAARAATCA Prosser et al., 
2013 

miniPorR reverse ARAAAATYATRACRAADGCRTGNGC Diseñado en 
estudio 
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- Para los fragmentos de mayor longitud (658pb), se emplearon los iniciadores universales 

LCO-1490 y HCO-2198 (Folmer et al., 1994); así como ZplankF1_t1 y ZplankR1_  

(Prosser et al., 2013).  

- Para los fragmentos de menor longitud (130 pb) se empleó iniciadores Minipor, 

diseñados durante el proyecto con base en el primer UniminibarR1 (Meusnier et al., 

2008) y las secuencias de porcellanidae obtenidas con los primers de mayor tamaño. 

Después de la extracción de ADN, se adicionaron 4 µl de ADN a la mezcla de PCR, 

(volumen final 15 µL, incluyendo el ADN), usando 200 µM dNTPs, 1X PCR buffer, 10 

µM de cada primer, 2.5 mM MgCl2, 5U de Taq polimerasa (Applied Biological 

Materials). La técnica PCR se programó siguiendo los parámetros de un protocolo 

modificado de Prosser et al. (2013). La reacción se inicia con una temperatura de 95ºC 

durante 1 min, seguida de cinco ciclos de [94ºC por 40 s, 51ºC por 40 s, 72ºC por 1 min], 

luego 35 ciclos de [94ºC por 40 s, 51ºC por 40 s, 72ºC por 1 min], finalmente se realiza 

un paso de extensión final de 72ºC por 5 min.  

4.2.2.3.Electroforesis.  

Se emplearon geles de agarosa diluida en tampón de electroforesis TAE al 1% 

(fragmentos de 658pb) y al 2% (fragmentos de 130 pb). Se usaron 3 µL de la muestra 

amplificada mezclada con 1.0 µL de buffer (azul de bromofenol y xilen xianol); además de 

controles negativos y un marcador de peso molecular GeneRuler 100 bp ADN Ladder. Para la 

tinción de ADN se emplearon los colorantes fluorescentes SYBR Safe y Safe-GreenTM, 

siguiendo las instrucciones del fabricante. Para los fragmentos de mayor tamaño, la fuente de 

poder para electroforesis se programó a 70 voltios durante 30 min; mientras que para los 

fragmentos más cortos se emplearon 80 voltios durante 40 min. 

4.2.2.4.Purificación y Secuenciamiento  

Para la purificación se empleó el kit de perlas magnéticas AmpliClean. Finalmente, el 

amplicón purificado fue enviado a  Macrogen Inc. Korea para su secuenciación. 

4.2.2.5.Obtención de secuencias 

Para el ensamblaje de los electroferogramas se utilizó el software Codon Code 

(www.codoncode.com), donde los iniciadores y las ambigüedades se comprobaron 

manualmente. En el software Bioedit (Hall, 1999) se alinearon las secuencias forward y reverse 

usando el alineamiento múltiple Clustal W (Thompson et al., 1994). Como resultado se 
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obtuvieron dos conjuntos de datos, el primero de >500 pb (9 secuencias) y el segundo de >100 

pb (12 secuencias) (Anexo 2). 

A las secuencias obtenidas se sumaron 43 secuencias de especies de Porcellanidae de 

público acceso de la plataforma BOLD (Barcode of Life) y una secuencia adicional de Pagurus 

villosus como grupo externo (Anexo 3). Estas últimas fueron descargadas para esclarecer 

algunas de las relaciones entre la familia, priorizando especies congenéricas o de géneros 

morfológicamente asociados. Asimismo, en el conjunto de secuencias obtenidas de BOLD, se 

procuró obtener alrededor de 5 secuencias por especie y que los puntos de colecta fueran 

diversos dentro de su rango de distribución, pero esto no fue posible en todas las especies. Cada 

secuencia obtenida en el proyecto fue comparada contra la base de datos BOLD 

(http://boldsystems.org/index.php) por medio de la herramienta BOLD Identification Engine. 

Esto permitió comparar la similitud de las secuencias obtenidas, con aquellas presentes en la 

base de datos, así como descartar errores por contaminación.  

 

4.2.3. Análisis de secuencias 

Para esta investigación se emplearon los siguientes conjuntos de datos: 

- Secuencias obtenidas durante esta investigación (Anexo 2).  

- Una secuencia de Pachycheles sp. parte del zooplancton colectado cerca a Islas Guañape 

en La Libertad (-8.602, -79.035) por IMARPE (PMZPK-214). 

- Secuencias de porcelánidos y una especie outgroup (Pagurus villosus) obtenidas del 

BOLD (Anexo 3).  

Para el análisis de distancias genéticas se construyó un árbol de distancia con el método 

Neighbor joining (NJ) en el programa MEGA X (Kumar et al., 2018) y el análisis de la 

distancia intra e interespecífica, en los programas MEGA X (Kumar et al., 2018) y Microsoft 

Excel (2021), utilizando el modelo de sustitución nucleotídica Kimura-2 parámetros (Kimura, 

1980). Se empleó el análisis de bootstrap con 5000 réplicas para la evaluación de la topología 

encontrada. Como grupo externo se empleó una secuencia de Pagurus villosus, obtenida a 

través de la plataforma BOLD (Anexo 3).  

Además, se emplearon métodos de delimitación de especies como la implementación 

bayesiana del modelo de bPTP (“Poisson Tree Processes”) (Zhang et al., 2013), modelo 

Poisson Tree Processes (PTP), y el modelo generalizado mixto de Yule (GMYC). Para los 

análisis de delimitación se usó como base un árbol de inferencia bayesiana, para lo cual se 

http://boldsystems.org/index.php
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empleó el programa BEAST (Drummond et al., 2012) usando el método de cadenas Markov 

Montecarlo con 500 millones de generaciones. Las cadenas fueron muestreadas cada 5000 

generaciones. El modelo de sustitución nucleotídica (HKY +I+G) se definió usando jModeltest 

(Posada, 2008). El análisis de inferencia bayesiana se realizó usando el portal CIPRES (Miller 

et al., 2010). Se empleó el programa Tracer para determinar cuando los árboles muestreados 

se estabilizaban y eliminar los subóptimos. En el conjunto >100 pb se eliminó el primer 10% 

de árboles y en el conjunto >500 pb el primer 23% fue descartado como burn -in. El “árbol 

resumen” se obtuvo mediante el programa TreeAnnotator (Bouckaert et al., 2014) y a través 

de FigTree (Rambaut, 2018) se obtuvo el árbol en formato Newick. El barcode gap y los 

modelos PTP,  bPTP, GMYC, así como el consenso fueron calculados a través del pipeline 

SPdel (https://github.com/jolobito/SPdel). Las especies identificadas morfológicamente fueron 

contrastadas con los MOTUs obtenidos mediante estos modelos. 

Las secuencias, así como los metadatos de los especímenes están disponibles en el sitio 

web BOLD (www.barcodinglife.org) bajo el set de datos INMAR y PMZK. En la base de datos 

se adjunta información de colecta de los individuos, electroferogramas, iniciadores empleados, 

secuencias consenso obtenidas, entre otros datos pertinentes.  

  

https://github.com/jolobito/SPdel
http://www.barcodinglife.org/
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V. Resultados 
Actualmente (marzo 2022), los datos de la plataforma BOLD para la familia 

Porcellanidae, indican un registro mundial de 2076 especímenes, 1879 con secuencias y un 

total de 79 especies con códigos de barras genéticos. En este estudio, se presenta registro de 8 

especies nominales con secuencias, correspondientes a 7 géneros. Además, se presenta registro 

morfológico para 5 especies de porcelánidos cuya secuencia no fue posible obtener, pero que 

por su buen estado de conservación se incluye el registro morfológico. 

5.1.Identificación Morfológica 

5.1.1. Sinopsis Taxonómica del material estudiado 

PHYLLUM ARTHROPODA VON SIEBOLD, 1848 
Subphyllum Crustacea Brünnich, 1772 

Orden Decapoda Latreille, 1802 
Familia Porcellanidae Haworth, 1825 

Género Allopetrolisthes Haig, 1960 
Allopetrolisthes angulosus (Guérin, 1835) 
Allopetrolisthes punctatus (Guérin, 1835) 
Allopetrolisthes spinifrons (H Milne Edwards, 1837) 

Género Euceramus Stimpson 1860 
Euceramus transversilineatus (Lockington, 1878) 

Género Heteroporcellana Haig, 1978 
Heteroporcellana corbicola (Haig, 1960) 

Género Minyocerus Glassell, 1938 
Minyocerus kirki Glassell, 1938 

Género Pachycheles Stimpson, 1858  

Pachycheles crinimanus Haig, 1960 
Pachycheles  spinidactylus Haig, 1957 

Género Petrolisthes Stimpson, 1858 
Petrolisthes desmarestii (Guerin, 1835) 
Petrolisthes armatus (Gibbes, 1850) 

Género Pisidia Leach, 1820 
Pisidia magdalenensis (Glassell, 1936) 

 

5.1.2. Taxonomía 

Familia Porcellanidae Haworth, 1825 

Decápodo anomuro con forma similar a la de un pequeño cangrejo. Caparazón ovalado 

o circular, ligeramente deprimido, liso u ornamentando. Frente compuesta por lóbulos, rostrum 

prominente pero nunca fuertemente proyectado más allá de los ojos. Ojos pigmentados. 

Antenas insertadas por delante de los ojos, con tres segmentos móviles y un flagelo. Segmento 

basal de las anténulas amplio, frecuentemente con el margen anterior o las caras ornamentadas 



 

25 

 

con espínulas u otras proyecciones; segmentos antenulares restantes cortos. Quelípedos 

usualmente grandes, anchos y deprimidos; mero corto; carpo elongado; frecuentemente 

articulación carpo-mano pronunciada. Tres pares de patas ambulatorias bien desarrolladas, el 

último par de pereiópodos atrofiados, y plexados bajo el caparazón. Abdomen flexionado bajo 

el caparazón, simétrico, compuesto de siete segmentos. Abanico caudal muy desarrollado, 

compuesto por el telson y urópodos. Telson formado por cinco o siete placas. Hembras con 

pleópodos en el segmento 3, 4 y 5; aquellos en el segmento 3 muy reducidos o ausentes. 

Machos, si presentan pleópodos, ubicados en el segundo segmento y rudimentarios. 

 
Género Allopetrolisthes Haig, 1960 

Género distribuido en el Pacífico Este. Caracterizado por tener un caparazón 

redondeado, casi tan largo como ancho. Ocasionalmente con dos lóbulos suplementarios en la 

frente.  Pedúnculos oculares robustos, cortos y retráctiles. Segmento basal de la antena 

ligeramente proyectado hacia el frente y en estrecho contacto con el ángulo orbital externo, 

excluyendo los segmentos móviles de la órbita; muy proyectado hacia dentro, y con el lado 

interno del segmento basal de la anténula formando un margen suborbital completo o casi 

completo. Segmentos móviles con tubérculos. Segmento basal de la anténula desarrollado, 

expandido lateralmente, con dos a cuatro lóbulos en el margen anterior y frecuentemente con 

tubérculos en la cara anterior. Quelípedos grandes, deprimidos y subiguales; carpo más largo 

que ancho y armado en el margen anterior con un lóbulo angular fuertemente proyectado; 

dedos largos y delgados. Mero de las patas caminadoras frecuentemente expandido, con crestas 

en el margen anterior; espinulas móviles en el margen posterior del propodo fuertemente 

reducidas en número o ausentes, a lo mucho una o dos en la articulación con el dáctilo; dáctilo 

muy corto, terminando en una espina simple, espinulas posteriores accesorias móviles muy 

reducidas en tamaño o completamente ausentes. Telson del abdomen compuesto de cinco 

placas (Haig, 1960).  

5.1.2.1.Allopetrolisthes angulosus (Guérin, 1835) 

Placa 1, Figura 1 

Porcellana angulosa Guérin, 1835  

 

Nombre común: Tijereta, Tijerita. 

Diagnosis: Caparazón casi liso sin regiones distintivas; frente trilobulada, lóbulo medio 

triangular, los laterales estrechos y redondeados; margen orbital casi recto; carpo de las patas 
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caminadoras con un fuerte lóbulo angular en la mitad proximal del margen anterior. Bandas 

oscuras muy notorias en los propodios de las patas ambulatorias. 

Color: Los especímenes vivos presentan el caparazón de un color lavanda intenso con 

reticulaciones morado intenso hacia la región branquial. Patas caminadoras de color lavanda 

intenso con un par de anillos morados y blancos en el propodo. 

Distribución geográfica:  Desde Paita (Perú) hasta Calbuco e Isla Chiloé (Chile) 

Hábitat: Intermareal rocoso, frecuente en el mediolitoral e infralitoral bajo piedras, en 

especímenes de tunicados (Pyura) y en algas (Ulva y Lessonia) (Haig, 1960). 

Hábitat: Intermareal, mediolitoral e infralitoral. De vida libre, debajo de piedras, entre Ulva 

y Lessonia, entre conglomerados de poliquetos, entre grietas y conchas vacías (Moscoso, 

2012) 

Código BOLD: INMAR001-21 

 

5.1.2.2.Allopetrolisthes punctatus (Guérin, 1835) 

Placa 1, Figura 2 

Porcellana punctata Guérin, 1835 

 

Nombre común: Tijereta, Tijerita, shangai, changai.  

Diagnosis: Caparazón muy convexo, suave y sin ornamentaciones; frente con tres lóbulos 

redondeados; órbitas redondeadas y cóncavas; un fuerte lóbulo angular en la mitad proximal 

del margen anterior del carpo del quelípedo; carpo de las patas caminadoras sin la cresta 

anterior. 

Color: Los ejemplares en alcohol presentan una coloración marrón rojiza en el cefalotórax y 

quelípedos con puntos de color rojo oscuro. Región gástrica fuertemente cubierta por 

manchas color café oscuro. Anillos rojo oscuro en los dáctilos de las patas caminadoras. 

Distribución geográfica: Desde Ancón (Perú), al sur hasta Talcahuano (Chile) (Haig, 1960). 

Hábitat: Especie de litoral, debajo de piedras y entre grietas (Haig, 1960), en conglomerados 

de poliquetos, en la franja inferior del litoral rocoso expuesto a oleaje (Moscoso, 2012). 

Código BOLD: PMINV1227-21 
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5.1.2.3.Allopetrolisthes spinifrons (H Milne Edwards, 1837) 

Placa 2, Figura 1 

Porcellana spinifrons (H. Milne Edwards, 1837) 

 

Nombre común: Tijereta, Tijerita.  

Diagnosis: Caparazón cubierto con gránulos y tubérculos, con regiones distintivas; frente 

con cinco lóbulos, el mediano triangular, con los laterales estrechos y redondeados, los otros 

pequeños y bajos; ángulos orbitales cóncavos; carpo con un fuerte lóbulo angular en la mitad 

proximal del margen anterior, uniéndose a la poción distal del margen casi en ángulo recto. 

Color: Los ejemplares preservados en alcohol presentan color naranja intenso con tubérculos 

de color rojo oscuro en el cefalotórax. Quelípedos naranja brillante con bandas rojo oscuro y 

blanquecinas en los dedos. Patas ambulatorias naranja brillante con puntos blanquecinos. 

Distribución geográfica: Salaverry (Perú) a San Vicente, Concepción (Chile) (Moscoso, 

2012). 

Hábitat: Litoral, encontrándose bajo piedras y en el rizoide de algas (Lessonia) y anémonas 

(Haig, 1960), también se ha reportado en asociación con estrellas de mar del género 

Stichaster Muller & Troschel, 1840 y Meyenaster Verril, 1913.  

Código BOLD: PMINV792-20, PMINV866-20, PMINV1091-21, PMINV1092-21, 

PMINV1093-21. 

 

Género Euceramus Stimpson, 1860 

Género conformado por tres especies, una en el Atlántico y dos en el Pacífico. Presenta 

un caparazón transversalmente convexo y notoriamente más largo que ancho, con los márgenes 

laterales subparalelos. Frente muy estrecha, tridentada y algo proyectada. Órbitas superficiales, 

con los ángulos externos no proyectados. Pedúnculos oculares esbeltos y retráctiles. Margen 

hepático con una hendidura, cuyo ángulo exterior está formado por un diente. Posterior a este 

diente hepático, una espina epibranquial distintiva, ambos separados por una muesca. 

Segmento basal de la antena ya sea muy corto, sin proyecciones, o proyectado hacia dentro y 

adelante y en estrecho contacto con el margen anterior del caparazón. Primer y segundo artejo 

antenal largos, el tercero corto. Segmento basal de la anténula más largo que ancho, con una o 

más proyecciones fuertes en su margen anterior, y con flecos internamente con largos pelos 

plumosos. Quelípedos poco desarrollados, carpo subcilíndrico, manos débiles subcilíndricas o 

algo aplanadas, dedos que se abren verticalmente. Patas caminadoras ligeramente aplanadas; 

propodo sin espinulas posteriores; dáctilo terminado en una espina simple, espinulas móviles 
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posteriores suplementarias ausentes o vestigiales. Telson del abdomen más largo que ancho, 

compuesto de siete placas.  

5.1.2.4.Euceramus transversilineatus. Stimpson 1860 

Placa 2, Figura 2 

Porcellana transversilineata Lockington, 1878 

 

Nombre común: Cangrejito porcelánido 

Diagnosis: Cefalotórax aproximadamente una vez y media más largo que ancho, con estrías 

transversas; segmento basal de la antena con una amplia proyección interna y una pequeña 

proyección hacia adelante que separa los segmentos móviles de la órbita; flagelo sin pelos y 

más corto que el caparazón. 

Color: Los ejemplares conservados en alcohol con el cefalotórax blancuzco, sin patrones 

distintivos de coloración. 

Nuevas Localidades para el Perú: Punta Sal (Tumbes). 

Distribución geográfica: Desde Baja California y el Golfo de California (México) hasta el 

sur de la Isla Taboga (Panamá) (Haig, 1960). 

Hábitat: Se le puede encontrar enterrado en fondos arenosos o con conchilla, en la base de 

gorgonias (Haig, 1960) o asociado con el gasterópodo Melongena patula (Góngora-Gómez et 

al., 2020). 

Código BOLD: INMAR027-21, INMAR029-21 

 

Género Heteroporcellana Haig, 1978 

Caparazón más largo que ancho, sin espinas o tubérculos en su superficie; márgenes laterales 

sublaterales y sin espinas posterior al ángulo epibranquial. Rostrum tridentado, con el lóbulo 

central ancho y muy prominente, lóbulos laterales estrechos. Órbitas superficiales y oblicuas, 

ojos pequeños. Segmento basal de la antena proyectado hacia adelante y en amplio contacto 

con el margen anterior del caparazón, con los segmentos móviles excluidos de la órbita. 

Quelípedos subiguales y subcilíndricos, lisos, la quela abre verticalmente. Dáctilo de las patas 

caminadoras terminado en una espina simple, sin espínulas móviles accesorias. Telson con 5 

placas. 
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5.1.2.5.Heteroporcellana corbicola (Haig, 1960) 

Placa 3, Figura 1 

Porcellana corbicola Haig, 1960 

 

Nombre común: Cangrejito porcelánido 

Diagnosis: Caparazón marcadamente más largo que ancho; rostrum con el lóbulo medio 

ancho y redondeado en la punta, lóbulos laterales estrechos; una espina muy desarrollada en 

el ángulo epibranquial; carpo alrededor de una vez y media más largo que ancho, margen 

anterior sin espinas; quelas con apertura vertical; telson con cinco placas. 

Color: Los ejemplares conservados en alcohol con el cefalotórax blancuzco, sin patrones 

distintivos de coloración. 

Nuevas Localidades para el Perú: Quebrada Verde, Piura. 

Distribución geográfica: Conocido solo para el Golfo de California (México) e Isla 

Taboguilla (Panamá) (Gore & Abele, 1976).  

Hábitat: Asociado a la estrella canasta Astrocaneum spinosum y en el coral Phyllangia 

dispersa (Gore & Abele, 1976; Haig, 1960). 

Código BOLD: INMAR029-21. 

 

Género Minyocerus Glassell, 1938 

Género transístmico que contiene dos especies, una en el Pacífico y otra en el Atlántico. 

Caparazón convexo, más largo que ancho; superficie dorsal ligeramente rugosa más notoria 

posterior al surco cervical. Frente con tres dientes, el del medio ligeramente más largo que los 

laterales. Órbitas profundas, ángulo orbital externo fuertemente producido. Pedúnculos 

oculares robustos y retráctiles. Segmento basal de la antena proyectado hacia adelante y en 

amplio contacto con el margen anterior del caparazón, fuertemente producido hacia adentro 

formando un margen suborbital parcial. Artejos móviles de la antena, extremadamente 

reducidos y poco visibles a simple vista. Segmento basal de la anténula más largo que ancho, 

el margen anterior con dientes visibles en vista dorsal. Quelípedos ligeramente desiguales, 

esbeltos en las hembras, robustos y distintivamente desiguales en los machos, siendo la quela 

derecha más larga que la izquierda, carpo corto y robusto, palmas largas y estrechas con 

márgenes subparalelos, con abertura oblicua. Patas ambulatorias aplanadas, sin espínulas 

móviles posteriores en el propodo, dáctilo terminando en espina simple, sin espínulas móviles 

accesorias en el margen posterior. Telson ligeramente alargado, formado por siete placas 

(Haig, 1960). 
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5.1.2.6.Minyocerus kirki Glassell, 1938 

Placa 3, Figura 2 

 

Nombre común: Cangrejo porcelánido 

 

Diagnosis: Cefalotórax alrededor de 1/3 más largo que ancho, con estrías transversales; 

frente compuesta con tres lóbulos aproximadamente de igual longitud y ancho; antena muy 

pequeña con un flagelo rudimentario, poco visible sin tinción; carpo del quelipedo con una 

espina muy notoria en el centro del margen anterior, frecuentemente seguida de espinulas.  

Color: Los especímenes preservados en alcohol, poseen el caparazón amarillo, reticulado 

con rojo formando una raya longitudinal, amplia que se continua hasta el abdomen. 

Quelípedos de tinte amarillo con bandas reticuladas rojizas.  Región branquial densamente 

moteada con rojo, área cardíaca e intestinal blanquecina. 

Nuevas Localidades para el Perú: Acapulco, Tumbes. 

Distribución geográfica: Pacífico Tropical Este; desde Punta Peñasco y San Felipe, Golfo 

de California (México) hasta Colombia (Hendrickx & Harvey, 1999; Lizcano Sandoval & 

Carmona Guerra, 2021; Salas-Moya et al., 2021).  

Hábitat: Se encuentra como comensal en distintas especies de ofiuroideos como 

Amphipholis platydisca (Nielsen, 1932), Ophiothrix spiculata Le Conte, 1851, y Ophiolepis 

grisea H.L. Clark, 1940, así como estrellas de mar como Luidia columbia (Gray, 1840), L. 

phragma Clark, 1910, L. foliolata Grube, 1866 (Haig, 1960) y L. superba 

Código BOLD: INMAR016-21, INMAR017-21. 

 

Género Ortochela Glassell, 1936 

Caparazón más largo que ancho, liso, con los márgenes laterales subparalelos y 

armados con una serie de pequeñas espinas agudas posteriores al surco cervical. Frente ancha, 

casi tanto como el caparazón, formada con tres lóbulos, con los lóbulos laterales dirigidos hacia 

la parte externa, el central dirigido hacia el frente y muy proyectado. Orbitas dirigidas 

lateralmente, con los pedúnculos oculares cortos y retráctiles. Segmento basal de la antena no 

proyectada hacia adentro para encontrarse con el margen anterior del caparazón; con una larga 

y estrecha proyección dirigida hacia adentro, formando un margen parcial suborbital. Primer 

artejo poco visible, casi escondido detrás del ángulo orbital externo. Segmento basal de la 
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anténula amplio y con la cara anterior truncada. Quelípedos muy desarrollados, subcilíndricos, 

con las palmas continuándose casi rectas en frente del caparazón, dedos que se abren 

verticalmente y cortos en relación a la quela. Patas ambulatorias esbeltas y aplanadas; propodo 

con una única espínula móvil en el extremo distal del margen posterior; dáctilo terminando en 

una espina simple, con muchas espínulas accesorias móviles en el margen posterior.  

 

5.1.2.7.Ortochela pumila Glassell, 1938 

Placa 4, Figura 1 

Diagnosis: Caparazón casi una vez y media más largo que ancho; rostrum trunco, casi tan 

ancho como el caparazón con el lóbulo central muy proyectado; márgenes laterales 

subparalelos con entre 12 a 15 espínulas posteriores al ángulo epibranquial; quelípedos 

subcilíndricos, rectos y dirigidos hacia adelante. 

Color: El ejemplar preservado en alcohol presenta una coloración. 

Distribución geográfica: Desde Bahía Magdalena (México) hasta Punta Sal (Perú). 

Hábitat: En aguas de poca profundidad, en gorgonias, asociados en los corales con isópodos 

y anfípodos (Moscoso, 2012). 

Código BOLD: INMAR028-21. 

 

Género Pachycheles Stimpson, 1858 

Caparazón redondeado o subcuadrado, casi tan ancho como largo. Paredes laterales 

incompletas, en la porción posterior presenta una o más piezas separadas por interespacios 

membranosos. Frente trilobada, redondeada y poco prominente. Pedúnculos oculares cortos y 

robustos, retráctiles. Segmento basal de la antena no proyectado hacia adelante para 

encontrarse con el margen anterior del caparazón; usualmente algo proyectados hacia adentro 

para formar un margen suborbital parcial. Segmento basal de la anténula amplio, margen 

anterior trunco; margen anterior ondeado, en ocasiones armado con una o dos espínulas en el 

lado interno. Quelípedos gruesos, y robustos, muy desarrollados en relación al cuerpo; 

usualmente las manos y dedos son diferentes en forma en los dos quelípedos. Patas 

caminadoras moderadamente largas y un poco aplanadas; propodo con espínulas móviles en el 

margen posterior y ocasionalmente con algunas pocas espinas fijas. Telson del abdomen 

compuesto de 5 o 7 placas. En ocasiones los pleópodos masculinos están reducidos en tamaño 

o completamente ausentes. 
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5.1.2.8.Pachycheles crinimanus Haig, 1960 

Placa 4, Figura 2 

Nombre común: Cangrejo porcelánido. 

Diagnosis: Caparazón ligeramente ensanchado en la parte posterior, con un mechón de pelos 

plumosos en la frente; borde interno del carpo con dos a cuatro dientes de borde granulado; 

quelípedos cubiertos con pequeños gránulos, el quelipedo mayor con un rastro de pelos 

plumosos en la palma, el quelípedo menor con un corto mechón espeso y con setas dispersas 

largas, flexibles, y no plumosas; patas caminadoras moderadamente largas y robustas con 

largos pelos plumosos; telson con siete placas, sin pleópodos en los machos. 

Color: Los ejemplares frescos son de color plomizo con la zona anterior del caparazón más 

oscura; toques de rosa, pardo y violeta en el caparazón y quelípedos, setas y pelos de color 

verdoso. Patrón de coloración que se mimetiza con el fondo.  

Distribución geográfica: Desde Bahía de Sechura (Perú) a Arica (Chile) (Moscoso, 2012). 

Hábitat: Intermareal rocoso, en grietas y debajo de piedras. Haig (1960), los reporta en 

fondos arenosos y rocosos a 10 o más metros de profundidad. 

Código BOLD: INMAR018-21, INMAR019-21, INMAR031-22, PMINV209-18, 

PMINV795-20, PMINV1089-21, PMINV1090-21. 

5.1.2.9.Pachycheles spinidactylus Haig, 1957 

Placa 5, Figura 1 

Nombre común: Cangrejo porcelánido 

Diagnosis: Caparazón ligeramente más largo que ancho, con la región frontal cubierta con 

largas setas no plumosas dispersas y casi ausentes en la parte posterior; margen anterior del 

carpo con tres dientes muy marcados cubiertos de largas setas no plumosas, mitad interior 

con una serie de crestas transversales, cara externa del carpo con tres hileras de gránulos que 

pueden estar fusionados entre ellos,  una serie de crestas transversales entre estas hileras; 

palmas cubiertas con pequeños gránulos y largas setas no plumosas en la mitad anterior; 

patas caminadoras cubiertas con largas setas no plumosas y cortos pelos plumosos; telson con 

cinco placas en las hembras, desconocido en machos. Segundos pleópodos en los machos. 

Color: Los ejemplares conservados en alcohol presentan coloración. 

Distribución geográfica: Desde Bahía Santa María, Golfo de California, Baja California e 

Isla Isabel (México) hasta Cancas (Perú) (Moscoso, 2012). 

Hábitat: En fondos rocosos, posiblemente en aguas profundas (Haig, 1960). 

Código BOLD: INMAR002-21. 
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Género Petrolisthes Stimpson, 1858 

Caparazón redondeado o subcuadrado, usualmente casi tan largo como ancho. Frente 

triangular o trilobada, frecuentemente prominente y proyectada detrás de los ojos. Pedúnculos 

oculares cortos y robustos, retráctiles. Segmento basal de la antena no proyectado hacia 

adelante encontrándose con el margen anterior del caparazón; o no se proyecta hacia adentro, 

o con una proyección distintiva hacia adentro formando un margen suborbital parcial. 

Segmento basal de la anténula grande, amplio, en vista dorsal ocasionalmente parcialmente 

visible más allá de la frente; margen anterior ocasionalmente ondeado, pero más 

frecuentemente armado con espinas, lóbulos, u otras proyecciones. Quelípedos grande, 

desiguales en tamaño, carpo variable, desde una vez y media a tres veces tan largo como ancho; 

manos amplias y aplanadas, superficie dorsal ocasionalmente algo hinchada. Patas 

ambulatorias de longitud moderada, algo aplanadas, propodo con espínulas móviles en el 

margen posterior; dáctilo terminando en una espina simple, con pequeñas espínulas móviles 

accesorias en el margen posterior. Telson del abdomen casi invariablemente compuesto de 

siete placas.  

5.1.2.10. Petrolisthes armatus (Gibbes, 1850) 

Placa 5, Figura 2 

Porcellana armata Gibbes, 1850 

Petrochirus lamarcki machadoensis Bott, 1964 

Petrolisthes armatus var. pallidus Verrill, 1908 

Petrolisthes iheringi Ortmann, 1897 

Petrolisthes similis Henderson, 1888 

Porcellana armata Gibbes, 1850 

Porcellana digitalis Heller, 1862 

Porcellana gundlachii Guérin-Méneville, 1855  

Porcellana leporina Heller, 1862 

 

Nombre común: Cangrejo porcelánido. 

Diagnosis: Caparazón granulado y con pliegues; una sola espina epibranquial presente, 

usualmente obsoleta; frente triangular; carpo dos a dos veces y media más largo que ancho, 

margen anterior con tres dientes anchos y bajos, un cuarto ocasionalmente presente; manos 
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más largas que esbeltas; mero de las patas ambulatorias con una hilera de espinas en el 

margen anterior, las de las patas 1 y 2 rotan en el ángulo postero-distal. 

Color: Los ejemplares preservados en alcohol presentan coloración crema en el caparazón y 

Pereiópodos, sin otro patrón de coloración. 

Distribución geográfica: Pacífico Este: Desde el Golfo de California (México) hasta Bahía 

Independencia (Perú) e Islas Galápagos. Atlántico Oeste: Desde el este de Florida (EE. UU) 

hasta Santa Catarina (Brasil) y Bermudas. Atlántico Este: Senegal a Angola e Isla Ascensión 

(Haig, 1960). 

Hábitat: En el intermareal en diversos refugios como bajo piedras, en camas de ostiones y 

mejillones, en manglares, corales y esponjas (Haig, 1960). 

Código BOLD: PMINV787-20, PMINV788-20. 

5.1.2.11. Petrolisthes desmarestii (Guerin, 1835) 

Placa 6, Figura 1 

Porcellana acanthophora Lucas, 1844  

Porcellana desmarestii Guérin, 1835  

Porcellana dubia Kinahan, 1857 

 

Nombre común: Cangrejo porcelánido. 

Diagnosis: Caparazón ovalado, cubierto con finos pliegues; una sola espina epibranquial; 

rostrum triangular; carpo alrededor de dos veces más largos que anchos, margen anterior del 

carpo con 4 a 6 dientes anchos en la base y agudos en el extremo; quelípedo cubierto con una 

serie de tubérculos aplanados; margen anterior del mero de las patas caminadoras con una 

hilera de espinas. 

Color: Los ejemplares preservados en alcohol presentan una fuerte coloración rojo burdeo 

con puntos amarillos en la región branquial. 

Distribución geográfica: Desde Isla Lobos de Tierra (Perú) hasta el sur de Coronel (Chile) 

(Moscoso, 2012). 

Hábitat: En orillas rocosas, en bancos de choros o debajo de piedras, hasta una profundidad 

de 36m (Méndez & Aguilar, 1977) 

Código BOLD: PMINV608-20, PMINV609-20, PMINV863-20, PMINV864-20, 

PMINV858-20. 
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5.1.2.12. Petrolisthes aff. desmarestii (Guerin, 1835) 

Placa 7, Figura 1 

Diagnosis: Caparazón ovalado, cubierto con finos pliegues; una sola espina epibranquial; 

rostrum triangular con el extremo romo; carpo más largo que ancho con 3 a 4 dientes anchos 

margen anterior del carpo; quelípedo cubierto con una serie de tubérculos aplanados; margen 

anterior del mero de las patas caminadoras con una hilera de espinas. 

Color: Los ejemplares preservados en alcohol presentan una fuerte coloración rojo burdeo 

con puntos amarillos en la región branquial. 

Nuevas Localidades para el Perú: Baja Punta Sal, plataforma La Cruz (Tumbes), Cabo 

Blanco (Piura). 

Hábitat: Esta especie se encontró en el intermareal, bajo rocas.   

Código BOLD: INMAR003-21, INMAR004-21, PMINV859-20, PMINV860-20, 
PMINV861-20. 

 

Género Pisidia Leach, 1820 

Caparazón casi tan largo como ancho, o ligeramente más largo. Márgenes laterales con 

espínulas o fuertes espinas posterior al surco cervical. Frente prominente, fuertemente 

tridentada o trilobada. Pedúnculos oculares cortos y robustos, retráctiles. Segmento basal de la 

antena fuertemente proyectado hacia adentro, formando un margen suborbital parcial; 

proyectado hacia adelante y en amplio contacto con el margen anterior del caparazón, con los 

segmentos móviles excluidos de la órbita. Segmento basal de la anténula con varias espínulas 

en el margen anterior. Quelípedos grandes, robustos, subiguales. Dedos de una o ambos manos 

retorcidos fuera de plano con la mano. Propodo de las patas caminadoras con espínulas en el 

margen posterior; dáctilo terminando en una espina simple, margen posterior con varias 

espínulas móviles accesorias. 
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5.1.2.13. Pisidia magdalenensis (Glassell, 1936) 

Placa 7, Figura 2 

Porcellana magdalenensis Glassell, 1936 

 

Diagnosis: Caparazón con espínulas en el margen lateral y orbital; frente con tres lóbulos 

redondeados espinulados en los márgenes; carpo con el margen anterior sinuoso, 

espinulados; dedos de los quelípedos mayores rectos; dedos de los quelípedos menores muy 

abiertos, dáctilo fuertemente curvado y torcido. 

Color: En ejemplares preservados en alcohol no se aprecia un patrón de coloración, 

presentándose el caparazón y pereiópodos de color crema. 

Distribución geográfica: Baja California Sur y Golfo de California (México) a Tumbes 

(Perú). 

Hábitat: En el intermareal, debajo de rocas; en sustratos arenosos, de conchuela, rocosos, en 

fango, en gorgónidas, corales y vegetación (Haig, 1960).  

Código BOLD: INMAR002-21.  

 

5.2.Generación del código de barras de ADN 

5.2.1. Extracción y amplificación del ADN. 

5.2.2. Análisis de secuencias 

5.2.2.1. Barcoding Gap 

Las secuencias obtenidas durante esta investigación obtuvieron un alto porcentaje de 

correspondencia cuando fueron comparadas en la plataforma BOLD (>98.05% identificación 

nucleotídica). La frecuencia nucleotídica se caracterizo por un elevado contenido de A-T para 

el conjunto de datos >500 pb (A: 27.2% - T: 35.7%) y >100 pb (A: 28.1% - T: 33.2%). No se 

presentó mucha variación en las frecuencias nucleotídicas entre géneros (Tabla 3). En ambos 

conjuntos de datos, se observó alta divergencia intraespecífica en especies como P. sayana, P. 

armatus y P. galathinus, las MOTUs se detallan en la Tabla 4. 
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Tabla 3. Porcentaje de ácidos nucleicos contenido según género y conjunto de secuencias. 

Género Conjunto %A %T %G %C 

Allopetrolisthes 
>500 pb 27.3 34.5 19.8 18.4 
>100 pb 27.2 34.5 22.6 15.7 

Euceramus 
>500 pb 28.5 36.6 18.8 16.1 
>100 pb 31.7 32.2 21.2 15.0 

Heteroporcellana >100 pb 33.9 30.7 21.3 14.2 

Megalobrachium 
>500 pb 26.6 35.8 18.8 18.8 
>100 pb 29.8 32.0 21.3 17.0 

Minyocerus 
>500 pb 25.7 36.1 19.5 18.8 
>100 pb 28.2 32.2 22.8 16.8 

Ortochela >100 pb 30.3 27.0 18.9 23.8 

Pachycheles 
>500 pb 28.4 35.1 19.0 17.6 
>100 pb 29.4 33.0 22.4 15.2 

Petrolisthes 
>500 pb 27.1 34.4 19.7 18.8 
>100 pb 26.2 33.6 22.6 17.7 

Porcellana 
>500 pb 23.9 36.2 20.2 19.6 
>100 pb 25.9 36.5 19.7 17.9 

Total 
>500 pb 27.2 35.7 19.1 18.1 
>100 pb 28.1 33.2 22.2 16.5 

 

Tabla 4. Listado de especímenes por grupo para P. sayana, P. galathinus y P. armatus. 

Grupo Especímen 

Porcellana sayana 1 P. sayana GBCMD28263-19 

Porcellana sayana 2 P. sayana GBCMD31317-19 

Petrolisthes galathinus 1 
P. galathinus ABBAG198-12 

P. galathinus ABBAG266-12 

Petrolisthes galathinus 2 P. galathinus FPMAR091-08 

Petrolisthes galathinus 3  P. galathinus GBCMD28262-19 

Petrolisthes armatus 1 

P. armatus ABBAG029-12 

P. armatus ABBAG101-12 

P. armatus FLTWO233-14 

P. armatus GBCMD26048-19 

Petrolisthes armatus 2 P. armatus GBCMD26155-19 

Petrolisthes armatus 3 
P. armatus GBCMD26178-19 

P. galathinus FPMAR122-08 

 

En las secuencias de mayor longitud (<500 pb), la divergencia intraespecífica osciló 

entre 0 y 0.035, encontrándose entre los valores más bajos en A. spinifrons (0), y P. 

tuberculosus (0). Los valores más altos se presentaron en la especie P. armatus (0.035) y M. 

roseum (0.019). Por otro lado, los valores más bajos de distancia interespecífica se encontraron 

entre los especímenes de P. sayana (0.048), mientras que los valores más altos se encontraron 

en la pareja P. sayana 2 y P. aff. desmarestii (0.340) (Tabla 5). 
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Tabla 5. Distancias intraMOTUs medias y máximas K2P-corregidas y distancias interMOTUs 

mínimas K2P corregidas para el conjunto de secuencias >500 pb. 

MOTU Nombre 
Media 

Intraespecífica 
Máxima 

Intraespecífica 
Vecino Más 

Cercano (NN) 
Distancia 

A NN 

MOTU 1 A. angulosus 0.365857 0.54946 A. spinifrons 15.17381 

MOTU 10 Pachycheles sp. NaN NaN P. chilensis 5.75748 

MOTU 11 P. spinidactylus NaN NaN P. crinimanus 12.39247 

MOTU 12 P. tuerkayi 0.329473 0.54946 P. crinimanus 15.84896 

MOTU 13 
P. aff. 
desmarestii 

1.38335 1.38335 P. armatus 21.72844 

MOTU 14 P. granulosus NaN NaN P. crinimanus 16.91451 

MOTU 15 P. tuberculosus 0 0 A. spinifrons 15.3935 

MOTU 16 P. violaceus NaN NaN P. crinimanus 14.25431 

MOTU 17 P. galathinus 1 0.5487 0.5487 P. galathinus 3 8.30712 

MOTU 18 P. galathinus 2 NaN NaN P. galathinus 3 7.33184 

MOTU 19 P. galathinus 3 NaN NaN P. galathinus 2 7.33184 

MOTU 2 A. spinifrons 0 0 P. violaceus 14.32735 

MOTU 20 P. sayana 1 NaN NaN P. sayana 2 4.75349 

MOTU 21 P. sayana 2 NaN NaN P. sayana 1 4.75349 

MOTU 22 P. armatus 2.134737 3.57993 P. galathinus 3 16.89492 

MOTU 3 E. praelongus 0.73286 0.73286 P. crinimanus 15.03762 

MOTU 4 M. roseum 1.480487 1.8555 P. violaceus 17.82145 

MOTU 5 M. kirki 0.36563 0.36563 E. praelongus 20.45048 

MOTU 6 P. chacei 0.611627 0.73396 P. chilensis 14.04397 

MOTU 7 P. chilensis 0.18248 0.18248 Pachycheles sp. 5.75748 

MOTU 8 P. crinimanus 1.240283 1.72837 P. chilensis 9.76604 

MOTU 9 P. cristobalensis 0.764887 1.28783 P. violaceus 15.99364 

 

Mientras que en las secuencias de menor longitud (>100 pb) la divergencia 

intraespecífica fluctuó entre 0 y 0.028, encontrándose valores de 0 en 6 MOTUs. Los valores 

más altos se encontraron en P. armatus 3 (0.028) y P. aff. desmarestii (0.027). Los valores más 

bajos de divergencia entre especies se encontraron entre P. armatus 3 y P. armatus 1 (0.027); 

mientras que los valores más altos se presentaron entre P. armatus 1, P. armatus 3 y P. aff. 

desmarestii (0.35) (Tabla 6). 
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Tabla 6. Distancias intraMOTUs medias y máximas K2P-corregidas y distancias 

interMOTUs mínimas K2P corregidas para el conjunto de secuencias >100 pb. 

MOTU Nombre 
Media 

Intraespecífica 
Máxima 

Intraespecífica 
Vecino más 

Cercano (NN) 
Distancia 

A NN 

MOTU 1 A. angulosus 0.000000 0.00000 P. violaceus 10.06259 

MOTU 10 P. chilensis 0.000000 0.00000 Pachycheles sp. 4.93358 

MOTU 11 P. crinimanus 0.904003 1.36063 P. chilensis 7.04213 

MOTU 12 P. cristobalensis 0.337270 0.67454 P. spinidactylus 12.46305 

MOTU 13 Pachycheles sp. NaN NaN P. chilensis 4.93358 

MOTU 14 P. spinidactylus NaN NaN P. crinimanus 10.16129 

MOTU 15 P. tuerkayi 0.405414 0.67569 P. galathinus 3 12.42803 

MOTU 16 P. aff. desmarestii 2.743810 2.74381 P. armatus 1 16.73916 

MOTU 17 P. granulosus NaN NaN Pachycheles sp. 16.55406 

MOTU 18 P. tuberculosus 0.000000 0.00000 A. spinifrons 12.71563 

MOTU 19 P. violaceus NaN NaN A. angulosus 10.06259 

MOTU 2 A. spinifrons 0.000000 0.00000 P. violaceus 12.55954 

MOTU 20 P. sayana 1.626160 1.62616 E. praelongus 14.12677 

MOTU 21 P. galathinus 2 NaN NaN P. galathinus 3 5.61389 

MOTU 22 P. galathinus 1 1.354830 1.35483 P. galathinus 3 4.90241 

MOTU 23 P. galathinus 3 NaN NaN P. galathinus 1 4.90241 

MOTU 24 P. armatus  1 0.337270 0.67454 P. armatus 3 2.74381 

MOTU 25 P. armatus  2 NaN NaN P. armatus 3 3.45304 

MOTU 26 P. armatus  3 2.759320 2.75932 p. armatus 1 2.74381 

MOTU 3 E. praelongus 0.000000 0.00000 P. crinimanus 9.30583 

MOTU 4 E. transversilineatus NaN NaN H. corbicola 8.35943 

MOTU 5 H. corbicola NaN NaN E. transversilineatus 8.35943 

MOTU 6 M. roseum 1.363800 2.05508 P. crinimanus 11.58978 

MOTU 7 M. kirki 0.000000 0.00000 M. roseum 16.47943 

MOTU 8 O. pumila NaN NaN P. galathinus 17.45998 

MOTU 9 P. Chacei 0.907063 1.36063 E. praelongus 11.59131 

El análisis de distancia Neighbor joinining no presentó sobreposición de especies y fue 

capaz de asignar cada especímen dentro del grupo formado por su especie nominal, a excepción 

de especímen de P. galathinus (FPMAR122-08) que se mantuvo dentro del grupo P. armatus. 

En el conjunto >500 pb, se evidencio la agrupación de las secuencias correspondientes a una 

especie nominal en clados soportados por valores de bootstrap de 100 % (Figura 1). Mientras 

que las secuencias >100 pb, se agruparon en clados soportados por valores de bootstrap en un 

rango de 99 a 100 % (Figura 2).  

Las frecuencias de las distancias genéticas (Figura 3), permiten observar un pequeño 

barcode gap o brecha entre la distancia interespecífica e intraespecífica, que es más evidente 

en el conjunto de secuencias >500 pb. Incluso, las especies que presentaron los valores más 
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bajos de distancia interespecífica (P. sayana, P. galathinus, Pachycheles sp., P. chilensis), no 

llegan a superponerse con los valores de distancia intraespecífica. 

 

Figura 1. Árbol de distancias NJ con distancias genéticas estimadas con el modelo Kimura-2 
parámetros, obtenido a partir de las secuencias >500 pb. Al lado del nombre de los 
especímenes se muestra el número de ejemplares analizados. Los triángulos indican 
la cantidad (altura) divergencia (ancho) de los ejemplares analizados. Se indican los 

valores de bootstrap basados en 5000 réplicas. 
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Figura 2. Árbol de distancias NJ con distancias genéticas estimadas con el modelo Kimura-2 
parámetros, obtenido a partir de las secuencias >100 pb. Al lado del nombre de los 
especímenes se muestra el número de ejemplares analizados. Los triángulos indican 

la cantidad (altura) divergencia (ancho) de los ejemplares analizados, las líneas 
señalan distancias intraespecíficas igual a cero. Se indican los valores de bootstrap 

basados en 5000 réplicas. 
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Figura 3. Distribución de frecuencias para 22 MOTUs obtenidos a partir del conjunto de 

secuencias >500 pb (arriba) y para 26 MOTUs obtenidos a partir del conjunto >100 

pb (abajo). 
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5.1.1.1. Delimitación de especies 

El análisis de delimitación de especies sobre 19 especies nominales en las secuencias 

>500 pb mostró la presencia de 22 MOTUs para los análisis PTP y bPTP y 24 para el GMYC. 

En los modelos PTP y bPTP, 17 especies nominales correspondieron a una MOTU y las 

especies P. sayana y P. galathinus formaron dos y tres MOTUs, respectivamente. En el modelo 

GMYC, 16 especies nominales correspondieron a una MOTU, mientras que P. sayana formó 

dos MOTUs y las especies P. galathinus y P. armatus formaron tres MOTUs cada una. El 

consenso generado para los tres análisis diferenció 22 MOTUs, considerando dos MOTUs para 

la especie P. sayana y tres MOTUs para la especie P. galathinus (Figura 4). 

En las secuencias >100pb, el análisis de delimitación de especies sobre 22 especies 

nominales diferenció 26 MOTUs para los análisis PTP, bPTP, GMYC y consenso. En todos 

los modelos, el especímen de P. armatus (Camerún) y P. galathinus (EE.UU) formaron una 

MOTU. Los especímenes restantes de P. armatus formaron dos MOTUs: P. armatus (Brasil) 

y P. armatus (EE.UU, México, Panamá). Los ejemplares restantes de P. galathinus formaron 

tres MOTUs: P. galathinus (EE.UU), P. galathinus (Brasil) y P. galathinus (Panamá) (¡Error! 

No se encuentra el origen de la referencia.). 
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Figura 4. Árbol bayesiano mostrando el agrupamiento de los MOTUs obtenido a partir del análisis de 

delimitación de especies, para el conjunto de secuencias >500 pb. En el caso de P. 

galathinus y P. sayana se indica el país de procedencia del ejemplar 
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Figura 5. Árbol bayesiano mostrando el agrupamiento de los MOTUs obtenido a partir del análisis de 

delimitación de especies, para el conjunto de secuencias >100 pb. En el caso de P. 

galathinus y P. armatus se indica el país de procedencia del ejemplar. 
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VI. Discusión 
Esta investigación representa un importante avance en la creación de librerías genéticas 

para el estudio de decápodos, presentándose los primeros códigos de barras para alrededor del 

34% de porcelánidos del país, incluyendo aquellos del mar tropical. Además, se provee 

información morfológica actualizada para las 12 especies analizadas, siendo 3 nuevos registros 

para el país, Minyocerus kirki, Euceramus transversilineatus y Heteroporcellana corbicola.  

El rendimiento de la extracción fue baja en los ejemplares muestreados, pese a haberse 

implementado diversos protocolos para mejorar la eficiencia del kit empleado. Por otro lado, 

durante las rondas de amplificación, no se tuvo éxito en el total de los especímenes y en solo 

6.6% de los ejemplares se obtuvo secuencias mayores a 500pb. Si bien la antigüedad de las 

muestras es un factor a considerar – hasta 20 años (Anexo 2) – debe tenerse en cuenta los 

procesos de conservación de los ejemplares. Los crustáceos son susceptibles a una rápida 

degradación después de su muerte debido a su alto contenido de aminoácidos libres y 

compuestos nitrogenados (Anacleto et al., 2011). Un protocolo de colecta y preservación que 

mejoró los resultados de extracción en nuevas colectas fue la combinación de alcohol y 

refrigeración, por lo menos durante las primeras 24 horas luego de colectado el ejemplar. 

Los análisis de distancias genéticas realizados en ambos conjuntos de datos mostraron 

bajas distancias intraespecíficas y alta divergencia entre especies, con excepción de los 

especímenes de P. sayana,, P. galathinus y P. armatus. En el conjunto >500 pb el valor medio 

de las máximas distancias intraespecíficas fue 0.0096 y el valor promedio de la mínima 

distancia interespecífica 0.127. La falta de solapamiento entre la máxima distancia 

intraespecífica y la mínima distancia interespecífica muestra la presencia de un barcoding gap, 

con resultados similares a lo reportado en Porcellanidae por Sanghui (2013). Si bien en el 

conjunto >100 pb se obtuvo distancias intraespecíficas iguales a cero, esto se puede atribuir a 

la longitud de la secuencia y a que las muestras hayan sido colectadas en una sola región. Los 

agrupamientos de secuencias a nivel de especie en ambos conjuntos de datos fueron similares 

y soportados por altos valores de bootstrap. Los métodos de delimitación de especies 

empleados en los especímenes colectados demostraron una alta congruencia entre la 

identificación basada en las secuencias con la identificación morfológicamente asignada. 

Pese a que P. aff. desmarestii, coincide con los caracteres diagnósticos de P. 

desmarestii, existen sutiles diferencias morfológicas que no son consideradas en la literatura 

existente. Además, la distribución tropical de P. aff. desmarestii, es atípica y no es congruente 

con la biogeografía de P. desmarestii especie endémica del Mar Frío de la Corriente de 
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Humboldt (Haig, 1960; Moscoso, 2012) (Anexo 6). Cabe destacar, que, por su morfología y 

distribución, los ejemplares de P. aff. desmarestii, se asemejan a P. edwardsii (Saussure), tal 

como lo reporta Haig (1960), pero se distinguen levemente de la redescripción de la especie 

dada por Hiller & Werding (2007). Por las diferencias morfológicas y la distribución 

podríamos estar hablando de una ampliación de rango de P. edwarsii o de especies crípticas, 

fenómeno que no es ajeno a Petrolisthes. El estudio de un posible cripticismo en esta especie, 

requiere de un muestreo dirigido que abarque diversos puntos a lo largo de su distribución, y 

un estudio detallado de su morfología y coloración de ejemplares vivos, razones por las cuales 

no será abordado en este trabajo. Al realizar la identificación de las secuencias en la plataforma 

BOLD, no se encontraron registros públicos o privados distintos de los publicados por el 

proyecto. 

En el caso de P. armatus, los agrupamientos fueron soportados por altos valores de 

bootstrap en ambos conjuntos de datos (99 y 100), con altos valores de divergencia 

intraespecífica (0.0358). Al respecto,  Mantelatto et al. (2011) y Stillman & Reeb (2001), 

estudiaron el grupo con el fin de determinar si era un complejo de especies, obteniéndose que 

se trata de una sola especie con amplia distribución. La divergencia intraespecífica fue baja; 

sin embargo, debe tenerse en cuenta que ambos autores trabajaron el gen ribosomal 16s ADNr, 

el cual tiene una menor tasa de mutación que el gen COI aquí usado. De igual manera ambos 

estudios trabajaron con individuos colectados mayoritariamente en Panamá con Ecuador como 

límite sur, e incluyendo especímenes de EE. UU y la costa oriental de África. Considerando 

que P. armatus, es la especie de Porcellanidae con la más amplia distribución y con una alta 

plasticidad fenotípica, podríamos estar hablando de un grupo con fuerte estructura poblacional. 

Los especímenes de P. galathinus formaron MOTUs con patrones que podrían 

corresponder a su biogeografía (Pacífico Este, Atlántico Este y Atlántico Oeste). Teniendo en 

cuenta su amplia distribución, Hiller et al. (2006) estudiaron el cripticismo en el complejo P. 

galathinus, encontrando al menos 6 especies morfológicamente similares diagnosticables por 

el color. Por su morfología y filogenia, estas especies de Petrolisthes (P. desmarestii, P. 

armatus y P. galathinus) se incluirían en el clado espinoso del género, caracterizándose sus 

especímenes por presentar el carpo armado con espinas o dientes (Haig, 1960; Stillman & 

Reeb, 2001). 

En el género Allopetrolisthes, tanto en A. angulosus como en A. spinifrons las 

agrupaciones estuvieron soportadas por valores óptimos de bootstrap (100), estando los valores 

de divergencia intraespecífica entre los más bajos de la familia. Además, su posición en el 
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clado “liso” de Petrolisthes junto a las especies P. tuberculosus, P. violaceus y P. granulosus, 

corresponde con lo indicado por Baeza (2016); Bracken-Grissom et al. (2013); Stillman & 

Reeb  (2001). Por otro lado, es destacable que la descripción morfológica de Allopetrolisthes, 

así como la de Liopetrolisthes frente a la de Petrolisthes es una combinación de características 

compartidas que se alternan, careciendo de caracteres diagnósticos definitivos (Haig, 1960). 

Por ejemplo, en los tres géneros es posible encontrar 5 placas telsónicas, margen suborbital 

parcial, frente tridentada, con ligeras diferencias en el segmento basal de la antena. De igual 

manera, es notable que tanto Allopetrolisthes como Liopetrolisthes son endémicos del Pacífico 

Este con un número de especies muy reducido y sin contrapartes transístmicas.  

En cuanto al género Pachycheles, se obtuvieron secuencias para tres especies: P. 

crinimanus, P. spinidactylus, y Pachycheles sp., la cual no pudo ser identificada a nivel de 

especie por encontrarse aún en estadio larval. Miranda & Mantelatto, (2016), en su estudio 

filogenético del grupo, determinan tanto la monofilia del grupo como la presencia de dos 

subgrupos (setoso y calvo), con distribución tropical y antitropical, ambos separados por 

distancias interespecíficas de hasta 0.112. Los resultados del análisis bayesiano no siguen 

fielmente este patrón, Pachycheles se muestra como un clado monofilético pero la separación 

entre especies tropicales o calvas ya especies antitropicales o setosas no es absoluta. El primer 

subgrupo está subgrupo formado por las especies setosas (P. crinimanus, P. spinidactylus y P. 

chilensis) y una calva (P. chacei), mientras que el otro subgrupo correspondió a P. tuerkayi y 

P. cristobalensis, ambas calvas y de distribución tropical. La distancia entre Pachycheles sp. 

con respecto a P. chilensis, podría corresponderse con la de una especie hermana; no obstante, 

se requiere de una identificación precisa de Pachycheles sp. En cuanto a P. crinimanus, se 

formó un solo clado con bajos niveles de distancia intraespecífica, destacando que el muestreo 

abordó un punto límite de distribución en la costa de Piura y un punto en la costa de Lima. No 

se encontró secuencias en BOLD para ninguna de las especies del género Pachycheles aquí 

tratadas. 

En el conjunto de mayor longitud (>500pb), la posición de los géneros Porcellana, 

Minyocerus y Euceramus con respecto al grupo Petrolisthes, coincide con la separación de 

clados para Porcellanidae de Hernández (1999) y Rodríguez et al. (2006). Por otro lado, esta 

resolución no se obtuvo en las secuencias de menor longitud, donde tanto los géneros citados 

como Heteroporcellana y Ortochela  no formaron un clado. Además, Megalobrachium, en 

ambos casos se posicionó en el clado liso de Petrolisthes, topología similar a la reportada por 

(Rodríguez et al., 2006). Para todos los especímenes de los géneros citados los análisis de NJ, 
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barcode gap y delimitación de especies fueron capaces de discriminar un MOTU para cada 

especie nominal, con excepción de P. sayana. Esta última estuvo representada por especímenes 

de un amplio rango de distribución (Brasil y Belice). Esta especie se caracteriza no solo por su 

extendida distribución en el Atlántico, sino también por su plasticidad ecológica, lo cual 

sumado a su ala divergencia intraespecífica nos hace pensar en una posible especie críptica. 

Los patrones observados respaldan lo indicado por Haig (1960, 1978), quien advierte la 

necesidad de un estudio enfocado en las especies del grupo Porcellana y afines, ya que muchas 

de ellas solo tienen como única característica en común el segmento basal de la antena muy 

desarrollado excluyendo a los segmentos móviles de la órbita (Gore & Abele, 1976; Haig, 

1960). 

La distribución de los porcelánidos siguió un patrón marcado entre los ejemplares de 

distribución tropical con límite al sur de Piura y aquellos de aguas templadas al centro y sur 

del país. Esta misma tendencia se observó en cuanto a la información, especialmente genética, 

siendo escasos los registros de especies tropicales en las bases de datos. El subregistro sumado 

a la alta diversidad de porcelánidos tropicales, sugiere un sesgo en cuanto al número de 

especies reportadas para las costas de Tumbes y Piura. 

Finalmente, teniendo en cuenta que todos los agrupamientos a nivel de especie tuvieron 

un alto soporte de Bootstrap (~100), se puede decir que los códigos de barras de ADN 

combinados con la morfología son efectivos en la identificación de especies, coincidiendo con 

lo observado en otros galatheoideos (Sanghui, 2013; Triandiza & Madduppa, 2018). Sin 

embargo, es claro que se deben enriquecer las bases de datos para optimizar su uso tanto en la 

filogenia del grupo como en identificación de especies. Además, es necesario utilizar más 

genes en una filogenia multilocus o utilizar nuevas metodologías como RAD-seq. 

  



 

50 

 

VII. Conclusiones 

• Se obtuvo una alta congruencia entre la identificación morfológica y los códigos 

de barras de ADN para las 9 especies nominales colectadas, correspondiéndose 

cada una con una MOTU. Tres de estas especies son nuevos registros para el país. 

• Las especies de Porcellanidae analizados para el Pacífico Este correspondieron a 

22 MOTUs para las secuencias >500 pb y 26 MOTUs para las secuencias >100 

pb. Todas las especies nominales correspondieron con una MOTU, a excepción 

de las especies P. sayana, P. galathinus y P. armatus.  

• Los códigos de barras combinados con el análisis morfológico resultan efectivos 

en la identificación de muchas especies de la familia Porcellanidae. Los métodos 

de delimitación de especies evidenciaron la alta eficacia como herramientas 

complementares a la taxonomía clásica en el estudio filogenético y 

reconocimiento de especies crípticas. 
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VIII. Recomendaciones 
• Los decápodos son organismos de fácil descomposición, y con un mecanismo de 

defensa que impide el rápido ingreso de alcohol a los tejidos. Para una mejor 

preservación del ejemplar, se recomienda inyectar alcohol, acto seguido conservarlo 

en frío por lo menos las primeras 24 horas de colectado. El método tradicional de 

conservación en frascos de alcohol puede dar lugar a una mayor descomposición y 

degradación del ADN. 

• Estandarizar protocolos de colecta en decápodos que permitan un mejor 

aprovechamiento de las muestras en un rango más amplio de estudios. Evitando 

preservantes y protocolos que puedan afectar la calidad del tejido, minimizando en 

lo posible el estrés causado al organismo.  

• Impulsar la creación de colecciones más diversas en cuanto a invertebrados, que 

sirvan de apoyo a futuras investigaciones. Enfocándose en preservar no solo el 

componente físico, sino en generar data que sea preservada en bases de datos globales.  
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ANEXOS 
Anexo 1. Mapa del área de estudio con puntos de colecta. Mapa creado usando Q-GIS 

(https://www.qgis.org/es/site/) 
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Anexo 2. Relación de muestras extraídas en laboratorio con datos de colecta, cuantificación y relación de absorbancia 
A269/A280. Los ejemplares corresponden a colectas realizadas en mar peruano. 
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Anexo 3. Relación de secuencias obtenidas a través de la plataforma BOLD (Barcode of Life) 

 

  

  Process ID Identificación Región País Latitud Longitud Fecha de colecta 

1 CFAD126-11 Allopetrolisthes angulosus Los Lagos Chile -43.182 -73.64 18/03/2007 

2 CFAD130-11 Allopetrolisthes angulosus Los Lagos Chile -41.255 -73.86 18/01/2009 

3 CFAD119-11 Allopetrolisthes spinifrons Los Lagos Chile -41.929 -74.037 20/03/2007 

4 CFAD120-11 Allopetrolisthes spinifrons Los Lagos Chile -41.929 -74.037 20/03/2007 

5 SERCI685-14 Euceramus praelongus Virginia EE.UU 36.9568 -76.3958 20/09/2013 

6 SERCI740-14 Euceramus praelongus Virginia EE.UU 37.0165 -76.0023 17/12/2013 

7 ABBAG118-12 Megalobrachium roseum Isla Colón Panamá 9.438 -82.279 05/08/2011 

8 ABBAG119-12 Megalobrachium roseum Isla Colón Panamá 9.438 -82.279 05/08/2011 

9 GBCMD28252-19 Megalobrachium roseum - Brasil - - 08/11/2009 

10 ABBAG104-12 Pachycheles chacei Isla Colón Panamá 9.438 -82.279 05/08/2011 

11 ABBAG105-12 Pachycheles chacei Isla Colón Panamá 9.438 -82.279 05/08/2011 

12 ABBAG106-12 Pachycheles chacei Isla Colón Panamá 9.438 -82.279 05/08/2011 

13 CFAD113-11 Pachycheles chilensis Los Lagos Chile -41.929 -74.037 20/03/2007 

14 CFAD114-11 Pachycheles chilensis Los Lagos Chile -41.929 -74.037 20/03/2007 

15 ABBAG087-12 Pachycheles cristobalensis Bocas del Toro Panamá 9.34 -82.26 - 

16 ABBAG096-12 Pachycheles cristobalensis Isla Colón Panamá 9.438 -82.279 05/08/2011 

17 ABBAG097-12 Pachycheles cristobalensis Isla Colón Panamá 9.438 -82.279 05/08/2011 

18 ABBAG098-12 Pachycheles cristobalensis Isla Colón Panamá 9.438 -82.279 05/08/2011 

19 ABBAG014-12 Pachycheles tuerkayi Isla Colón Panamá 9.33 -82.251 02/08/2011 

20 ABBAG164-12 Pachycheles tuerkayi Isla Colón Panamá 9.438 -82.279 05/08/2011 

21 ABBAG173-12 Pachycheles tuerkayi Isla Colón Panamá 9.438 -82.279 05/08/2011 

22 ABBAG175-12 Pachycheles tuerkayi Isla Colón Panamá 9.438 -82.279 05/08/2011 

23 ABBAG305-12 Pachycheles tuerkayi Isla Colón Panamá 9.34 -82.26 08/08/2011 

24 CFAD136-11 Pagurus villosus Los Lagos Chile -42.581 -72.554 20/03/2011 

25 ABBAG029-12 Petrolisthes armatus Isla Colón Panamá 9.33 -82.251 02/08/2011 

26 ABBAG101-12 Petrolisthes armatus Isla Colón Panamá 9.438 -82.279 05/08/2011 

27 FLTWO233-14 Petrolisthes armatus Florida EE.UU 27.488 -80.314 29/05/2013 

28 GBCMD26048-19 Petrolisthes armatus - Mexico - - - 

29 GBCMD26155-19 Petrolisthes armatus - Brasil - - - 

30 GBCMD26178-19 Petrolisthes armatus - Camerún - - - 

31 ABBAG198-12 Petrolisthes galathinus Isla Colón Panamá 9.34 -82.26 - 

32 ABBAG266-12 Petrolisthes galathinus Bocas del Toro Panamá 9.34 -82.26 - 

33 FPMAR091-08 Petrolisthes galathinus Florida EE.UU 26.772 -80.044 04/03/2008 

34 FPMAR122-08 Petrolisthes galathinus Florida EE.UU 26.772 -80.044 04/03/2008 

35 GBCMD28262-19 Petrolisthes galathinus - Brasil - - 10/10/2003 

36 CFAD118-11 Petrolisthes granulosus Concepcion Chile -36.548 -72.934 05/03/2011 

37 CFAD115-11 Petrolisthes tuberculosus Los Lagos Chile -41.255 -73.86 18/01/2009 

38 CFAD116-11 Petrolisthes tuberculosus Los Lagos Chile -41.255 -73.86 18/01/2009 

39 CFAD117-11 Petrolisthes tuberculosus Los Lagos Chile -41.929 -74.037 19/03/2007 

40 CFAD121-11 Petrolisthes tuberculosus Los Lagos Chile -43.017 -72.833 14/03/2007 

41 CFAD185-11 Petrolisthes tuberculosus_ Los Lagos Chile -41.255 -73.86 18/01/2009 

42 CFAD112-11 Petrolisthes violaceus Región de los Ríos Chile -39.72 -73.403 07/03/2011 

43 GBCMD28263-19 Porcellana sayana - Brasil - - 18/04/2007 

44 GBCMD31317-19 Porcellana sayana - Belice - - - 
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Anexo 4. Distancias interespecíficas K2P-corregidas obtenidas a partir de las secuencias >500 pb. Los valores más 
altos y bajos se presentan en negrita 
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Anexo 5. Distancias interespecíficas K2P-corregidas obtenidas a partir de las secuencias >100 pb. Los valores más 
altos y bajos se presentan en negrita 
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Anexo 6. Mapa de puntos de colecta de Petrolisthes desmarestii. Los puntos rojos corresponden a las colectas del 
grupo Petrolisthes aff. desmarestii, mientras que el área sombreada corresponde a la distribución de P. 

desmarestii en el Perú. Mapa creado usando Q-GIS (https://www.qgis.org/es/site/) 
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Placa 1 
Figura 1. Allopetrolisthes angulosus (Guérin, 1835). 

Figura 2. Allopetrolisthes punctatus (Guérin, 1835) 
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Placa 2 

Figura 1. Allopetrolisthes spinifrons (H Milne Edwards, 1837) 

Figura 2. Euceramus transversilineatus (Lockington, 1878) 

 

  



 

67 

 

 

 



 

68 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Placa 3 

 

Figura 1. Heteroporcellana corbicola Haig, 1978. 

Figura 2. Minyocerus kirki Glassell, 1938. 
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Placa 4 

 

Figura 1. Ortochela pumila Glassell, 1936 

Figura 2. Pachycheles crinimanus Haig, 1960. 
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Placa 5 

 

Figura 1. Pachycheles spinidactylus Haig, 1957. 

Figura 2. Petrolisthes armatus (Gibbes, 1850) 
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Placa 6 

 

Figura 1. Petrolisthes desmarestii (Guérin, 1835) 
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Placa 7 

 

Figura 1. Petrolisthes aff. desmarestii (Guérin, 1835) 

Figura 2. Pisidia magdalenensis (Glassell, 1936) 
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