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1. Resumen

Los corales gorgónidos constituyen hábitats estructuralmente complejos que alojan

una alta diversidad de fauna asociada, entre ellos crustáceos. En este estudio se em-

pleó un análisis de morfología y código de barras de ADN (gen COI) para caracterizar

morfológicamente y delimitar molecularmente a las especies de crustáceos asociados a

corales gorgónidos en Isla Foca (Piura, Perú). Se colectaron 13 colonias de gorgonias,

en las cuales se registraron 242 individuos de crustáceos asociados, distribuidos en 12

taxones identificados mediante morfología: textitSynalpheus spinifrons, Stenorhynchus

debilis, Teleophrys tumidus, Stenothoe cf. georgiana, Caprella scaura s.l., Elasmopus cf.

rapax, Acanthonyx sp., Conopea sp., Pilumnus sp., Podocerus sp., subfamilia Archaeo-

balaninae y familia Pleustidae.

Se obtuvieron 26 secuencias de ADN, las cuales fueron comparadas con la base

de datos BOLD y GenBank, y analizadas mediante métodos GMYC, bPTP y PTP. El

análisis molecular permitió delimitar 8 MOTUs congruentes con S. debilis, T. tumidus, S.

spinifrons, Acanthonyx sp., Pilumnus sp., Conopea sp., Archaeobalaninae y C. scaura s.l.

No obstante, Stenothoe cf. georgiana presentó alta divergencia genética (14.75%) y fue

separada en 3 MOTUs sin diferencias morfológicas claras. Conopea sp formó un clado

diferenciado con distancias >8% respecto a secuencias del Caribe y Pacífico oriental.

T. tumidus fue delimitado como una MOTU, con variaciones morfológicas asociadas al

tamaño en comparación con ilustraciones y material de referencia. Este es el primer

estudio en Perú que integra evidencia morfológica y molecular para la delimitación de

crustáceos asociados a gorgonias.

Palabras clave: COI, MOTUs, Cirripedia, Amphipoda, Decapoda, Pacífico Surorien-

tal.
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Abstract

Gorgonian corals constitute structurally complex habitats that host a high diversity of

associated fauna, including crustaceans. In this study, morphological analysis and DNA

barcoding (COI gene) were used to morphologically characterize and molecularly delimit

crustacean species associated with gorgonian corals from Isla Foca (Piura, Peru). A total

of 13 gorgonian colonies were collected, in which 242 associated crustacean individuals

were recorded, distributed among 12 taxa identified through morphology: Synalpheus

spinifrons, Stenorhynchus debilis, Teleophrys tumidus, Stenothoe cf. georgiana, Caprella

scaura s.l., Elasmopus cf. rapax, Acanthonyx sp., Conopea sp., Pilumnus sp., Podocerus

sp., subfamilia Archaeobalaninae, and familia Pleustidae.

A total of 26 DNA sequences were obtained, which were compared against the BOLD

and GenBank databases and analyzed using GMYC, bPTP, and PTP methods. The mo-

lecular analysis delimited 8 MOTUs congruent with S. debilis, T. tumidus, S. spinifrons,

Acanthonyx sp., Pilumnus sp., Conopea sp., Archaeobalaninae, and C. scaura s.l. Ho-

wever, Stenothoe cf. georgiana showed high genetic divergence (14.75%) and was se-

parated into three MOTUs without clear morphological differences. Conopea sp. formed

a distinct clade with genetic distances >8% compared to sequences from the Caribbean

and the eastern Pacific. T. tumidus was delimited as a single MOTU, exhibiting morpho-

logical variation associated with body size when compared to illustrations and reference

material.

This is the first study in Peru integrating morphological and molecular evidence for the

delimitation of crustaceans associated with gorgonian corals.

Keywords: COI, MOTUs, Cirripedia, Amphipoda, Decapoda, Southeastern Pacific.
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2. Introducción

Los corales gorgónidos (Octocorallia: Holaxonia) constituyen un grupo clave dentro

de los ecosistemas marinos bentónicos, caracterizados por su morfología tridimensio-

nal, flexibilidad estructural y capacidad de formar hábitats complejos y estables (Kupfner

Jhonson & Hallock 2020, Bayer 1981, Cerrano et al. 2010). Estas especies, ampliamen-

te distribuidas en mares tropicales y templados, han sido reconocidas como “ingenieros

ecosistémicos” por su rol en la modificación del entorno y la generación de microhábitats

que albergan una alta diversidad de organismos asociados, incluyendo crustáceos, ané-

lidos, moluscos, ofiuroideos y otros cnidarios (Soler et al. 2018, Soler 2016, Goh et al.

1999, Patton 1972).

Estudios realizados en diferentes regiones del mundo han demostrado que los crus-

táceos son el grupo más diverso y dominante dentro de la fauna asociada a corales gor-

gónidos, estableciendo relaciones que van desde asociaciones temporales por alimen-

tación hasta vínculos simbióticos estrechos y especializados (Buhl-Mortensen & Morten-

sen 2004, Ponti et al. 2016, Kumagai & Aoki 2003, Wicksten & Cox 2011, Bruce 1970,

Carvalho et al. 2013, Goh et al. 1999). Entre los crustáceos asociados destacan anfípo-

dos, decápodos, cirrípedos y copépodos, muchos de los cuales han desarrollado adap-

taciones morfológicas y conductuales específicas que les permiten habitar las ramas de

los octocorales (Laubitz & Lewbel 1974, Myers & Hall-Spencer 2004, Ng & Goh 1996,

Carrison-Stone et al. 2013, Taboada et al. 2019).

En el Perú, estudios sobre fauna asociada a corales gorgónidos son prácticamente

inexistentes. Las investigaciones se han centrado principalmente en la taxonomía de los

octocorales en la región comprendida entre Cabo Blanco y Tumbes (Breedy & Guzman
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2007, Breedy & Guzman 2016). Esta carencia de información se hace aún más evidente

en el caso de los crustáceos asociados a corales gorgónidos en Isla Foca, donde los

registros son limitados. Además, la identificación a nivel de especie de crustáceos se

dificulta por la similitud morfológica entre especies, la presencia de especies crípticas,

la variabilidad morfológica intraespecífica –incluyendo el dimorfismo sexual y las diferen-

cias ontogenéticas– y la falta de claves taxonómicas detalladas para muchas regiones

(Radulovici et al. 2009). Ante esta falta de información, resulta necesario un enfoque que

integre herramientas tradicionales y moleculares para el estudio de la diversidad de los

crustáceos asociados a corales gorgónidos. En este contexto, el uso del código de ba-

rras de áçido desoxirribonucleico (ADN) basado en el gen mitocondrial citocromo oxidasa

subunidad I (COI) se ha consolidado como una herramienta complementaria y efectiva.

Este enfoque permite la identificación y delimitación de especies al comparar sus se-

cuencias con una base de datos conformada por organismos previamente identificados

correctamente, o confirmar su clasificación dentro de un grupo biológico establecido por

la taxonomía clásica. (Hebert et al. 2003a, Moreno 2005, Raupach et al. 2015). Este en-

foque permite generar Unidades Operacionales Taxonómicas Moleculares (MOTUs) que,

al integrarse con la taxonomía morfológica tradicional, pueden conducir a la descripción

de nuevas especies (Floyd et al. 2002, Pons et al. 2006, Ramírez et al. 2020).

La presente tesis tuvo como objetivo delimitar MOTUs de crustáceos asociados a co-

rales gorgónidos de la Isla Foca mediante el uso del código de barras genético. Para ello,

se realizó una caracterización morfológica hasta el nivel de género o especie, una deli-

mitación molecular para la obtención de MOTUs y la evaluación de la correspondencia

entre estas y la identificación morfológica. Este trabajo representa el primer esfuerzo en

integrar herramientas moleculares y morfológicas en el estudio de crustáceos asociados

a gorgonias en el Perú, contribuyendo así al conocimiento de la biodiversidad marina.
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3. Marco Teórico

3.1. Corales Gorgónidos

Los corales gorgónidos (abanicos de mar y látigos de mar) constituyen componentes

abundantes y diversos tanto en comunidades arrecifales como en otros fondos marinos,

incluyendo zonas rocosas y de mayor profundidad (Kupfner Jhonson & Hallock 2020).

Estas especies pertenecen a los órdenes Malacalcyonacea y Scleralcyonacea de la cla-

se Octocorallia (McFadden et al. 2022). En su fase adulta bentónica desarrollan una

morfología arbórea tridimensional con un eje de soporte interno compuesto por la proteí-

na gorgonina con cantidades variables de calcita (Bayer 1981). Su ciclo de vida se basa

en una alternancia de generaciones donde la larva tipo plánula es producida sexualmen-

te y luego pasa por un proceso de metamorfosis para asentarse en un sustrato sólido

(Brusca & Brusca 2005a) (Figura 1).

Figura 1. Reproducción de los antozoos. Tomado de Brusca y Brusca (2005a)

Tras la fijación larval y el proceso de metamorfosis, los corales gorgónidos se adhie-

ren al sustrato mediante un disco basal, preferentemente sobre superficies rocosas só-

lidas y ásperas con poca o ninguna inclinación; su crecimiento vertical y ramificado les

permite acceder a mayores recursos de la columna de agua y reducir la competencia

por el espacio con otros organismos sésiles (Kupfner Jhonson & Hallock 2020, Jackson

1977). Poseen una alta flexibilidad estructural, lo que les permite adaptarse a ambientes
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marinos dinámicos o adquirir mayor rigidez en aguas someras de baja turbulencia. Esta

característica genera una alta plasticidad morfológica y fenotípica intraespecífica e inter-

específica, lo que les permite prosperar en una gran variedad de hábitat arrecifales (Kupf-

ner Jhonson & Hallock 2020) (Figura 2). Debido a su tamaño, estructura tridimensional

y capacidad de formar agregaciones tridimensionales complejas han sido denominados

“ingenieros ecosistémicos” (Cerrano et al. 2010, Soler 2016) ya que modifican el entorno

y proporcionan un hábitat estructurado permanente o temporal a otros organismos como

crustáceos, anélidos, moluscos, ofiuroideos, esponjas, briozoos y otros cnidarios (Goh

et al. 1999, Patton 1972). Debido a su importancia ecológica y su papel como hábitat

para numerosas especies, los corales gorgónidos constituyen un componente esencial

en los sistemas coralinos de las costas del Pacífico Oriental Tropical (POT) (Soler et al.

2018, Soler-Hurtado et al. 2016, Bayer 1981).

Figura 2. Formas de las colonias de gorgonias. Tomado de Kupfner Jhonson y Hallock (2020).
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3.2. Crustáceos asociados a Corales Gorgónidos

Los crustáceos se distribuyen en ecosistemas terrestres, marinos, estuarinos y dul-

ceacuícolas, siendo los más diversos y abundantes en los océanos del mundo (Brusca

& Brusca 2005b). Su riqueza y abundancia como fauna asociada a corales gorgónidos

ha sido documentada globalmente (Ponti et al. 2016, Goh et al. 1999, Buhl-Mortensen &

Mortensen 2004, Buhl-mortensen & Mortensen 2005, Wendt et al. 1985, Carvalho et al.

2013, Patton 1972, Kumagai & Aoki 2003, Wicksten & Cox 2011, Bruce 1970, Laubitz &

Lewbel 1974, Lowry 1984, Thomas 1996, Gamo & Shinpo 1992, Smith et al. 2012) (Figu-

ra 3). Los resultados de estos estudios ubican a los crustáceos como el grupo dominante

a nivel de riqueza específica (Figura 4) con 9 taxones representativos; 1) Amphipoda, 2)

Decapoda, 3) Isopoda, 4) Cirripedia, 5) Copepoda, 6) Ostracoda, 7) Tanaidacea, 8) My-

sida y 9) Cumacea. Según Glynn y Enochs (2011), estos organismos interactúan como

depredadores, carroñeros, alimentadores por suspensión o de depósito y pastoreadores,

y viven asociados a esponjas, nudibranquios, peces, crustáceos y colonias de cnidarios

en los ecosistemas arrecifales. En este contexto, los corales gorgónidos proveen hábitats

permanentes o temporales a un gran número de especies de crustáceos lo que les ha

permitido establecerse y prosperar, consolidándose como el grupo más dominante de to-

da la fauna asociada (Soler et al. 2018, Cúrdia et al. 2015, Buhl-Mortensen & Mortensen

2004, Buhl-mortensen & Mortensen 2005). En el marco del presente estudio, el término

“crustáceo asociado” o “asociación” sigue la definición de Goh et al. (1999):

“A gorgonian “associate”, as used in this paper refers loosely to any animal found on or

in a gorgonian colony (host). It includes animals found on the host for short-term activities

like feeding (on detrital matter (scavenging) or on the gorgonian itself (predation)), to more

long-term symbiotic associations where the associate lives on or in the host” (p:259).
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Figura 3. Estudios de fauna asociada a corales gorgónidos de diferentes regiones del mundo.
Datos compilados de la literatura (ver Anexo A)

Figura 4. Distribución de la fauna asociada a corales gorgónidos de diferentes regiones del
mundo. A) Número de taxones identificados asociados a corales gorgónidos. B) Número de
taxones de crustáceos asociados a corales gorgónidos. Datos compilados de la literatura. Los
registros incluyen especies descritas y morfoespecies (e.g. Elasmopus sp. A., Microjassa sp. A,
Lamippidae) tratadas como unidades taxonómicas independientes para fines comparativos (ver Anexo A).

Los grupos de crustáceos mencionados han desarrollado asociaciones particulares

con diferentes especies de corales gorgónidos. Los anfípodos de la familia Pleustidae

los usan para su protección contra depredadores, debido a que poseen metabolitos que

resultan desagradables para los peces circundantes (Kumagai 2008) y otros como la
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especie Dautzenbergia comitari (Myers & Hall-Spencer, 2004) se han adaptado morfo-

lógicamente para tener un mejor agarre sobre las ramas, lo que sugiere que puede ser

un comensal obligado a las gorgonias (Myers & Hall-Spencer 2004). Referente a los ca-

prélidos, Laubtiz y Lewbel (1974) sugieren que posiblemente Caprella gorgonia Laubitz

y Lewbel, 1974 podría tener como sustrato exclusivo principalmente a Leptogorgia chi-

lensis (Verril, 1868) por no haberse registrado sobre otro tipo de sustrato. Por otro lado,

Cabezas et al. (2013) comentan que la ausencia de espinas prensoras en los pereópo-

dos 5 y 7 de los caprélidos es una adaptación para habitar exclusivamente colonias de

gorgonias.

Con respecto a los decápodos, los camarones de la familia Palaemonidae viven aso-

ciados a una gran variedad de especies de corales gorgónidos alrededor del mundo

(Bruce 1970). Las hembras ovígeras de la especie Neopontonides beaufortensis (Borra-

daile, 1920) tienen la capacidad de cambiar al mismo color del coral gorgónido como una

estrategia de protección frente a sus depredadores (Borradile 1920 en Patton 1972). El

camarón Pseudocoutierea wirtzi d’Udekem d’Acoz, 2001 muestra también un patrón de

color similar al de su hospedero y presenta modificaciones en los tres últimos pares de

pereópodos que le permiten mantenerse plano mientras se aferra a las ramas del co-

ral. Esta adaptación podría conferirle ventajas en camuflaje, dar estabilidad y eficiencia

energética (d’Udekem d’Acoz 2000). Galateidos, como la especie Munidopsis sarissa Lin

et al., 2007 se ha registrado en asociación con el coral gorgónido Chrysogorgia sp., pre-

sentando características morfológicas inusuales que convergen con los quirostílidos del

género Uroptychus —comúnmente registrados a corales gorgónidos y pennatuláceos—

con los que comparten una forma corporal, tamaño y hábitat similares (Lin et al. 2007).

El cangrejo porcelánido Aliaporcellana telestophila (Johnson, 1958) es un comensal del

coral gorgónido Solenocaulon sp., el cual le ofrece un hábitat donde puede refugiarse,
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alimentarse y reproducirse (Ng & Goh 1996).

Referente a los isópodos, Taboada et al. (2019) sugieren que la especie Astacilla an-

dresmeixidei Junoy y Taboada, 2019 es una comensal del coral gorgónido Placogorgia,

del cual se beneficia al sujetarse de sus ramas para alcanzar mayor altura en la columna

del agua con el objetivo de aumentar sus posibilidades de captar la materia orgánica par-

ticulada suspendida. Sin embargo, no descartan que pueda asociarse con otros corales

gorgónidos o invertebrados que puedan darle la misma ventaja. En el caso de los cirrípe-

dos, el ejemplo de asociación más destacable es el del género Conopea. Estas especies

son comensales obligados de los corales gorgónidos y dependen completamente de su

hospedero, sin causarle daño o beneficio significativo. La base de las placas se sujeta al

eje del coral gorgónido, y el tejido del hospedero cubre todo el organismo, a excepción

de la abertura opercular (Carrison-Stone et al. 2013), lo que les permite alimentarse me-

diante una estrategia de filtración pasiva. Estas especies tienen una amplia distribución

alrededor del mundo, en mares tropicales y templados, desde zonas someras hasta ma-

yores profundidades (Kolbasov et al. 2016).

Los corales gorgónidos también mantienen asociaciones perjudiciales. Un ejemplo

de ello, es el parasitismo ejercido por copépodos de la familia Lamippidae. Estas espe-

cies son endoparásitos obligados y altamente especializados, caracterizados morfológi-

camente por la reducción de sus apéndices. Inducen a la formación de agallas moradas

y otros engrosamientos anómalos del tejido de los corales gorgónidos, donde se desa-

rrollan sus diferentes estadios. Dichas alteraciones reflejan un consumo de recursos y

una modificación del tejido del coral, evidenciando un efecto claramente perjudicial para

la gorgonia (Korzhavina et al. 2019, Buhl-Mortensen & Mortensen 2004). Hasta la fecha

se han documentados 54 especies alrededor del mundo (Korzhavina et al. 2024).

10



3.3. Código de barras de ADN en la taxonomía de crustáceos

3.3.1. Principio del código de barras de ADN en la taxonomía tradicional

En cualquier tipo de estudio biológico, una correcta identificación taxonómica es fun-

damental para su desarrollo y continuidad. En este contexto, los marcadores moleculares

constituyen herramientas complementarias valiosas que proporcionan nuevos datos “bio-

lógicos” de utilidad para la identificación de los especímenes y resolución de filogenias a

partir de la información contenida en el ácido desoxirribonucleico (ADN) (Moreno 2005).

Según Hebert et al. (2003a), se puede utilizar el código de barras de ADN, basado en

un fragmento estandarizado de aproximadamente 650 pares de bases (pb) del gen mito-

condrial de la subunidad 1 del Citocromo c oxidasa (COI), para lograr una identificación

rápida de especies al comparar sus secuencias con una biblioteca de referencia cons-

truida a partir de organismos previamente identificados correctamente, o para reforzar la

confirmación del grupo biológico por la taxonomía tradicional.

En dicho estudio, los autores demostraron que este código de barras de ADN per-

mitió discriminar especies de lepidópteros (mariposas y polillas), en concordancia con

su delimitación morfológica. Además, Hebert et al. (2003b) destacan que este marcador

molecular es idóneo para la discriminación de especies porque el gen COI está presente

en todos los animales y cumple funciones metabólicas esenciales, por lo que su se-

cuencia no se pierde ni se recombina fácilmente. Este gen evoluciona rápidamente entre

especies, lo que proporciona una buena resolución interespecífica, y presenta regiones

conservadas que facilitan el diseño de primers universales (LCO1490 y HCO2180). Por

último, al ser haploide y de herencia materna, su análisis resulta más simple y menos

afectado por recombinación.
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A pesar de esta eficacia comprobada, los investigadores también destacan algunas

limitaciones para la discriminación de especies: 1) En grupos con baja tasa de evolución

mitocondrial (Cnidaria), el gen COI no tiene suficiente variación para distinguir especies.

2) En algunos casos, especies del mismo género con historias evolutivas muy recientes

presentan divergencias menores al 2%, reflejando periodos cortos de aislamiento repro-

ductivo por lo que no presentan todavía suficiente divergencia en el gen COI. 3) Cuando

ocurre flujo genético entre especies (hibridación o introgresión mitocondrial), este mar-

cador molecular no puede reflejar correctamente los límites entre especies. 4) Además,

los investigadores recomiendan usar marcadores nucleares complementarios cuando el

gen COI no ofrece suficiente resolución.

Aunque existen estas limitaciones, el uso del código de barras de ADN se ha am-

pliado a diversos grupos de animales. En paralelo, se creó la iniciativa Internacional

Barcode of Life (iBOL) y la plataforma Barcode of Life Data Systems (BOLD), destina-

da al almacenamiento de secuencias de ADN y metadatos asociados. Asimismo, este

enfoque ha sido adoptado por instituciones taxonómicas, universidades, museos y pro-

gramas de monitoreo ambiental (Guo et al. 2022). En la actualidad, sus aplicaciones

más relevantes incluyen la identificación de especies —incluso en estadios inmaduros

o restos biológicos—, la delimitación de nuevas especies, el descubrimiento de diversi-

dad críptica y también el desarrollo de nuevas formas para evaluar la biodiversidad de

manera más rápida, como el metabarcoding.

3.3.2. Análisis y agrupamiento de secuencias mediante MOTUs

Uno de los enfoques para el análisis de las secuencias de ADN es la Unidad Opera-

cional Taxonómica Molecular (MOTU), la cual se define como un conjunto de secuencias

del mismo marcador molecular que han sido agrupadas por algún umbral de similitud
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(Floyd et al. 2002), con el objetivo de emplearlas en estudios de diversidad o en la de-

limitación de especies. También existen métodos basados en modelos estocásticos que

infieren eventos de especiación a partir de la topología y las longitudes de rama de ár-

boles filogenéticos, como el Generalized Mixed Yule Coalescent model (GMYC), Poisson

Tree Processes model (PTP) y Bayesian Poisson Tree Processes model (bPTP) (Pons

et al. 2006, Zhang et al. 2013), los cuales se utilizan específicamente para la delimitación

de especies. Estos últimos presentan ventajas sobre los métodos basados en distancia,

ya que no dependen de un valor umbral —el cual puede variar entre estudios u organis-

mos lo que lleva a un criterio de subjetividad— para agrupar las MOTUs. Por lo tanto,

son enfoques más robustos y reproducibles (Pons et al. 2006, Zhang et al. 2013, Hubert

& Hanner 2015).

Plataformas como BOLD emplean algoritmos específicos (Barcode Index Number

(BIN)) para la delimitación de MOTUs, consideradas como posibles representantes de

especies (Ratnasingham & Hebert 2013). En este sentido, las MOTUs constituyen una

herramienta complementaria para la clasificación ordenada y jerarquizada dentro de la

taxonomía tradicional (Moreno 2005) y se emplean también para la identificación de es-

pecies cuando existen bases de datos de referencia suficientemente robustas para com-

parar y asignar taxones. Asimismo, facilitan la descripción de nuevos taxones median-

te análisis morfológicos detallados que toman como referencia las MOTUs generadas

(Elías-Gutiérrez & Valdez-Moreno 2008). Sin embargo, en ausencia de bases de datos

robustas, las MOTUs no siempre se corresponden con especies formalmente descritas,

lo que puede limitar la precisión de los análisis de diversidad (Ryberg 2015). Además,

los tiempos de divergencia y las tasas mutacionales difieren entre grupos taxonómicos,

por lo que no existe un marcador universal aplicable a todos ellos; de ahí la importancia

de integrar los datos genéticos con la evidencia morfológica (Clare et al. 2016). En este
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contexto, una MOTU constituye una unidad genética delimitada, la cual puede interpre-

tarse como una hipótesis de delimitación de especies, dependiendo del enfoque y los

criterios utilizados.

3.3.3. Aplicaciones del código de barras de ADN en el estudio de crustáceos

El uso del código de barras de ADN basado en el gen COI es fundamental y comple-

mentario para el estudio de la diversidad de crustáceos, ya que facilita una identificación

precisa en correspondencia con los caracteres morfológicos, en la mayoría de los ca-

sos (Raupach et al. 2015). Este enfoque molecular es especialmente útil para revelar

diversidad oculta, como se documenta en el trabajo de Ramírez et al. (2021) sobre los

camarones peneidos. Los autores registraron 143 MOTUs correspondientes a 112 espe-

cies nominales, lo que resulta en una diversidad oculta de más del 20% debido a que

solo 85 especies se corresponden con las MOTUs.

Así mismo, los autores destacan la posible presencia de especies crípticas, como el

complejo conformado por Melicertus plebejus (Hess, 1865) y M. latisulcatus (Kishinouye,

1896). Aunque ambas especies se agrupan en sus MOTUs correspondientes, también

se integran en una tercera, lo que refleja una estrecha relacion entre estas especies.

Además, la alta similitud morfológica complica discriminar una potencial especie nueva.

Un patrón similar se observa en los estadios juveniles del género Farfantepenaeus

en los cuales los caracteres morfológicos tradicionales para la identificación a nivel de

especie no resultan eficaces durante esta etapa del ciclo de vida. Específicamente en

estos casos, el uso del código de barras de ADN es particularmente útil debido a que la

información almacenada en el ADN no cambia en función del estadio ontogénico (Teo-

doro et al. 2016).
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En anfípodos, varias especies descritas a partir de caracteres morfológicos han sido

respaldadas mediante el análisis del gen COI en los últimos 5 años. Por ejemplo, en el

género Gammarus, las distancias genéticas interespecíficas entre seis especies varia-

ron entre 20.6% a 28.2%, apoyando la delimitación de G. somaemulensis Ahn et al.,

2022 como una especie nueva basada en caracteres morfológicos (Ahn et al. 2022). Así

mismo, Gammarus sezgini Baytaşoğlu, 2024 fue delimitada como una especie indepen-

diente mediante el método PTP basado en el gen COI (Baytaşoğlu et al. 2024) mientras

que Orchomenella compressa Wang et al., 2023 fue respaldada como especie válida

a partir de análisis filogenéticos (Wang et al. 2023). Estos casos demuestran que am-

bos enfoques pueden llegar a un consenso. Además, en la actualidad se está haciendo

común la práctica de proporcionar la secuencia de ADN del gen COI de las nuevas es-

pecies descritas para futuros estudios moleculares (Kodama et al. 2024, Kodama et al.

2022, Arai et al. 2022).

Respecto a los cirrípedos, el género Acasta, perteneciente a los cirrípedos balano-

morfos simbiontes obligatorios, presenta una notable diversidad. Entre las especies re-

cientemente descritas por Yu et al. (2017) —A. aspera, A. huangi, A. radenta y A. undu-

laterga—, se observa una marcada similitud morfológica, lo que dificulta su delimitación

taxonómica. Sin embargo, los analisis filogenéticos basados en los genes mitocondria-

les COI y ARN ribosomal 12S (12S), permitieron diferenciar claramente estas especies

y confirmar su validez taxonómica. Por otro lado, Carrison-Stone et al. (2013) describie-

ron 2 nuevas especies del género Conopea (C. saotomensis y C. fidelis) cuyos análisis

filogenéticos basados en los genes COI y histona H3 (H3) confirmaron su estatus como

especies. Así mismo, una revisión del género Conopea y Acasta realizada por Kolbasov

et al. (2016), derivó en la realización de una filogenia basada en los datos morfológicos lo
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que no se correspondió con la sistemática tradicional de los grupos mencionados. Por lo

que los autores enfatizaron que sus conclusiones deberían ser respaldadas por análisis

moleculares para reforzar su hipótesis de filogenia actual.

De igual modo, el código de barras de ADN ha demostrado ser una herramienta útil

para el estudio de la diversidad en los cangrejos verdaderos (Brachyura). Por ejemplo,

el gen COI diferenció al cangrejo pinnotérido Holothuriophilus trapeziformis Nauck, 1880

de otras especies relacionadas mediante el método de máxima verosimilitud (Cortés-

Carrasco et al. 2022). Por otro lado, Jimenez et al. (2024) corrobora la ocurrencia de

cangrejos insulares de la familia ocypodidae en áreas costeras continentales, utilizando

evidencia morfológica y molecular basada en el gen COI. Se hipotetizaba que la distribu-

ción de estas especies estaba circunscrita a ecosistemas insulares debido a las corrien-

tes oceánicas, consideradas como barreras naturales para la dispersión larval. Además,

Marco-Herrero et al. (2021) identificaron larvas megalopa mediante el uso de los genes

COI y gen del ARN ribosómico 16S (16S), con el apoyo de bases de datos moleculares

de referencia (Genetic Sequence Data Bank (GenBank) y BOLD), complementadas con

descripciones morfológicas y comparaciones taxonómicas detalladas.

3.4. Crustáceos asociados a corales gorgónidos en Isla Foca

3.4.1. Biodiversidad de crustáceos en Isla Foca

Isla Foca se encuentra al noroeste del Perú (5°12´S – 81°12´O), frente a Piura, a 800

metros de la costa de la caleta de pescadores “La Islilla”. Su borde litoral es una línea

continua de acantilados de hasta 40 metros de altura interrumpidos por sustrato del tipo

canto rodado y una playa arenosa en el este de la isla, en la zona submareal predominan

arrecifes rocosos extensos que se van interrumpiendo por zonas planas compuestas de
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conchuela. Presenta un istmo que la divide parcialmente, lo que le otorga una caracterís-

tica morfológica particular. Además, alberga una alta riqueza faunística representada por

mamíferos, aves, reptiles, peces e invertebrados subacuáticos, y es geográficamente un

límite de distribución de especies de aves e invertebrados marinos (Hooker et al. 2012).

Está ubicada en la convergencia de 2 provincias marinas; la Provincia del Pacifico

Oriental Tropical y la de América del Sur Templada (Spalding et al. 2007), en esta área

concurre la corriente marina costera peruana del sur con las aguas ecuatoriales superfi-

ciales cálidas del Norte (Moron 2000). Esta característica limítrofe hace posible una zona

de mezcla de aguas que resulta en la existencia de un ecotono donde hay un alto recam-

bio de especies (Ibanez-Erquiaga et al. 2018, Hooker 2009). Por ello, en el año 2004 The

Nature Conservancy (TNC) propuso a Isla Foca como un área de conservación de la

biodiversidad marina y en 2008 fue incorporada dentro de las Áreas importantes para la

conservación de las Aves (AICA) por BirdLife International.

Dos años después, Novoa et al. (2010) publicaron el libro “Isla Foca: Fauna Silves-

tre” y a la par se elaboró el primer expediente técnico, proponiendo la inclusión de Isla

Foca a la Reserva Nacional de Islas, Islotes y Puntas Guaneras (RNSIIPG); sin em-

bargo, la propuesta fue rechazada. Dos años después se volvió a presentar un segundo

expediente actualizado, proponiéndola esta vez como un área marina protegida indepen-

diente (Hooker et al. 2011), el cual no se aprobó. En el año 2024, el Servicio Nacional de

Áreas Naturales Protegidas (SERNANP), que conduce el Sistema de Áreas Naturales

Protegidas del Perú, estableció el Área Natural Protegida “Reserva Nacional de Mar Tro-

pical de Grau” que engloba a Isla Foca como un ecosistema insular y zona de transición

por presentar un área de alta diversidad biológica, refugio de aves marinas, importancia

pesquera y posible endemismo de peces e invertebrados (SERNANP 2024).
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Los estudios y registros enfocados en los crustáceos de Isla Foca son limitados.

Según la bibliografía revisada, se han identificado: 15 especies del grupo Decapoda –

Brachyura con 4 especies no identificadas, 11 especies del grupo Decapoda – Anomura

con 5 especies no identificadas, 7 especies del grupo Decapoda – Caridea con 3 es-

pecies no identificadas, 3 especies del grupo Cirripedia – Balanomorpha, 1 especie del

grupo Amphipoda no identificado, 1 especie del grupo Decapoda – Dendrobranchiata y

1 especie no identificada del grupo Isopoda (Tabla 1). En total se registra 37 especies

identificadas y 14 no identificadas. Sin embargo, ninguna de estas ha sido registrada en

asociación con los corales gorgónidos.

Tabla 1. Registro de crustáceos en Isla Foca

Grupo biológico Especie Referencia
Amphipoda Elasmopus sp. (Miranda 2023)

Balanomorpha
Austromegabalanus psittacus (Molina, 1788) (Hooker et al. 2012)

Jhelius cirratus (Darwin, 1854) (Hooker et al. 2012)
Notomegabalanus concinnus (Darwin, 1854) (Miranda 2023)

Anomura

Allopetrolisthes sp. (Miranda 2023)
Aniculus elegans Stimpson, 1859 (Moscoso 2012)

Calcinus obscurus Stimpson, 1859 (Hooker et al. 2012)
Clibanarius cf. janethaigae (Miranda 2023)

Coenobita compressus H. Milne Edwards, 1837 (Hooker et al. 2012)
Dardanus sinistripes (Stimpson, 1859) (Miranda 2023)

Emerita analoga (Stimpson, 1857) (Hooker et al. 2012)
Pachycheles crinimanus Haig, 1960 (Hooker et al. 2012)

Paguridae sp. 1 (Hooker et al. 2012)
Paguridae sp. 2 (Hooker et al. 2012)

Pagurus sp. (Hooker et al. 2012)
Petrolisthes cf. lewisi (Hooker et al. 2012)

Petrolisthes ortmanni Nobili, 1901 (Miranda 2023)
Pisidia magdalenensis (Glassell, 1936) (Miranda 2023)

Polyonyx nitidus Lockington, 1878 (Hooker et al. 2012)
Porcellanidae sp. (Hooker et al. 2012)

Brachyura

Acanthonyx sp. (Hooker et al. 2012)
Cancer cf. porteri (Hooker et al. 2012)

Cronius ruber (Lamarck, 1818) (Miranda 2023)
Grapsus grapsus (Linnaeus, 1758) (Novoa et al. 2010)

Heteractaea lunata (Novoa et al. 2010)
Inachoides lambriformis (De Haan, 1839) (Miranda 2023)

Microphrys weddelli H. Milne Edwards, 1851 (Miranda 2023)
Ocypode gaudichaudi H. Milne Edwards y Lucas, 1843 (Hooker et al. 2012)

Pachygrapsus transversus (Gibbes, 1850) (Hooker et al. 2012)
Pilumnoides perlatus (Poeppig, 1836) (Hooker et al. 2012)

Pinnaxodes sp. (Hooker et al. 2012)
Pinnixa transversalis (Hooker et al. 2012)
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Grupo biológico Especie Referencia
Platyxanthus orbignyi (H. Milne Edwards & Lucas, 1842) (Novoa et al. 2010)

Portunidae sp. (Miranda 2023)
Quadrella nitida Smith, 1869 (Hooker et al. 2012)

Stenorhynchus debilis (SI Smith, 1871) (Novoa et al. 2010)
Teleophrys cristulipes Stimpson, 1860 (Hooker et al. 2012)

Xanthidae sp. (Hooker et al. 2012)
Xantidae sp nov. (Hooker et al. 2012)

Caridea

Alpheus af. grahami (Hooker et al. 2012)
Alpheus bellimanus Lockington, 1877 (Hooker et al. 2012)

Caridea sp. (Hooker et al. 2012)
Gnathophyllum panamense Faxon, 1893 (Moscoso 2012)

Hippolytidae 1 (Miranda 2023)
Latreutes antiborealis Holthuis, 1952 (Miranda 2023)

Palaemonidae sp. (Hooker et al. 2012)
Rhynchocinetes typus H. Milne Edwards, 1837 (Novoa et al. 2010)

Synalpheus cf. sanjosei (Hooker et al. 2012)
S. spinifrons (H. Milne Edwards, 1837) (Miranda 2023)

Dendrobranchiata Sicyonia picta Faxon, 1893 (Moscoso 2012)
Isopoda Excirolana sp. (Hooker et al. 2012)

Estudios sobre crustáceos asociados a corales gorgónidos en Perú no se han ela-

borado hasta la fecha. La investigación en gorgonias se ha centrado en la taxonomía,

lo que ha llevado al descubrimiento de nuevas especies en el proceso, como Psam-

mogorgia hookeri Breedy y Guzman, 2014 (Breedy & Guzman 2014). Hasta ahora se

han registrado 21 especies de corales gorgónidos, concentrados entre Cabo Blanco y

Tumbes, a profundidades de 5 a 25 metros (Tabla 2). En Isla Foca la especie Muricea

fruticosa Verrill, 1869 es registrada en abundancia (Breedy & Guzman 2016) junto con

otros géneros como Psammorgorgia y Leptogorgia que posiblemente incluyan nuevas

especies (comunicado personal, Dra. Odalisca Bredy 2023).

Hasta el momento, la única asociación documentada entre fauna y corales gorgóni-

dos en el mar peruano corresponde al nudibranquio Tritonia sp., descrito como un posi-

ble depredador de a la especie Leptogorgia peruviana (Verrill, 1868) (Uribe et al. 2013).

Además de este registro, no existen investigaciones enfocadas en la evaluación de la

asociación de la fauna marina con corales gorgónidos.
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Tabla 2. Corales gorgónidos registrados en el Perú.

Referencia Especie Área del Perú

(Breedy & Guzman 2002)
Pacifigorgia adamsii (Verrill, 1868) Zorritos - Tumbes

P. darwinii (Hickson, 1928) Zorritos - Tumbes
P. douglasii (Hickson, 1928) Zorritos - Tumbes

P. stenobrochis (Valenciennes, 1846) Zorritos - Tumbes

(Breedy & Guzman 2007)
Leptogorgia peruviana Callao

L. ramulus (Milne Edwards & Haime, 1857) Zorritos
L. exigua Verrill, 1870 Zorritos - Tumbes

L. pumila (Verrill, 1868) Zorritos - Tumbes

(Breedy et al. 2009)
Eugorgia ampla (Verrill, 1864) Paita - Piura

E. daniana Verrill, 1868 Cabo Blanco - Piura
E. nobilis Verrill, 1868 Paita - Piura

E. purpurascens Verrill, 1868 Zorritos - Tumbes
E. rubens Verrill, 1868 Paita - Piura

(Breedy et al. 2013) E.beebei Breedy et al., 2013 Paita - Piura

(Breedy & Guzman 2014) Psammogorgia hookeri Paracas - Ica

(Breedy & Cortés 2015)
Muricea muricata (Pallas, 1766) Perú

M. horrida Möbius, 1861 Perú (dudoso)
M. squarrosa Verrill, 1869 Cabo blanco

(Breedy & Guzman 2016)

M. fruticosa Verrill, 1869 Perú
M. formosa Verrill, 1869 Zorritos
M. austera Verrill, 1869 Perú
M. crassa Verrill, 1869 Perú

M. purpurea Verrill, 1864 Perú
M. plantaginea (Valenciennes, 1846) Perú

(Horvath 2019)
M. californica Aurivillius, 1931 Zorritos - Perú

E. rubens Paita -Piura
E. daniana Piura

M. plantaginea Zorritos

(Breedy & Guzman 2020) P. hookery Paracas - Ica

(Soler-Hurtado et al. 2016) P. stenobrochis Perú
E. daniana Perú

3.4.2. Aplicación del código de barras en crustáceos de Isla Foca y el Perú

En el Perú el enfoque del código de barras aplicado al estudio de crustáceos es es-

caso y más aún en Isla Foca. Mendoza (2022) confirma una alta congruencia entre la

identificación morfológica y el uso del gen COI para cangrejos porcelánidos de aguas

someras, a excepción de tres especies (Porcellana sayana (Leach, 1821), Petrolisthes
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galathinus (Bosc, 1801) y Petrolisthes armatus (Gibbes, 1850)). Por otro lado, a profun-

didades de entre 60 a 100 metros, durante una evaluación poblacional de peces demer-

sales a lo largo del litoral marino peruano, se registro un total de nueve especies de

crustáceos de los cuales solo dos se correspondieron con la base de datos moleculares

de referencia (GenkBank y BOLD) por encima de un 99% de similitud. Las siete restan-

tes no se pudieron corroborar genéticamente por la ausencia de registros de referencia

(Zavalaga et al. 2024). Es relevante señalar que ambos estudios han contribuido con

primeros registros para la plataforma BOLD.

En cuanto al estudio taxonómico de crustáceos en la región peruana, su relevan-

cia no se destaca, a menos que se trate de especies comerciales. Además, la falta de

especialistas en los taxones mencionados dificulta la realización de una identificación

morfológica precisa (Raupach et al. 2015). En este sentido, Ramírez et al. (2020) seña-

lan que, si bien el 42% de los registros de especies del Pacífico Sur Oriental presentes

en Ocean Biodiversity Information System (OBIS) cuentan con al menos un código de

barras en BOLD, solo el 4.5% de dichos registros corresponden a barcodes públicos

generados en países del Pacífico Sur Oriental. De este porcentaje, menor al 1.8% co-

rresponde a crustáceos. Esto resalta la necesidad urgente de integrar el código de barras

genético, utilizando el gen COI, para complementar la taxonomía y la conservación de

los crustáceos asociados a corales gorgónidos en Perú.
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4. Objetivos

4.1. Objetivo general

Generar una base taxonómica molecular para la identificación de crustáceos asocia-

dos a corales gorgónidos de Isla Foca, mediante la integración de evidencia morfológica

y códigos de barras de ADN.

4.2. Objetivos específicos

1. Caracterizar morfológicamente a los crustáceos asociados a corales gorgónidos

hasta el nivel taxonómico más bajo posible (género o especie).

2. Delimitar molecularmente los individuos de crustáceos asociados a corales gorgó-

nidos mediante la obtención de MOTUs, utilizando análisis de distancia genética y

métodos de coalescencia a partir de secuencias del código de barras de ADN.

3. Evaluar la correspondencia entre la caracterización morfológica y las MOTUs obte-

nidas mediante delimitación molecular.
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5. Material y Métodos

5.1. Área de estudio

El estudio se realizó en el noreste del Perú, en los alrededores de Isla Foca, depar-

tamento de Piura. Las estaciones de muestreo se ubicaron a 800 metros de la costa,

frente a la caleta de pescadores “La Islilla”, en los sectores norte, este y sur de la is-

la, y se llevaron a cabo entre las 10:00 y 12:00 horas (Figura 5). Estas se escogieron

por la abundancia de formaciones rocosas en la zona submareal, este tipo de sustrato

es considerado idóneo para el establecimiento de los corales gorgónidos (Cúrdia et al.

2015). Debido a la ausencia de estudios previos que describan o delimiten las áreas de

distribución de gorgonias en Isla Foca, las zonas se localizaron por referencia de los bu-

zos y pescadores artesanales y por el inventario preliminar de Hooker et al. (2012). Las

coordenadas exactas de las estaciones de muestreo, profunidad y número de colonias

por estación se presentan en la (Tabla 3). Las muestras de crustáceos y corales gorgó-

nidos se colectaron a inicios de primavera, en el mes de setiembre, con la autorización

de acceso emitida por el Ministerio de la Producción (PRODUCE) mediante la resolución

directoral Nº 00432-2020-PRODUCE/DGPCHDI.
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Figura 5. Estaciones de muestreo en Isla Foca

Tabla 3. Ubicación geográfica de las estaciones de muestreo en Isla Foca, correspondiente a
los corales gorgónidos colectados el 11 de setiembre del 2020

Estación Colonias Coordenadas geográficas Profundidad (metros)

E1 01 5°12’49.68”S – 81°12’11.52”O 16

E2 06 5°12’31.28”S – 81°12’37.29”O 6-7

E4 04 5°12’51.55”S – 81°12’21.46”O 15

E5 02 5°12’2.74”S – 81°12’33.44”O 16

5.2. Material biológico

El material biológico analizado incluyó 13 colonias de gorgonias y todos los crustá-

ceos asociados. Las colonias de gorgonias y crustáceos fueron depositadas en la colec-

ción científica del Instituto de Mar del Perú (IMARPE).
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5.3. Diseño de muestreo y técnica de colecta del material biológico

El número de colonias de gorgonias colectadas por estación y profundidad se visua-

lizan en la Tabla 3. Se colectaron los morfotipos de colonias en forma de arbusto con

una altura aproximada de entre 15 a 20 cm en cada estación de muestreo debido a que

este morfotipo alberga mayor cantidad de crustáceos en comparación con otros (Soler

et al. 2018). El número de colonias y tamaño se consideran representativos, basado en

el trabajo realizado por Soler et al. (2018) en la costa de Ecuador, siendo este estudio el

más cercano geográficamente a Isla Foca.

El desplazamiento a las 4 estaciones de muestreo se realizó entre las 9:00 y 14:00

horas a bordo de botes artesanales y se usó la técnica del buceo autónomo para aden-

trarse al mar. Una vez localizadas las colonias, se procedió a colectarlass siguiendo el

método descrito por Britayev et al. (2017), este se basa en cubrir por completo una co-

lonia de gorgonia con una bolsa ziploc y ajustar la bolsa en el área basal de la colonia

adherida al sustrato para luego arrancar toda la colonia. De este modo, se evitó el escape

de la fauna asociada (Figura 6).

Figura 6. Muestreo de la colonia escleractinia Pocillopora verrucosa. Figura tomada de Britavey
et al. (2017)
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5.4. Procesamiento morfológico

5.4.1. Procesamiento de los corales gorgónidos

Finalizada la colecta, se reemplazo el agua de mar con alcohol etílico a 96°para la

conservación del material biológico. En laboratorio, de cada coral gorgónido se extrajo

un trozo pequeño del tejido del cenénquima para ser diluído en lejía al 50% y luego

este fue enjuagado en agua destilada para la obtención de los escleritos. Estos son

estructuras sólidas calcáreas de diversas formas que se encuentran en el cenénquima

de los corales gorgónidos y que son objeto de identificación taxonómica del grupo de los

Cnidarios (Bayer et al. 1983).

5.4.2. Procesamiento de los crustáceos

Los especímenes (anfípodos, camarones, cirrípedos y cangrejos) fueron separados

de las colonias de gorgonias utilizando pinzas de relojero, hojas de bisturí y agua co-

rriente. Posteriormente, se usó un limpiador ultrasónico genérico durante 1 a 10 segun-

dos sobre algunos cangrejos y cirrípedos, con el objetivo de eliminar la materia orgánica

adherida al exoesqueleto o placas externas. Este procedimiento adicional se aplicó de-

bido a que la eliminación manual mediante el uso de pinzas podía provocar la ruptura

o deformación de estructuras diagnósticas para la identificación taxonómica. Una vez

completada la limpieza, todos los especímenes se fijaron en alcohol etílico al 96% para

su posterior análisis. En el caso de las placas operculares de los cirrípedos, estas reci-

bieron una limpieza adicional en una solución de lejía al 10% durante 1.5 horas y junto

a las placas externas se resguardaron en seco.

El estudio morfológico y la disección se realizaron bajo un estereoscopio Leica IZ100

y un microscopio Nikon 100, empleando pinzas de relojero y jeringas de tuberculina.
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En algunos casos, se usó glicerina para facilitar la manipulación de apéndices de los

anfípodos. Las estructuras fueron fotografiadas con los programas LAZ EZ y ToupView,

y las imágenes obtenidas se editaron posteriormente en Adobe Photoshop CS5.

5.5. Identificación taxonómica

5.5.1. Identificación de los corales gorgónidos

La identificación taxonómica al nivel más bajo posible se realizó con base en las refe-

rencias bibliográficas (Breedy & Guzman 2007, Breedy & Guzman 2020, Soler-Hurtado

et al. 2016, Bayer et al. 1983). Para ello, se consideraron las dimensiones morfológicas,

la forma y patrón de ramificación, la disposición de pólipos, el tipo de esclerito dominan-

te, los cortes longitudinales y transversales, asi como las características y tamaño de

los tipos de escleritos. Estos caracteres fueron tomados como referencia de la tabla 1

descrita por Breedy y Guzman (2007), tabla 1 y 2 de Breedy y Guzman (2020), y la tabla

2 descrita por Soler-Hurtado et al. (2016).

Asimismo, se consultaron los registros actualizados de gorgonias del mar peruano

(Tabla 2). Y para no caer en errores de identificación se hizo la consulta pertinente a

la especialista Dra. Odalisca Breedy Shadid (Centro de Investigación en Estructuras Mi-

croscópicas - Centro de Investigación en Ciencias del Mar y Limnología, Escuela de

Biología, Universidad de Costa Rica, San José, Costa Rica).

5.5.2. Identificación de crustáceos

La identificación taxonómica al nivel más bajo posible se realizó mediante el uso de

descripciones, claves taxonómicas y revisiones específicas de la literatura.

Amphipoda. Para los géneros Stenothoe, Caprella, Elasmopus, Podocerus y la fami-
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lia Pleustidae, se consultaron diversas fuentes. En el caso de Stenothoe cf. georgiana,

se recurrió a Pérez-Schultheiss y Ibarra (2017), Krapp-schickel (2006), Lecroy (2011) y

Bynum y Fox (1977). Para Caprella scaura (sensu lato), se consultó a Guerra-García y

Thiel (2001). Para Elasmopus cf. rapax, a Hughes y Lowry (2010), Barnard (1979) y Le-

croy (2000). Para Podocerus sp., a Lecroy (2011), Barnard y Karaman (1991), y Laubitz

(1983). Adicionalmente, para este último género, se revisaron 29 documentos publicados

entre 1875 y 2022, los cuales abarcan las descripciones de las 62 especies reconocidas

del género Podocerus, según el registro en World Register of Marine Species (WoRMS).

Para la familia Pleustidae se consultó a Lecroy (2011) y Bousfield y Hendrycsks (1994).

La terminología empleada para la caracterización de todas las partes del cuerpo se

basó en Lecroy (2000), mientras que la clasificación sistemática siguió a Lowry y Myers

(2013, 2017). Además, a lo largo del proceso de identificación de los individuos, se reali-

zaron consultas al especialista Ph. D. Jorge Pérez-Schultheiss (Área Zoología de Inver-

tebrados, Museo Nacional de Historia Natural, Santiago, Chile) con el objetivo de evitar

errores de identificación o el mal uso de términos en la caracterización, a excepción de

los caprélidos, que se consultó al Ph. D. José Manuel Guerra García (Departamento de

Zoología, Universidad de Sevilla, Sevilla, España).

Caridea. Para la identificación de la especie Synalpheus spinifrons (H. Milne Ed-

wards, 1837) se consulto a Méndez (1981) y Holthuis (1951). La clasificación sistemática

siguió a De Grave et al. (2009).

Cirripedia. Para la identificación del género Conopea se consultó a Kolbasov et al.

(2016), Carrison-Stone et al. (2013) y Yu et al. (2017). Para la subfamilia Archaeobalani-

nae, se consultó a Newman y Ross (1976). La terminología usada para la caracterización
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de las placas externas y operculares se basó en el estudio de Celis (2007), mientras que

para los procesos finos de las piezas bucales y cirros se siguió a Henry y McLaughlin

(1975) y en el caso de la denominación de las setas, se siguió la nomenclatura pro-

puesta por Chan et al. (2008), manteniendo los términos en inglés y entre comillas. La

clasificación sistemática siguió a Chan et al. (2021). Además, se realizaron las consul-

tas pertinentes al especialista Ph. D Gregory A. Kolbasov (Estación Biológica del Mar

Blanco, Facultad de Biología, Universidad Estatal de Moscú, 119991, Moscú, Rusia) en

todo el proceso de identificación, con el objetivo de evitar errores de identificación o uso

incorrecto de la terminología.

Brachyura. Para Teleophrys tumidus (Cano, 1889) se consultaron Rathbun (1925),

Garth (1958), Windsor y Felder (2014) y Ortiz (2022). La identificación de Acanthonyx

sp. se basó en Rathbun (1925) y Tamburus y Mantelatto (2016). Para Pilumnus sp. se

utilizaron Rathbun (1930) y Naderloo (2017). La especie Stenorhynchus debilis (SI Smith,

1871) se identificó con base en Rathbun (1925). La clasificación sistemática de todos los

taxones siguió a De Grave et al. (2009). Además, se realizaron consultas al especialista

Ph. D Manuel Ortiz (Laboratorio de crustáceos, Facultad de Estudios Superiores Iztacala,

Universidad Nacional Autónoma de México) en todo el proceso de identificación, con el

objetivo de evitar errores de identificación o uso incorrecto de la terminología.

5.6. Registro fotográfico

Una vez identificados los especímenes, se escogió a los individuos que serían pro-

cesados para la extracción de ADN con el objetivo de realizar un registro fotográfico de

cuerpo completo y estructuras morfológicas de interés para luego continuar con el proce-

so molecular. Este procedimiento fue posible gracias al software LEICA Application Suite

(LAZ) EZ Version 3.4. usando un microscopio de disección marca Leica modelo Stere-
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zoom S9i. En el caso de estructuras morfológicas más pequeñas fue necesario usar el

software ToupView usando un microscopio óptico marca Icoe modelo EB2900L.

Por último, todos los especímenes seleccionados fueron etiquetados con tres etique-

tas que incluían los datos de colecta según el formato de la colección científica, el código

de identificación BOLD (Sample ID) y el nombre científico del género o especie.

5.7. Procesamiento molecular

5.7.1. Extracción de ADN

El ADN se extrajo de los pereópodos y/o pleópodos, y en algunas ocasiones se uso

todo el organismo completo, de entre uno a cinco especímenes por especie o género

(en caso no haber podido identificar hasta el mínimo nivel taxonómico) usando los kit de

extracción “Wizard SV Genomic” (Anexo B), “Genomic DNA from INSECTA” (siguiendo

las especificaciones de los fabricantes), extracción con solución salina (Anexo C) y por

el protocolo de extracción de ADN HOT-SHOT (Anexo D) La asignación de los métodos

de extracción empleados para cada muestra se detalla en la Tabla 4. La cuantificación

y pureza del ADN se evaluo usando un espectrofotómetro Nanodrop de la marca Ther-

mo Fisher Scientific, tomando como referencia los valores de la relación de absorbancia

260nm
280nm

.
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Tabla 4. Protocolos de extracción de ADN para cada muestra

Código de laboratorio Especie Protocolo

R-0399 Synalpheus spinifrons Wizard SV Genomic

R-0372 Stenorhynchus debilis Genomic DNA from INSECTA

R-0373 Teleophrys tumidus Genomic DNA from INSECTA

R-0375 Teleophrys tumidus Genomic DNA from INSECTA

R-0382 Teleophrys tumidus Genomic DNA from INSECTA

R-0383 Teleophrys tumidus Genomic DNA from INSECTA

R-0384 Teleophrys tumidus Genomic DNA from INSECTA

R-0385 Teleophrys tumidus Genomic DNA from INSECTA

R-0387 Teleophrys tumidus Wizard SV Genomic

R-0378 Acanthonyx sp. Wizard SV Genomic

R-0386 Pilumnus sp. Genomic DNA from INSECTA

R-0376 Conopea sp. Wizard SV Genomic

R-0377 Conopea sp. Wizard SV Genomic

R-0839 Conopea sp. Extracción salina

R-0840 Conopea sp. Extracción salina

R-0842 Conopea sp. HOT-SHOT

R-0841 Archeobalaninae HOT-SHOT

R-0843 Archeobalaninae HOT-SHOT

R-0624 Stenothoe cf. georgiana Genomic DNA from INSECTA

R-0631 Stenothoe cf. georgiana Wizard SV Genomic

R-0632 Stenothoe cf. georgiana Wizard SV Genomic

R-0397 Stenothoe cf. georgiana Wizard SV Genomic

R-0398 Stenothoe cf. georgiana Wizard SV Genomic

R-0395 Stenothoe cf. georgiana Wizard SV Genomic

R-0380 Caprella scaura s.l. Genomic DNA from INSECTA

R-0381 Caprella scaura s.l. Genomic DNA from INSECTA

5.7.2. Amplificación y secuenciación del gen COI

La amplificación del fragmento del gen COI se llevo a cabo mediante la técnica de la

reacción de la polimerasa (PCR) (Saiki et al. 1988), utilizando los primers ZplankF1_t1:

5’ TCTASWAATCATAARGATATTGG 3’ y ZplankR1_t1: TTCAGGRTGRCCRAARAATCA

3’ publicados por Prosser et al. (2013), asi como los primers LCO 1490: 5´ GGTCAA-
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CAAATCATAAAGATATTGG 3’ y HCO2180: 5’ TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA 3’

publicados por Folmer et al. (1994). La reacción de PCR se realizó en un volumen fi-

nal de 15 µL, utilizando 1X PCR buffer, 0.4 µM de cada primer, 0.25 mM de dNTPs, y

concentraciones finales de MgCl2 que variaron entre 0.5 mM y 1.5 mM. Se emplearon

cantidades de Taq polimerasa entre 0.5 U y 1 U, usando las polimerasas PCRBIO Ultra

Polymerase (PCR Biosystems) y KAPA Taq (KAPA Biosystems). En algunas reacciones,

se añadió trehalosa al 20% para favorecer la amplificación. Los detalles específicos de

las concentraciones y combinaciones utilizadas por muestra se presentan en el Anexo E.

La reacción se realizó con una temperatura de desnaturalización inicial de 95°C x

5 minutos, seguida de 30 ciclos: 1) desnaturalización de 95°C x 30 segundos, 2) ali-

neamiento de 47°C a 52°C x 30 segundos y 3) extensión de 72°C x 45 segundos. Por

último, se aplicó una extensión final de 72°C x 5 minutos. La metodología indicada es

un protocolo estándar modificado del Laboratorio de Bioinformática y Genómica de la

Biodiversidad de la Facultad de Ciencias Biológicas de la Universidad Nacional Mayor de

San Marcos.

Para saber que productos de PCR amplificaron, se hizo una corrida horizontal en

gel de agarosa al 1% mezclado con 1.5 µL del colorante SYBR SAFE en una solución

de tampón de corrida TBE. A cada pocito se le agrego 3 µL del producto de la PCR

mezclado con 1.5 µL de buffer de carga. Finalmente, se corrió a 70 voltios por 30 minu-

tos y se visualizaron las bandas en un transluminador de luz azul proBLUEVIEW de la

marca Cleaver Scientific. Además, los geles fueron cargados con controles positivos y

negativos; el control positivo correspondió a la muestra R-0376, mientras que el control

negativo consistió en agua libre de ADN. Adicionalmente, se empleó un marcador de

peso molecular GeneRuler 100 bp DNA Ladder.
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Los productos de PCR positivos fueron purificados con polietilenglicol (PEG) (Anexo

F) y luego se enviaron a la compañía MACROGEN KOREA (www.macrogen.com) para

su secuenciación.

5.7.3. Ensamblaje y alineamiento de las secuencias

Después de la secuenciación, se ensamblaron los electroferogramas F y R, se remo-

vieron los primers y las regiones de baja calidad, y finalmente se realizó una revisión ma-

nual. Para ello, se utilizó el programa CodonCode Aligner (www.codoncode.com/aligner/).

Los contigs generados se alinearon usando el alineamiento multiple ClustalW (Thom-

pson et al. 1994) en el programa Bioedit (Hall 1999).

5.8. Delimitación molecular

5.8.1. Asignación de las secuencias de ADN a los taxones de la biblioteca de

referencia de BOLD

Las secuencias de ADN obtenidas de las especies identificadas fueron comparadas

contra la base de datos de BOLD el 15 de agosto del 2025, específicamente en la Animal

Library (Public+Private), la cual, hasta la fecha indicada, contenía 9,674,085 secuencias

no redundantes del gen COI-5P, con una longitud mínima de 500 pb dentro de la re-

gión estándar de código de barras de 648 pb. Para la búsqueda, se utilizó el modo de

funcionamiento Exhaustive Search, requerido para asignaciones a nivel de subfamilia o

superiores. Los parámetros de búsqueda empleados fueron: profundidad de búsqueda

del 85% de similitud, máximo de 100 coincidencias por secuencia, superposición mínima

de 100 pb y un límite de 100 secuencias por consulta. Adicionalmente, las secuencias

fueron comparadas con los registros del National Center for Biotechnology Information

(NCBI) mediante la herramienta BLASTn. Esta comparación permitió evaluar la concor-

33



dancia de la identificación taxonómica y detectar posibles diferencias o similitudes con

secuencias previamente depositadas en GenBank o BOLD.

5.8.2. Construcción de la base de datos del código de barras en la plataforma

BOLD

Toda la información generada por cada “voucher” fue almacenada en el proyecto de

información privada “Los arrecifes rocosos del norte de Peru: Estudiando y conservando

la ictiofauna a través de ADN barcoding [INMAR]” de la plataforma BOLD. Información

de los especímenes; como fotografías, SampleID, lugar de colecta, sexo, estadio de ci-

clo de vida, colección científica de resguardo, notas taxonómicas y notas ecológicas se

visualizan en el anexo G mientras que la información acerca de los “primers” usados,

cromatogramas y secuencias consenso del código de barras de ADN en el anexo H. Así

mismo, la plataforma BOLD nos permite visualizar la información general los registros

obtenidos (Anexo I).

5.8.3. Análisis molecular de las secuencias

Con las secuencias moleculares obtenidas se elaboró inicialmente un cladograma por

el método estadístico Neighbor-joining (NJ) (Saitou & Nei 1987) basado en las distancias

intraespecíficas e interespecíficas calculadas por el modelo de sustitución nucleotídica

Kimura 2 parámetros (K2P) (Kimura 1980) usando 1000 remuestreos de bootstrap (Fel-

senstein 1985) en el programa MEGA X (Kumar et al. 2018). Este análisis sirvió para

evaluar preliminarmente el agrupamiento de las secuencias conforme fueron siendo ge-

neradas.

Para el análisis de delimitación de especies se aplicaron tres métodos: GMYC, PTP

y bPTP. Se diferencian en el tipo de árbol filogenético de entrada y en el criterio emplea-
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do para reconocer los límites entre especies candidatas. GMYC identifica el punto de

transición entre procesos de diversificación interespecífica y coalescencia intraespecífi-

ca a partir de una árbol filogenético ultramétrico, por lo que requiere una calibración del

tiempo o tiempo relativo para la filogenia (Pons et al. 2006). PTP utiliza las longitudes

de rama de un árbol filogenético no ultramétrico, que modela los eventos de especiación

en función a la tasa de sustitución, sin requerir una calibración temporal (Zhang et al.

2013). Finalmente, bPTP corresponde a la implementación bayesiana del modelo PTP,

en la cual se emplea MCMC para estimar la probabilidad posterior de las delimitacio-

nes obtenidas (Zhang et al. 2013). Para llevar a cabo estos métodos, se construyó un

árbol ultramétrico calculado por el método de inferencia bayesiana empleando el pro-

grama Beast 2.7. Para ello, se utilizó el modelo de reloj relajado log-normal, un modelo

de nacimiento y muerte, y un modelo de sustitución, seleccionados mediante el progra-

ma jModelTest 2. El análisis se llevó a cabo mediante el método de cadenas de Markov

Monte Carlo (MCMC) con longitudes que variaron entre 100 y 1690 millones de gene-

raciones, dependiendo del grupo analizado. Las muestras fueron tomadas a intervalos

que oscilaron entre cada 10000 y 84500 iteraciones, y en todos los casos se descartó el

10% inicial de las generaciones como “burn-in”. La convergencia y el tamaño de mues-

tra adecuado (superior a 200) fueron verificados utilizando el programa Tracer v. 1.7.

Adicionalmente, se realizó el análisis barcode gap entre las secuencias del estudio. Por

último, se hizo una comparación de los resultados con las secuencias de referencia de-

positadas en BOLD y GenBank. Como criterio de selección para evaluar la calidad de las

secuencias de referencia, se consideraron aquellas secuencias con más de 550 pb, pre-

sencia de electroferogramas de buena calidad y/o su inclusión en un artículo científico.

En particular:

1. Se priorizaron las secuencias que cumplen con los tres criterios: longitud adecua-

da, electroferogramas de buena calidad y respaldo en una publicación científica.
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2. En ausencia de electroferogramas, pero con indexación en un artículo, las secuen-

cias también fueron consideradas.

3. No se consideraron las secuencias con electroferogramas de baja calidad, incluso

si se encuentran indexadas en un artículo científico.

4. Aquellas con electroferogramas de buena calidad, pero sin respaldo en un artículo,

fueron incluidas en el análisis.

5. Secuencias que carecían tanto de electroferogramas como de respaldo en una

publicación científica fueron descartadas.

6. En el caso de las secuencias de Caprella scaura (sensu lato), debido a la gran

cantidad de registros disponibles en las bases de datos (más de 700 secuencias),

se seleccionó una submuestra representativa compuesta por 4 a 5 secuencias por

BIN y por región geográfica, abarcando todas las variantes reconocidas dentro del

grupo sensu lato.

Este filtro de calidad de las secuencias se realizó mediante un script en el software

R utilizando el entorno RStudio. El código empleado está disponible en GitHub: https:

//github.com/Nadador-max/script-filtro-calidad/blob/main/bold.R. Así mismo, en el ane-

xo N se encuentran los registros de todas las secuencias de las bases de datos para la

evaluación de este estudio con su respectivo processid, genbankaccession y ubicación

geográfica.
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6. Resultados

6.1. Identificación y caracterización morfológica

6.1.1. Identificación de las colonias de gorgonias

Se colectaron un total de 13 colonias de gorgonias pertenecientes a los géneros

Psammogorgia y Leptogorgia, con alturas que oscilaron entre 109 mm y 205 mm, y an-

chos entre 50 mm y 200 mm (Tabla 5). Los detalles comparativos de las características

de ambos géneros se presentan en los Anexos J, K y L. Asimismo, se incluye una figura

que muestra los caracteres utilizados para la identificación de una de las colonias de

gorgonias como ejemplo representativo (Anexo M). La zona sur del área de muestreo

se caracterizó por corrientes marinas intensas y una mayor abundancia de colonias de

gorgonias. Específicamente en la E4 se visualizó la presencia de agregaciones de es-

ponjas. La zona este presentó corrientes marinas mansas y las colonias mas distantes

unas de otras, acompañadas de agregaciones de macroalgas. Finalmente, la zona norte

se caracterizó por ser un bajo extenso, alrededor de las colonias se visualizó abundancia

de los cirrípedos picos de loro y erizos.
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Tabla 5. Colonias de gorgonias identificadas

Código de
campo

Voucher
colección
científica Especie

Altura
(mm)

Ancho
(mm)

E1-01 06-000386 Psammogorgia cf. teres 109 150
E2-01 06-000378 Leptogorgia sp. 1 145 91
E2-02 06-000385 Psammogorgia cf. teres 165 100
E2-03 06-000384 Psammogorgia cf. arbuscula 175 140
E2-04 06-000380 Leptogorgia sp. 1 136 68
E2-05 06-000383 Psammogorgia cf. arbuscula 125 94
E2-06 06-000377 Leptogorgia sp. 1 120 50
E4-01 06-000376 Leptogorgia sp. 2 205 200
E4-02 06-000382 Psammogorgia cf. arbuscula 138 114
E4-03 06-000375 Leptogorgia sp. 1 142 120
E4-04 06-000387 Leptogorgia sp. 2 156 155
E5-01 06-000379 Leptogorgia sp. 3 141 54
E5-02 06-000381 Leptogorgia sp. 3 132 80

6.1.2. Identificación y caracterización morfológica de crustáceos

En total se registraron 242 individuos asociados a 11 de los 13 corales gorgónidos,

distribuidos en 12 taxones identificados mediante morfología tradicional. Los organismos

identificados corresponden a: Synalpheus spinifrons, Stenorhynchus debilis, Teleophrys

tumidus, Stenothoe cf. georgiana, Caprella scaura (sensu lato), Elasmopus cf. rapax,

Acanthonyx sp., Conopea sp., Pilumnus sp., Podocerus sp., subfamilia Archaeobalani-

nae y la familia Pleustidae (Tabla 6).

El taxón más abundante fue el orden Amphipoda con 217 individuos. Este orden es-

tuvo representado por Caprella scaura (sensu lato), con 134 individuos; Stenothoe cf.

georgiana, con 64 individuos; Podocerus sp., con 18 individuos; y Elasmopus cf. rapax

con 2 individuos. Además, se registró un único individuo perteneciente a la familia Pleus-

tidae.

Los decápodos braquiuros estuvieron representados por 13 individuos pertenecien-
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tes a los taxones Acanthonyx sp., Pilumnus sp. y las especies Teleophrys tumidus y

Synalpheus spinifrons. Cada uno de estos taxones estuvo representado por un solo in-

dividuo, excepto Teleophrys tumidus, de la cual se registraron 9 ejemplares. Asimismo,

se identificó un individuo de decápodo carídeo correspondiente a la especie Synalpheus

spinifrons. Por último, los cirrípedos estuvieron representados por 10 individuos pertene-

cientes a los taxones Conopea sp. y la subfamilia Archaeobalaninae sp., con 8 individuos

y 2 individuos respectivamente.

Tabla 6. Grupos de crustáceos registrados e identificados mediante caracteres morfológicos.
Los valores númericos entre paréntesis hacen referencia a los códigos de laboratorio para cada
colonia de gorgonia

Coral gorgónido Taxón Especie Ind

Psammogorgia cf. arbuscula (382) Brachyura Teleophrys tumidus 1

Psammogorgia cf. arbuscula (383)

Cirripedia Archaeobalaninae sp. 2
Cirripedia Conopea sp. 1
Brachyura Teleophrys tumidus 1
Brachyura Pilumnus sp. 1
Amphipoda Stenothoe cf. georgiana 36
Caridea Synalpheus spinifrons 1

Psammogorgia cf. arbuscula (384)
Cirripedia Conopea sp. 7
Amphipoda Elasmopus cf. rapax 2
Amphipoda Stenothoe cf. georgiana 28

Psammogorgia cf. teres (385) Amphipoda Podocerus sp. 6
Brachyura Stenorhynchus debilis 1

Psammogorgia cf. teres (386) Brachyura Teleophrys tumidus 1

Leptogorgia sp. 2 (387) Amphipoda Caprella scaura (sensu lato) 2
Brachyura Teleophrys tumidus 4

Leptogorgia sp. 1 (375) Amphipoda Caprella scaura (sensu lato) 16

Leptogorgia sp. 2 (376)
Amphipoda Caprella scaura (sensu lato) 36
Brachyura Teleophrys tumidus 1
Amphipoda Pleustidae 1
Amphipoda Podocerus sp. 12

Leptogorgia sp. 3 (379) Amphipoda Caprella scaura (sensu lato) 8

Leptogorgia sp. 1 (380) Amphipoda Caprella scaura (sensu lato) 2

Leptogorgia sp. 3 (381)
Brachyura Acanthonyx sp. 1
Amphipoda Caprella scaura (sensu lato) 70
Brachyura Teleophrys tumidus 1

Leptogorgia sp. 1 (377) - - -

Leptogorgia sp. 1 (378) - - -
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Sistemática

Orden Decapoda Latreille, 1802

Suborden Pleocyemata Burkenroad, 1963

Infraorden Caridea Dana, 1852

Superfamilia Alpheoidea Rafinesque, 1815

Familia Alpheidae Rafinesque, 1815

Género Synalpheus Bate, 1888

1. Synalpheus spinifrons (H. Milne Edwards, 1837)

Rostro 1.5 veces más largo que las espinas orbitales, alcanza la distancia del primer

segmento del pedúnculo antenular pero las espinas orbitales más pequeñas que este

(Figura 7C). El primer segmento del pedúnculo antenular es el más grande, seguido por

el segundo, que es más grande que el tercero; el estilocerito alcanza la mitad del se-

gundo segmento antenular; El basicerito tiene una espina superior corta y una espina

lateral que alcanza a la altura del primer segmento antenular; el escafocerito tiene una

espina lateral larga que sobrepasa al pedúnculo antenular y que alcanza el tamaño del

carporecito; la lámina del escafocerito más pequeño que la espina lateral (Figura 7F, G).

Presencia de un ángulo pterigostomiano agudo y una muesca ubicada en el margen pos-

terior del cefalotórax (Figura 7D, E). Telson más corto que los urópodos, con presencia

de 4 pares de espinas; 2 pares ubicadas en la zona dorsal media con una distribución

simétrica separadas unas de otras; y los otros 2 pares ubicados en cada extremo del

margen posterolateral, con las espinas de cada par adyacentes entre sí, siendo la espi-

na externa más corta que la espina interna; filas de setas largas que nacen del margen

posterior (Figura 8A). La rama externa del urópodo con un corte transversal que posee

3 espinas en el margen anterolateral (Figura 8B). El primer par de pereópodos quelados

fuertemente desiguales en tamaño; la palma de la quela mayor, robusta y lisa con un
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margen distal superior con una protuberancia roma pequeña (Figura 8C, D). El segundo

par de pereópodos quelados de igual tamaño con el carpo dividido en 5 segmentos (Fi-

gura 8E). Dáctilo bífido de los pereópodos (tercero al quinto par), la garra proximal más

corta y robusta que la garra distal. (Figura 8F).

Material examinado: R-0399.

Distribución geográfica: Caleta La Cruz (Perú) a Iquique (Chile). (Moscoso 2012).

Hábitat: Playas y fondos areno pedregosos y en aguas someras cerca de las islas. Llega

hasta 55 m de profundidad (Méndez 1981, Moscoso 2012).

Coral gorgónido: Psammogorgia cf. arbuscula (06-000383).

41



Figura 7. Synalpheus spinifrons. A – H) Individuo R-0399. A) Vista dorsal. B) Vista lateral. C)
Vista dorsal del cefalotórax. D) Vista lateral del cefalotórax; la flecha blanca indica el ángulo.
E) Margen posterior del cefalotórax; la flecha blanca indica la muesca. F) Región anterior en
vista dorsal; 1, 2 y 3 indican los segmentos del pedúnculo antenular, Est = Estilocerito, Bas =
Basicerito, la flecha blanca indica el Escafocerito. G) Región anterior en vista lateral.
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Figura 8. Synalpheus spinifrons. A – F) Individuo R-0399. A) Telson; flecha blanca indica es-
pinas en el margen posterolateral, flechas rojas indica espinas en la zona dorsal. B) Urópodo
externo, flecha indica espinas. C) Pereópodo izquierdo del primer par más grande. D) Margen
distal superior de la palma del pereópodo más grande. E) Segundo pereópodo. F) Tercer y quinto
pereópodo; las flechas indican el dáctilo bífido.
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Infraorden Brachyura Linnaeus, 1758

Sección Eubrachyura de Saint Laurent, 1980

Subsección Heterotremata Guinot, 1977

Superfamilia Majoidea Samouelle, 1819

Familia Inachidae MacLeay, 1838

Género Stenorhynchus Lamarck, 1818

2. Stenorhynchus debilis (SI Smith, 1871)

Cefalotórax pubescente, alargado y de forma triangular con presencia de abultamientos

en la región branquial; rostro largo y ligeramente ascendente de una longitud igual al

largo del cefalotórax con presencia de espinas en los márgenes; pereópodos alargados

y pubescentes; ojos prominentes y pedunculados (Figura 9A) quelas simétricas y alarga-

das, con la superficie prensil pubescente (Figura 9C) pequeña espina al final del artículo

basal de la antena (Figura 9D).

Material examinado: Individuo macho (R-0372).

Distribución geográfica: desde Baja California (México) hasta Valparaíso (Chile), inclu-

yendo las Islas del Coco (Costa Rica) y Galápagos (Ecuador) (Moscoso 2012).

Hábitat: Desde el submareal hasta los 120 metros de profundidad, habita en sustratos

fangosos, arenosos y rocosos, así como en algas, particularmente Sargassum, y en co-

rales vivos (Moscoso 2012).

Coral gorgónido: Psammogorgia cf. teres (06-000385).
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Figura 9. Stenorhynchus debilis. A – D) Individuo R-0372. A) Vista dorsal. B) Vista ventral. C)
Quela pubescente. D) Artículo basal de la antena.
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Familia Majidae Samouelle, 1819

Subfamilia Mithracinae MacLeay, 1838

Género Teleophrys Stimpson, 1860

3. Teleophrys tumidus (Cano, 1889)

Cefalotórax piriforme y lobulado, más notorio en toda la región branquial y sus márgenes,

presencia de tubérculos, más notable en esta misma área (Figura 10A). Presencia de po-

cos pelos ganchudos cortos en la región gástrica (Figura 10C), frontal, parte del rostro

(Figura 10D) y en el borde anterolateral del cefalotórax (Figura 10E) pero más largos en

los pereópodos y ausentes en los quelípedos. Presencia de tres pequeñas espinas dis-

puestas en la región branquial, alineadas en sentido posteroanterior (Figura 10E). Rostro

corto ligeramente elongado de forma triangular, bífido, convexo en los márgenes exte-

riores y redondeado en las zonas distales, pero haciéndose recto como una “V” en la

escotadura rostral formando un ángulo de 20° (Figura 10D). Espinas preorbitales cor-

tas, adyacentes a espinas prominentes y más grandes que surgen del segmento basal

antenal (Figura 10E). Quelípedos simétricos y similares en ambos sexos, la quela es

levemente más grande y robusta en los machos (Figura 10G). Los pereópodos son ro-

bustos y largos con presencia de espinas y tubérculos, pero a su vez más cortos que los

quelípedos, las quelas no presentan estas estructuras. Punta del pleópodo 1 del macho

alargada y puntiaguda y lóbulo subterminal redondeado delimitado por una escotadura

adyacente en su base, el margen externo del segmento distal es convexo, extendiéndose

desde la base del lóbulo hasta el ápice del pleópodo.

Material examinado: Se examinó un total de 5 individuos; 2 hembras (R-0373, R-0375)

y 3 machos (R-0382, R-0383, R-0379).

Distribución: Desde las Islas Galápagos, al norte del Perú, hasta la bahía Independen-

cia (Garth 1958).

Hábitat: Intermareal, en costas rocosas; cuando se recolecta con dragas, en fondos de
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arena o conchas. Desde la costa hasta 10 brazas de profundidad (Garth 1958).

Coral gorgónido: Leptogorgia sp. 2 (06-000376) - R-0373. Leptogorgia sp. 2 (06-000376)

- R-0375, R-0382, R-0383. Leptogorgia sp. 3 (06-000381) - R-0379.

Figura 10. Teleophrys tumidus A – H) Individuo R-0382. A) Vista dorsal. B) Vista ventral. C)
Pelos ganchudos en la región gástrica. D) Región frontal y rostro, la flecha negra indica pelos
ganchudos. E) Borde anterolateral del cefalotórax; flechas blancas indica espinas, flechas rojas
indica pelos ganchudos. F) Flecha negra indica espinas preorbitales, flecha roja indica espina. G)
Quelas de ambos sexos. H) Pleópodo 1 o gonopodio.
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Familia Epialtidae MacLeay, 1838

Subfamilia Epialtinae MacLeay, 1838

Género Acanthonyx Latreille, 1829

4. Acanthonyx sp.

Cefalotórax sólido de forma ovoide, liso y sin rugosidades, con proyecciones cuadran-

gulares, pero de bordes redondeados en los márgenes, la región hepática y branquial

acompañados de un mechón de setas cortas (Figura 11A, B) ojos pedunculados, lóbulo

preorbital presente con setas alrededor de este, lóbulo postorbital indistinto. Rostro corto,

levemente doblado ventralmente, bífido con los extremos agudos, formando una esco-

tadura rostral en forma de una “V” cóncava pronunciada con presencia de 4 a 5 setas

robustas. Presencia de setas en todos los tergos del quelípedo, dedos de la pinza denta-

do, 5 en el dáctilo y 6 en el pólex (Figura 11C). Pereópodos subcilíndricos no quelados,

propodio con presencia de un mechón setal en el margen ventral, dáctilo con presencia

de 6 a 7 espinas en la zona ventral (Figura 11D).

Material examinado: Se examinó 1 individuo (R-0378).

Distribución geográfica: Acanthonyx sp. pertenece a un género ampliamente distribui-

do en ambas costas de América Central, incluyendo las Azores, las Islas de Cabo Verde,

el Mediterráneo, el Mar Rojo, el Océano Índico y las Islas Hawái (Rathbun 1925).

Hábitat: Las especies del género se registran desde la costa hasta 120 metros de pro-

fundidad (Garth 1958).

Coral gorgónido: Leptogorgia sp. 3 (06-000381).
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Figura 11. Acanthonyx sp. A – D) Individuo R-0378. A) Vista dorsal. B) Vista ventral. C) Quelas
dentadas en los dedos. D) Pereópodos; flecha blanca indica mechón de setas, flecha roja indica
espinas.
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Superfamilia Pilumnoidea Samouelle, 1819

Familia Pilumnidae Samouelle, 1819

Subfamilia Pilumninae Samouelle, 1819

Género Pilumnus Leach, 1816

5. Pilumnus sp.

Cefalotórax de forma hexagonal más ancho que largo, la superficie es dorsal y lisa con

algunas granulaciones apenas visibles en la región hepática; no se observa setas en el

cefalotórax, pereópodos y quelípedos (Figura 12A). El margen anterolateral de menor

longitud que el margen posterolateral, es convexo y presenta 5 dientes espiniformes, in-

cluido el orbital externo, siendo el tercero y cuarto los más grandes (Figura 12B). Margen

posterolateral casi recto apenas cóncavo. El margen frontal ocupa ligeramente menos de

la mitad del ancho total del cefalotórax y se divide en dos lóbulos convexos (Figura 12C)

separados por una muesca o fisura que se alinea con el ángulo interno del borde de la

región orbital, el cual presenta dos fisuras y es muy levemente dentado en su margen

(Figura 12D). El margen de la región suborbital es dentado con un ángulo interno agudo

y prominente (Figura 12E). Quelípedos desiguales en tamaño, el derecho es más gran-

de. Ambas quelas presentan gránulos en la cara externa de toda la palma, pero no en

la totalidad de la quela derecha. Ninguna quela posee estas granulaciones en el margen

interno de la palma (Figura 12F, G).

Material examinado: Se examinó 1 individuo (R-0386).

Distribución geográfica: Pilumnus sp. pertenece a un género distribuido en la región

occidental del Océano Índico, abarcando áreas como Sudáfrica, el Mar Rojo, el Golfo de

Adén, el Golfo Pérsico y el Golfo de Omán (Naderloo 2017). Y a lo largo de las costas de

América, desde Carolina del Norte hasta Argentina y desde San Pedro, California, hasta

Perú, además de habitar otros mares tropicales y templados cálidos (Rathbun 1930).

Hábitat: Las especies del género habitan en la zona intermareal, en sustratos rocosos
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o de guijarros, bancos de ostras, áreas fangosas con conchas y manglares (Naderloo

2017).

Coral gorgónido: Psammogorgia cf. arbuscula (06-000383).

Figura 12. Pilumnus sp. A – G) Individuo R-0386. A) Vista dorsal. B) Margen anterolateral, flecha
roja indica el diente del orbital externo, flechas blancas indica 3ro y 4to diente. C) Margen frontal.
D) Región orbital; las flechas blancas indica dos fisuras en el margen. E) Región suborbital, la
flecha indica el ángulo agudo. F) Cara externa de la palma de las quelas. G) Cara interna de la
palma de las quelas.
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Subclase Cirripedia Burmeister, 1834

Infraclase Acrothoracica Gruvel, 1905

Orden Balanomorpha Pilsbry, 1916

Superfamilia Balanoidea Leach, 1817

Familia Balanidae Leach, 1817

Subfamilia Archeobalaninae Newman y Ross, 1976

Género Conopea Say, 1822

6. Conopea sp.

Las placas externas de la carina y carina laterales presentan coloración similar al del

hospedador, pero de menor intensidad en las demás placas. Forma del orificio irregu-

lar y con una concavidad pronunciada en dirección a la placa de la carina. La base de

la concha es incolora (Figura 13B, F) o muy ligeramente coloreada (Figura 14B), tiene

forma alargada y puntiaguda como una media luna (Figura 13A) o una S (Figura 14A).

Paredes externas irregulares, con mayor irregularidad en el rostro; y tenues costillas, pe-

ro más prominentes en la carina y carina lateral derecha. Paredes laterales ligeramente

asimétricas (Figura 13E) o muy asimétricas (Figura 13A), con rostro lateral y carina late-

ral convexo (Figura 13E, Figura 14A, B) o con el rostro lateral y la carina lateral izquierda

ligeramente cóncavos (Figura 13A). Rostro alargado y curvo con ausencia de alae, pre-

sencia de radii finos y lisos en todas las placas.

Scutum. El margen tergal y ocludente son bastante recto (Figura 13C, G) o el mar-

gen tergal presenta una muy ligera concavidad (Figura 14C, G) mientras que el margen

basal es levemente ondulado con una concavidad más pronunciada hacia el margen ter-

gal. El ápice es agudo y el borde articular 4/5 partes del margen tergal. Presencia un

surco articular. Ausencia de la inserción del músculo abductor, mientras que la cavidad

del músculo rostral depresor y del músculo lateral depresor son poco profundas (Figu-

ra 14G). El ángulo basitergal es recto de aproximadamente 90°y el ángulo basiocludente
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es de alrededor de 40°.

Tergum. El margen escutal es recto (Figura 13D) o muy levemente cóncavo (Figura 14D),

el margen carinal es convexo y el margen basal es recto. El ángulo basicustal forma al-

rededor de 70°. El espolón es liso, ancho, convexo y truncado, ocupando un poco menos

de 1/3 del margen basal. El borde articular ocupa 1/3 del margen escutal. No presenta

crestas del músculo depresor.

Cirro I. Ramas desiguales, la posterior más pequeña que la anterior (Figura 16A) pre-

sencia de setas “simple” y “serrulate” en el margen posterior del protopodo y a lo largo

de las dos ramas pero con mayor cantidad del tipo “serrulate” en el margen posterior de

la rama posterior y en los segmentos terminales (Figura 16B).

Cirro II. Ramas desiguales, la posterior más pequeña que la anterior, presencia de setas

“plumose” en el margen posterior del protopodo (Figura 16E), “simple” y “serrulate” en el

margen anterior del protopodo (Figura 16C) setas “serrulate” y “simple” a lo largo de las

dos ramas, pero más abundantes las del tipo “serrulate” en los segmentos terminales de

las dos ramas (Figura 16D).

Cirro III. Ramas desiguales, la anterior más grande que la posterior, margen anterior

con setas “serrulate” y margen posterior con abundantes setas “plumose” bastante lar-

gas (Figura 16G) presencia de “simple spinule”, “multifid scale” de márgenes lisos y en

menor cantidad “multifid spinules” en los bordes de los segmentos de las dos ramas (Fi-

gura 16H) presencia de setas “simple” y “serrulate” a lo largo de las dos ramas.

Cirro IV. Ramas subiguales, presencia de setas tipo “serrulate” y “simple” a lo largo de

las dos ramas, presencia de “denticles” amontonados en el borde del margen anterior de

la rama anterior (Figura 17A, B).

Cirro V. Rama posterior larga (Figura 17C) o corta (Figura 17E) con el ultimo segmento

distal de forma rectangular (Figura 17C) o como un dedo (Figura 17E) presencia de se-

tas “simple”, “serrulate” y “serrate” (Figura 17D) a lo largo de las dos ramas, presencia
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de pocas setas “simple” y “serrulate” en el margen anterior del protopodo.

Cirro VI. Ramas subiguales; presencia de setas largas y esbeltas del tipo “serrate”, “se-

rrulate” y “simple” a lo largo de las dos ramas (Figura 17F, G).

Maxila. Subbilobada con presencia de setas largas y esbeltas del tipo “simple” y “serru-

late” (Figura 17H, Figura 18A).

Maxílulas. Simétricas o asimétricas, margen de corte recto y liso en la maxílula izquier-

da, pero con presencia de una muesca al final del margen, presencia de 10 pares de

espinas o el margen es totalmente recto y liso sin muesca, pero con 8 pares de espinas

(Figura 18B). Maxílula derecha en todos los casos recta y lisa con 8 espinas; presencia

de setas "simple 2largas en el margen superior e inferior, siendo más abundantes en el

inferior (Figura 18B). Siempre las 2 espinas más grandes adyacentes al margen superior.

Mandíbula. Presencia de 4 dientes, diente 2 y 4 bífidos, el diente número 1 más gran-

de que los otros. Ángulo inferior truncado en forma rectangular; presencia de setas

"simple.en el margen superior e inferior (Figura 18C, D).

Palpo mandibular. Truncado; levemente cóncavo el margen exterior (Figura 18E); pre-

sencia de setas “serrulate” a lo largo de todo el margen exterior (Figura 18F).

Labrum. Bilobado con una muesca al centro; presencia de 3 dientes en las crestas de

cada lóbulo (Figura 18G).

Pene. Anillado con presencia de setas en la zona distal y la punta, presencia de punto

basidorsal de forma subtriangular arqueado, largo y esbelto con una terminación en una

punta afilada sin setas (Figura 18H).

Material examinado: Se examinó un total de 5 individuos (R-0376, R-0377, R-0839,

R-0840 y R-0842) para la caracterización de las placas (operculares y de la pared) y 3

individuos (R0839, R0840 y R0842) para la caracterización de los cirros, partes bucales

y pene.

Distribución geográfica: Las especies del género tienen una amplia distribución alre-
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dedor del mundo, en mares tropicales y templados, desde zonas someras a mayores

profundidades (Kolbasov et al. 2016). Sin embargo, las áreas de distribución de las es-

pecies no están claramente delimitadas, ya que las descripciones disponibles suelen

ser incompletas y, en ocasiones, incluyen datos poco confiables. (Carrison-Stone et al.

2013).

Hábitat: Las especies del género Conopea dependen de una relación simbiótica comen-

sal obligatoria con gorgonias o corales negros (Carrison-Stone et al. 2013).

Coral gorgónido: Psammogorgia cf. arbuscula (06-000384).
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Figura 13. Conopea sp. Placas de la pared y operculares completas. A – D) Individuo R-0376. E
– H) Individuo R-0377. A, E) Vista superior. B, F) Vista lateral. C, G) Vista externa e interna del
scutum. D, H) Vista externa e interna del tergum. Barra escala = 1 mm.
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Figura 14. Conopea sp. Placas de la pared y operculares completas. A – D) Individuo R-0839. E
– H) Individuo R-0840. A, E) Vista superior. B, F) Vista lateral. C, G) Vista externa e interna del
scutum. D, H) Vista externa e interna del tergum. Barra escala = 1 mm.
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Figura 15. Conopea sp. y Archaeobalaninae. Placas de la pared y operculares completas. A – D)
Conopea sp. Individuo R0842. E – F) Archaeobalaninae. Individuo R-0841. G – I) Archaeobalani-
nae. Individuo R-0843. A, E, G) vista superior. B, G) Vista lateral. C, F, H) Vista externa e interna
del scutum. D, F, I) Vista externa e interna del tergum. Barra escala = 1 mm.
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Figura 16. Conopea sp. Cirro I, II, III. A – D) Individuo R-0842. E – H) Individuo R-0840. A) Cirro
I. B) Setas “serrulate” en el segmento terminal de las rama anterior y superior. C) Cirro II. D)
Setas “serrulate” en el segmento terminal de la rama anterior y superior. E) Setas “plumose” del
protopodo. F) Cirro III. G) Setas “plumose” del protopodo. H) “simple spinule”, “multifid scale” y
“multifid spinules”
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Figura 17. Conopea sp. Cirro IV, V, VI y maxila. A – D, H) Individuo R-0842. E – G) Individuo
R-0840. A) Cirro IV. B) “Denticle” en el borde de la rama anterior. C) Cirro V. D) Setas “serrulate”.
E) Cirro V, rama anterior pequeña de segmento distal con forma de dedo. F) Cirro VI. G) Setas
“serrulatae” o “serrate”. H) Maxila.
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Figura 18. Conopea sp. Piezas bucales y pene. A, C – F, H) Individuo R-0839. B, G) Individuo
R-0840. A) Setas “simple” y “serrulate” de la maxila. B) Maxílulas. C) Mandíbulas. D) Diente II de
la mandíbula. E) Palpo mandibular. F) Setas “serrulate”. G) Labrum tridentado. H) Pene.
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7. Subfamilia Archaeobalaninae Newman & Ross, 1976

Orificio grande en forma de cono irregular y la base de la concha de forma circular irre-

gular. Paredes externas irregulares con presencia de crestas longitudinales gruesas y

pequeñas protuberancias no muy definidas en cada cresta. Presencia de radii en todas

las placas, más angostos en los lados de la placa del rostro y más anchas en los lados

de la carina. El diámetro de la base un poco más pequeño que su altura (Figura 15E, G).

Scutum. Margen basal casi recto con una ondulación leve apenas perceptible (Figu-

ra 15F, H), margen ocludente recto en su totalidad (Figura 15F) o levemente cóncavo

(Figura 15H), margen tergal ligeramente cóncavo con una mayor pronunciación hacia el

ápice (Figura 15H); borde articular prominente de una extensión de un poco más de 4/5

del margen tergal, finalizando en la forma de un ápice curvo (Figura 15H). Presencia de

surco articular y ápice agudo; presencia de las 3 cavidades de inserciones musculares y

notorias (Figura 15H). El ángulo basitergal es mayor a 90°pero menor a 100°y el ángulo

basiocludente es mayor a 40°pero menor a 50°.

Tergum. Margen scutal ligeramente cóncavo o muy cóncavo (Figura 15F, I) margen cari-

nal convexo (Figura 15F, I) margen basal casi recto muy levemente convexo (Figura 15F,

I) y el ángulo basicustal es de alrededor de 60°. El espolón es liso, ancho y truncado

como un rectángulo separado del ángulo basicustal, ocupando un poco más de 1/3 del

total del margen basal. El borde articular ocupa un poco más de 1/2 del margen escutal.

Presencia de 4 crestas para el músculo depresor.

Cirro I. Ramas desiguales, rama posterior más que pequeña que la anterior (Figura 19A);

presencia de setas “simple” y “plumose” en el margen posterior del protopodo (Figu-

ra 19B). Setas “simple” y “serrulate” a lo largo de toda la rama anterior y posterior (Figu-

ra 19C).

Cirro II. Más grande que el cirro I, ramas subiguales, la posterior más pequeña (Figu-

ra 19D). Setas “simple” y “plumose” en el margen posterior del protopodo y “simple” y
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“serrulate” en el margen anterior (Figura 19F). Setas “simple” y “serrulate” a lo largo de

las dos ramas, pero en su mayoría setas “simple”. Los segmentos distales de las dos

ramas con una mayor cantidad de setas “serrulate” (Figura 19E).

Cirro III. Ramas subiguales, la posterior más pequeña que la anterior (Figura 19G). Se-

tas “plumose” exageradamente largas y esbeltas en el margen posterior del protopodo

(Figura 19H) y setas “simple” en menor cantidad y de menor tamaño en el margen ante-

rior. Setas “simple” y “serrulate” a lo largo de las dos ramas pero en mayor cantidad en

las setas “serrulate” en los segmentos distales de las dos ramas; presencia de “simple

spinules” y “multifid scales” en los bordes de los segmentos intermedios (Figura 20A).

Cirro IV. Tamaño de las ramas casi iguales o iguales (Figura 20B), setas “simples” y

cortas en los márgenes del protopodo junto con “simple spinules”. Setas “simple” y “se-

rrulate” a lo largo de todas las ramas pero en los segmentos distales y márgenes ante-

riores de ambas ramas predominan las setas “serrulate” (Figura 20D), mientras que en

los márgenes posteriores abundan más las setas “simple”. Presencia de “multifid scales”

en los segmentos intermedios de la rama anterior pero ausentes en la rama posterior

(Figura 20C).

Cirro V. Cirro incompleto en los segmentos distales de las dos ramas (Figura 20E); se-

tas “serrulate” y “simple” a lo largo de las dos ramas, siendo las “serrulate” más largas.

Presencia de “simple spinules” junto a setas “serrulate” cortas en ambos márgenes del

protopodo (Figura 20F).

Cirro VI. Rama posterior incompleta (Figura 20G). Setas “serrulate” y “simple” a lo largo

de las dos ramas, siendo las “serrulate” más largas. Presencia de “simple spinules” junto

a setas cortas en ambos márgenes del protopodo (Figura 20H).

Maxila. Subbilobada, con setas largas y delgadas del tipo “simple” y “serrulate” (Figu-

ra 21A).

Maxílula. Simétricas, margen de corte recto con presencia de 10 pares de espinas, sien-
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do las dos en los extremos las más grandes, presencia de setas “simples” en el margen

superior e inferior, siendo más abundantes en el inferior (Figura 21B).

Mandíbula. Presencia de 5 dientes, el segundo bífido (Figura 21D). Tamaño del diente

1, 2 y 3 casi iguales; 4 y 5 más pequeños y el 5 puntiaguado con una terminación roma.

Ángulo inferior truncado en forma rectangular (Figura 21C).

Palpo mandibular. Truncado, levemente cóncavo en la parte final del margen exterior;

setas “simple” y “serrulate” a lo largo de todo el margen (Figura 21E).

Labrum. Bilobado con una muesca en forma de V (Figura 21F), presencia de 3 peque-

ños dientes en cada cresta (Figura 21G).

Pene. Pene anillado con presencia de setas en la zona distal pero no en la punta, pre-

sencia de punto basidorsal grande, de forma triangular robusto con una terminación en

una punta roma (Figura 21H).

Material examinado: Se examinó un total de 2 individuos (R-0841 y R-0843) para la

caracterización de las placas (operculares y de la pared) y 1 individuo (R-0841) para la

caracterización de los cirros, partes bucales y pene.

Distribución geográfica: En zonas tropicales y templadas, particularmente en el inter-

mareal de costas rocosas. Se encuentran ausentes en la zona supralitoral, pero también

pueden habitar el submareal. (Newman & Ross 1976).

Hábitat: Zonas intermareales con sustratos duros y zona submareal; también registra-

do como endosimbionte en corales gorgónidos (Newman & Ross 1976, Carrison-Stone

et al. 2013).

Coral gorgónido: Psammogorgia cf. arbuscula (06-000383).
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Figura 19. Archaeobalaninae. Cirro I, II, III. A – H) Individuo R-0841. A) Cirro I. B) Seta “Plumose”
en el margen posterior. C) Seta “Serrulate” en la rama posterior. D) Cirro II. E) Setas “Serrulate”
en los segmentos distales de las ramas. F) Setas “Serrulate”. G) Cirro III. H) Setas “Plumose” en
el margen posterior.
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Figura 20. Archaeobalaninae. Cirro III, IV, V y VI. A – H) Individuo R-0841. A) Procesos finos en
los bordes de los segmentos intermedios del cirro III. B) Cirro IV. C) “Multifid scales” en segmentos
intermedios. D) Setas “serrulate” en el segmento distal de la rama posterior. E) Cirro V. F) “Simple
spinules” en el margen del protopodo. G) Cirro VI. H) “Simple spinules” en ambos márgenes del
protopodo.
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Figura 21. Archaeobalaninae. Piezas bucales y pene. A – H) Individuo R-0841. A) Maxila. B)
Maxílulas. C) Mandíbulas. D) Diente II de la mandíbula. E) Palpo mandibular. F) Labrum. G)
Dientes en la cresta del labrum. H) Pene.
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Orden Amphipoda Latreille, 1816

Suborden Senticaudata Lowry y Myers, 2013

Infraorden Corophiida Leach, 1814

Parvorden Caprellidira Leach, 1814

Superfamilia Caprelloidea Leach, 1814

Familia Caprellidae Leach, 1814

Subfamilia Caprellinae Leach, 1814

Género Caprella Lamarck, 1801

8. Caprella scaura (sensu lato) Templeton, 1836

Cuerpo liso desprovisto de tubérculos dorsales, antena 1 más grande que la antena 2,

cabeza con una espina cefálica aguda dorsal dirigida anteriormente en ambos sexos;

pereópodos 3 y 4 ausentes; pereópodos 5 - 7 con un par de espinas en el último artículo,

gnatópodo 2 del macho elongado.

Material examinado: Se examinó un total de 6 especímenes adultos; 03 machos (R-

0380, R-0623, R-0619) y 03 hembras (R-0381, R-0825, R-0826).

Distribución geográfica: Tiene una amplia distribución que abarca el Océano Índico, el

Océano Pacífico (con registros en California, Australia, Nueva Zelanda, Hong Kong, Tas-

mania, Chile, Nueva Caledonia, Indonesia y Filipinas), el Océano Atlántico (incluyendo el

Atlántico Norte y Brasil) y el mar Mediterráneo (con presencia en el mar Adriático, Sicilia

y Grecia) (Krapp et al. 2006). Especie casi cosmopolita (Guerra-García & Thiel 2001).

Hábitat: Se asocia comúnmente con el briozoo Bugula neritina, otros briozoos erectos

del género Scrupocellaria, algas como Sargassum y Cystoseira, fanerógamas marinas

en la zona infralitoral, esponjas y algas rojas (Polysiphonia y Gracilaria). Esta especie

muestra poca selectividad por el sustrato y presenta cuidado parental (Guerra-García &

Thiel 2001).

Coral gorgónido: Leptogorgia sp. 2 (06-000375) - R-0380, R-0381. Leptogorgia sp. 3
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(06-000379) - R-0825. Leptogorgia sp. 3 (06-000381) - R-0826, R-0623, R-0619.

Figura 22. Caprella scaura (sensu lato). A) Macho (R0380). B) Macho (R0825). Escala = 1 mm.
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Infraorden Hadziida Karaman, 1932

Parvorden Hadziidira Karaman, 1943

Superfamilia Hadzioidea Karaman, 1943

Familia Maeridae Krapp-Schickel, 2008

Género Elasmopus Costa, 1853

9. Elasmopus cf. rapax Costa, 1853

Macho. Antena 1 más grande que la antena 2, artículo 2 del pedúnculo más largo que

los artículos 1 y 3, flagelo accesorio de 3 artículos, flagelo principal compuesto por 21

artículos (Figura 24A). Palpo mandibular; 3-articulado, artículo 2 alargado y más grande

que el 3, artículo 3 fuertemente falcado (Figura 24B). Gnatópodo 1; subquelado, mar-

gen anterior de la coxa levemente cóncava, propodus subovado, carpus con abundantes

setas largas en el margen anterodistal y margen posterior; palma entera y oblicua casi

recta muy levemente convexo, presencia de setas largas desde el margen anteromedial

hasta el anterodistal del propodus, así como en la zona lateral inferior; ángulo palmar no

expandido limitado por 2 setas robustas, resto del margen posterior setoso (Figura 25A).

Gnatópodo 2; subquelado con setas largas y finas en el margen anterior del propodus,

setas largas en todo el margen posterior pero más escasas en la palma, presenta una

protuberancia espinosa en la zona distal de la palma y un diente proximal, la palma se

limita con un tercer diente medial (Figura 25B). Margen ventral del segmento 1-3 del epí-

mero con setas muy finas, presencia de espina aguda posteroventral en la esquina del

segmento 3. Urópodo 1; pedúnculo más grande que las ramas, rama interna subigual a

la rama externa, y una cerda robusta basofacial (Figura 24C). Urópodo 2, pedúnculo más

pequeño que la rama interna y casi del mismo tamaño que la rama externa, rama exter-

na más pequeña que la rama interna (Figura 24D). Urópodo 3, rama interna subigual a

la rama externa, ambas truncadas distalmente, se observan setas robustas apicales en

ambas ramas; además, en la rama externa hay setas robustas agrupadas en el margen
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lateral externo, pedúnculo subigual a la rama interna (Figura 24D). Telson laminar y pro-

fundamente dividido, lóbulos apicales externos subagudos muy levemente redondeados,

y lóbulo interno agudo, pero no finalizando en una punta aguda; del margen dorsal a la

altura del lóbulo externo sobresalen 3 setas robustas, la más externa mucho más grande

que la seta medial y esta más grande que la interna (Figura 24F).

Hembras. Similar en los caracteres descritos. Sin embargo, difiere en lo siguiente. Gnató-

podo 1, la palma es ligeramente menos oblicuo y más convexa (Figura 25C). Gnatópodo

2, ausencia de dientes y protuberancia espinosa, ángulo palmar limitado por 3 espinas

robustas (Figura 25D).

Material examinado: Se examinó un total de 2 individuos adultos, 1 macho (R-0824) y

1 hembra (R-0814).

Distribución geográfica: La especie Elasmopus cf. rapax se ha identificado provisional-

mente, y su distribución se refiere a la reportada para E. rapax, que tiene una distribución

cosmopolita en aguas tropicales y templadas cálidas, abarcando el Mediterráneo (Italia,

Sicilia, Grecia, Turquía, Egipto, Túnez, Libia, Argelia, Francia y Mónaco), el mar Rojo, el

Atlántico oriental (mar del Norte, Islas Británicas y Canarias), el Atlántico occidental (Ca-

ribe, Brasil, Bermudas), el Indo-Pacífico (Golfo de California, Micronesia, India, Corea)

y Australia (Nueva Gales del Sur, Australia del Sur y Occidental, incluyendo puertos y

bahías). También se encuentra desde la isla Little Cumberland, Georgia, hasta Yucatán,

México. (Hughes & Lowry 2010, Lecroy 2000).

Hábitat: Común en sustratos duros como, rocas y corales muertos, además de raíces

de manglar, algas, esponjas y fondos arenosos o fangosos. También puede encontrarse

ocasionalmente en el caparazón de la tortuga marina Caretta caretta (Lecroy 2000).

Coral gorgónido: Registrado en Psammogorgia cf. arbuscula (06-000384).
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Figura 23. Elasmopus cf. rapax. A) Macho (R-0824). B) Hembra (R-0814). Escala: 1 mm.
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Figura 24. Elasmopus cf. rapax. Piezas bucales, urópodos y telson. A) Hembra adulta (R-0814).
B – E) Macho adulto (R-0824). A) Antena 1 y flagelo accesorio. B) Palpo mandibular. C) Urópodo
1. D) Urópodo 2. E) Urópodo 3. F) Telson. Escala: 100 um.
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Figura 25. Elasmopus cf. rapax. Gnatópodo 1 y Gnatópodo 2. A, C) Macho adulto (R-0824). C,
D) Hembra adulta (R-014). A) Gnatópodo 1. B) Gnatópodo 2. C) Gnatópodo 1. D) Gnatópodo 2.
Escala: 100 um.
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Infraorden Corophiida Leach, 1814

Parvorden Caprellidira Leach, 1814

Superfamilia Caprelloidea Leach, 1814

Familia Podoceridae Leach, 1814

Género Podocerus Leach, 1814

10. Podocerus sp.

Macho. Cabeza dorsalmente lisa con un lóbulo cefálico subredondeado. Antena 1, 0.38

veces del tamaño de la longitud del cuerpo, flagelo 0.48 veces el tamaño del pedúncu-

lo y el flagelo accesorio monoarticulado 0.23 veces el tamaño del flagelo (Figura 27A).

Mandíbula con presencia de palpo triarticulado, artículo 2 y 3 de apariencia robusta y se-

tosos, más largos que anchos (Figura 27D). Maxila 1 carece de placa interna, presenta

espinas apicales en el palpo y placa externa, algunas espinas bífidas se observan en la

placa externa (Figura 27B). Carinas dorsales robustas en los segmentos pereonales 6 y

7 y segmentos 1 y 2 del pleon, pero sin setas o espinas sobre estas proyecciones; coxas

ligeramente contiguas (Figura 26A). Coxa 1 presenta un margen ventral levemente cón-

cavo y una muesca distintiva, el ángulo anteroventral es agudo (Figura 28D). Gnatópodo

1 más pequeño que el gnatópodo 2, propodus de forma subtriangular, palma indistinta,

margen posterior ligeramente cóncavo con abundantes setas robustas y largas en toda

su extensión, presencia de una diminuta proyección distal, dáctilo con 4 dientes ganchu-

dos en su margen posterior, extensión de un lóbulo posterior subrectangular del merus

con abundantes setas largas y robustas (Figura 28C). Gnatópodo 2 de forma subovala-

da, palma definida con un borde medial cóncavo rodeado de espinas que finaliza en el

ángulo palmar del cual le sobresalen 3 espinas robustas sin presencia de setas, presenta

un diente ancho y subcuadrado y dos dientes pequeños en la zona distal de la palma,

presencia de un diente subredondeado en la zona proximal del dáctilo que encaja con

una concavidad de la zona distal de la palma, merus extendido posterodistalmente, hasta
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alcanzar el margen posterior del propodus, con dos espinas robustas en esta extensión

(Figura 28A, B). Segmento 1 del urosoma considerablemente más grande que los seg-

mentos 2 y 3, el segmento 3 diminuto, casi imperceptible. Urópodo 1 birrámeo, rama

externa más pequeña que interna, ambas ramas con espinas robustas ubicadas a lo

largo de toda su extensión, pero en mayor cantidad en la rama interna; presencia de

3 a 4 espinas robustas en el extremo distal de cada rama, pedúnculo con un espolón

distoventral entre las ramas (Figura 27F). Urópodo 2 similar al urópodo 1 pero de menor

tamaño del pedúnculo y de las ramas (Figura 27G). Urópodo 3 vestigial (Figura 27I).

Telson alargado de forma subcónica, distinguible del segmento 3 del urosoma, presenta

entre 4 a 7 espinas robustas y largas en la zona posterodistal (figura 27H). Hembras,

más pequeñas que los machos y similar en los caracteres descritos. Sin embargo, difie-

re en lo siguiente. Carinas dorsales no tan robustas en los segmentos pereonales 6 y 7,

y segmentos 1 y 2 del pleon. Gnatópodo 1, margen posterior del propodus ligeramente

convexo, lóbulo posterior del merus subovalado (Figura 28D). Gnatópodo 2, propodus

más pequeño y de forma más redondeada, palma más definida, convexa y finamente

denticulada, ausencia del borde medial cóncavo, ángulo palmar agudo con dos espinas

robustas, presenta una proyección ancha, subcuadrado y finamente dentado en la zona

distal de la palma, la extensión posterodistal del merus es más extendida con presencia

de varias setas largas y robustas (Figura 28E). Telson con solo 4 espinas.

Material examinado: Se examinó un total de 5 especímenes adultos, 3 machos (R-0815,

R-0819, R-0820) y 2 hembras (R-0816, R-0821).

Distribución geográfica: Habita en ambientes marinos, con una distribución cosmopo-

lita, desde la superficie hasta profundidades de 750 metros (Barnard & Karaman 1991).

Hábitat: Las especies de Podocerus suelen habitar comunidades incrustantes que se

desarrollan sobre superficies duras, donde se adhieren a organismos como algas, es-

ponjas, hidroides, percebes, gorgonias y otras formaciones incrustantes, predominando

76



en ambientes caracterizados por una alta dinámica energética (Lecroy 2011).

Coral gorgónido: Psammogorgia cf. arbuscula (06-000385) - R-0815, R-0816. Lepto-

gorgia sp.2 (06-000376) - R-0819, R-0820, R-0821.

Figura 26. Podocerus sp. A) Macho (R-0815). B) Hembra (R-0816). Escala: 1mm.
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Figura 27. Podocerus sp. Piezas bucales, Urópodos y telson. A – I) Macho adulto (R-0815). A)
Antena 1. B) Maxila I. C) Maxila II. D) Palpo mandibular. E) Maxilípedo y palpo. F) Urópodo 1. G)
Urópodo 2. H) Telson. I) Urópodo 3 Escala: 100 um.
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Figura 28. Podocerus sp. Gnatópodo 1 y Gnatópodo 2. A – C) Macho adulto (R-0815). D – E)
Hembra adulta (R-0816). A) Vista lateral del propodus del Gnatópodo 2. B) Vista anterolateral del
propodus del Gnatópodo 2. C) Gnatópodo 1. D) Gnatópodo 1 y coxa 1. E) Gnatópodo 2. Escala:
100 um.
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Figura 29. Podocerus sp. Pereópodos. A – B) Hembra adulta (R-0816). C – E) Macho adulto
(R-0815). A) Pereópodo 3. B) Pereópodo 4. C) Pereópodo 5. D) Pereópodo 6. E) Pereópodo 7.
Escala: 200 um.
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Suborden Amphilochidea Boeck, 1871

Infraorden Amphilochida Boeck, 1871

Parvorden Amphilochidira Boeck, 1871

Superfamilia Amphilochoidea Boeck, 1871

Familia Stenothoidae Boeck, 1871

Género Stenothoe Dana, 1852

11. Stenothoe cf. georgiana Bynum y Fox, 1977

Macho. Antenas subiguales, la antena 1 más grande que la antena 2; ausencia de flagelo

accesorio. Mandíbulas asimétricas, la derecha con 5 dientes en el incisor; el incisor de

la mandíbula izquierda con doble fila de dientes finos (Figura 33A). Maxila 1, placa inter-

na muy pequeña con una sola seta en su margen, placa externa notoria con 6 espinas

grandes y robustas, y una cerda de setas finas; palpo biarticulado, el artículo 2 es 2.2

veces más grande que el artículo 1 con 5 a 6 setas ubicadas en la zona media y distal,

ausencia de setas en el artículo 1. Maxila 2; pequeña de forma reniforme, biarticulada, el

artículo 1 con 1 seta medial, el artículo 2 con 4 a 5 setas largas y apicales (Figura 33B).

Maxilípedo; placa interna pequeña, isquium sin setas distolaterales y más grande que la

fusión del artículo 1 y 2 del palpo; artículo 3 más grande que el 2 y este más grande que

el 1 (Figura 33C1, C2). Gnatópodo 1; coxa más pequeña que el propodus, posee una

palma oblicua y ligeramente convexa, el ángulo palmar presenta tres espinas robustas,

el margen posterior restante es levemente cóncavo, el dáctilo encaja en la palma y no

la sobrepasa, el lóbulo posterodistal del merus no alcanza el margen distal del carpus

(Figura 34A). Gnatópodo 2; coxa más grande que el propodus, tiene una palma distingui-

blemente cóncava con algunas pocas setas, ángulo palmar expandido y lobulado con 4 a

6 espinas robustas, el resto del margen posterior es casi recto, muy levemente cóncavo,

desprovisto de setas o espinas, ausencia de un diente distal palmar; el margen posterior

del merus es entero y no crenulado, el lóbulo posterodistal del carpus es extendido y
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alcanza menos de la mitad del margen posterior del propodus (Figura 34C). Basis del

pereópodo 6 y 7 con un margen posterior convexo y crenulado, pero la curvatura más

pronunciada en el pereópodo 7, el lóbulo posterodistal del merus del pereópodo 5, 6 y 7

no alcanza más de la mitad del carpus (Figura 35C, D, E). Urópodo 1; birrámeo, ramas

del mismo tamaño o subiguales, poseen de 2 a 3 espinas a lo largo de su margen en

cada rama, se observa un pequeño espolón distal en el pedúnculo (Figura 33E1, E2).

Urópodo 2; birrámeo, la rama externa más pequeña que la interna y cada rama tiene 1

a 2 espinas en sus márgenes, rama interna más grande que el pedúnculo (Figura 33F).

Urópodo 3; unirrámeo, rama biarticulada; pedúnculo ligeramente más grande que el ar-

tículo 1 pero más corto que la rama, presenta de 1 a 2 espinas dorsales y 2 distales;

el primer artículo de la rama posee 1 espina dorsal o no posee ninguna y posee 2 de

espinas distales (Figura 33G1). Telson, tiene una forma de lengua con un ápice agudo

con 2 pares de espinas dorsolaterales muy cerca de los bordes (Figura 33D).

Hembras. Más pequeñas que los machos y similar en los caracteres descritos. Sin em-

bargo, difiere en lo siguiente. Gnatópodo 1; la palma es ligeramente menos convexa y el

margen posterior restante tiene una menor concavidad, lo que resulta en una apariencia

triangular (Figura 35B). Gnatópodo 2; palma oblicua convexa, ángulo palmar con 3 se-

tas robustas, el resto del margen posterior es convexo (Figura 35D). Urópodo 1; posee

2 espinas a lo largo del margen de sus ramas. Urópodo 3; pedúnculo ligeramente más

pequeño que el artículo 1 (Figura 33G2).

Material examinado: Se examinó un total de 22 individuos adultos, 13 machos (R-0395,

R-0397, R-0624, R-0398, R-0799, R-0800, R-0801, R-0804, R-0805, R-0806, R-0809,

R-0810 y R-0811) y 09 hembras (R-0631, R-0632, R-0797, R-0802, R-0803, R-0807, R-

0808, R-0812 y R-0813).

Distribución geográfica: La especie Stenothoe cf. georgiana se ha identificado provisio-

nalmente y su distribución se refiere a Stenothoe georgiana. Es común en comunidades
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fouling de bahías y estuarios de Carolina del Norte, con registros adicionales en zonas

de Georgia, Florida y Brasil (Bynum & Fox 1977). Además, ha sido identificada como

especie exótica en el Mediterráneo y en el mar interior de la Región de Los Lagos, Chile

(Pérez-Schultheiss & Ibarra 2017).

Hábitat: Esta especie se encuentra en comunidades de biofouling, asociada a esponjas,

briozoos (Bynum & Fox 1977) y también a la gorgoniaPterogorgia anceps en fondos de

escombros de coral, donde crecen algas y pastos marinos. Stenothoe georgiana habita

en zonas intermareales y hasta los 5 m de profundidad, en aguas de salinidad media a

alta (Lecroy 2011).

Coral gorgónido: Psammogorgia cf. arbuscula (06-000383) - R-0398, R-024, R-0799,

R-0800, R-0801, R-0797, R-0802, R-0803, R-0807, R-0395, R-0397, R-0632. Psammo-

gorgia cf. arbuscula (06-000384) - R-0804, R-0806, R-0805, R-0807, R-0810, R-0811,

R-0808, R-0812, R-0813.
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Figura 30. Stenothoe cf. georgiana. A) Macho (R-0397). B) Macho (R-0624). C) Macho (R-0398).
D) Macho (R-0799). E) Macho (R-0800). F) Macho (R-0801). G) Macho (R-0804). H) Macho (R-
0805). Escala: 1 mm.
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Figura 31. Stenothoe cf. georgiana. A) Macho (R-0806). B) Macho (R-0809). C) Macho (R-0810).
D) Macho (R-0811). E) Macho (R-0395). F) Hembra (R-0631). G) Hembra (R-0632). H) Hembra
(R-0797). Escala: 1mm
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Figura 32. Stenothoe cf. georgiana. A) Hembra (R-0802). B) Hembra (R-0803). C) Hembra (R-
0807). D) Hembra (R-0808). E) Hembra (R-0812). F) Hembra (R-0813). Escala: 1 mm.
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Figura 33. Stenothoe cf. georgiana. Piezas bucales, Urópodos y telson. A, C1, D, E1) Macho
adulto (R-0397). B, E2, F, G1) Macho adulto (R-0395). C2–G2) Hembra adulta (R-0797). A) Man-
díbulas. B) Maxila I y Maxila II. C1–C2) Maxilípedos. D) Telson. E1–E2) Urópodo 1. F) Urópodo
2. G1–G2) Urópodo 3. Escala: 100 um.
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Figura 34. Stenothoe cf. georgiana. Gnatópodo 1 y Gnatópodo 2. A, C) Macho adulto (R-0395).
B, D) Hembra adulta (R-0808). A) Gnatópodo 1. B) Gnatópodo 1. C) Gnatópodo 2. D) Gnatópodo
2. Escala: 100 um.

88



Figura 35. Stenothoe cf. georgiana. Pereópodos. A – E) Macho adulto (R-0395). A) Pereópodo
3. B) Pereópodo 4. C) Pereópodo 5. D) Pereópodo 6. E) Pereópodo 7. Escala: 100 um.
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6.2. Código de barras de ADN

Se obtuvieron un total de 26 secuencias de ADN correspondientes a distintos taxones

de crustáceos asociados a corales gorgónidos. Estos ejemplares fueron seleccionados

entre más de 200 individuos colectados en 11 colonias de gorgonias, distribuidas en

4 estaciones de muestreo (Tabla 3). La elevada cantidad de individuos que se colecto

fue debido a la necesidad de capturar la variabilidad morfológica y genética de la fauna

asociada, debido a que las colonias en forma de arbusto —morfotipo predominante en

Isla Foca— albergan una alta densidad de organismos asociados, principalmente crus-

táceos, como lo reporta Soler et al. (2018).

De todos los taxones identificados por morfología, se logró obtener secuencias de

ADN para nueve taxones. En los casos de Podocerus sp., Elasmopus cf. rapax y el in-

dividuo de la familia pleustidae, no fue posible recuperar secuencias del gen COI. Las

secuencias obtenidas fueron comparadas con las bases de datos BOLD y GenBank para

su validación molecular.

La especie Synalpheus spinifrons mostró correspondencia taxonómica en ambas pla-

taformas, con un 95.59% de similitud. De igual forma, Stenorhynchus debilis presentó

una similitud del 99.65% en BOLD. Sin embargo, en GenBank la secuencia mostró el

mayor porcentaje de similitud con registros del género Ptychognathus Aun cuando exis-

ten registros del Stenorhynchus (taxid: 1532931) y de 3 especies pertenecientes a este

género (S. setocornis taxid: 1532932, S. natalensis taxid: 327965 y S. ruficauda taxid:

58197). Al realizar la búsqueda específica con el algoritmo BLASTn, no se detectaron

coincidencias significativas con dichas secuencias (“No significant similarity found”) (Ta-

bla 7).
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Se obtuvieron siete secuencias correspondientes a la especie Teleophrys tumidus.

En BOLD, coincidieron con la especie Microphrys weddelli, con niveles de similitud entre

98.77% y 99.53%. En cambio, en GenBank, las mismas secuencias mostraron mayor

similitud con registros de la especie Teleophrys ornatus Rathbun, 1901, con valores de

entre 86.68% y 88.55%. Acanthonyx sp. mostró coincidencia con la especie Acanthonyx

petiverii H. Milne Edwards, 1834 tanto en BOLD como en GenBank, con valores de si-

militud de 99.85% y 88.16%, respectivamente. Del mismo modo, Pilumnus sp. coincidió

con este mismo nombre en BOLD con un 100% de similitud, mientras que en GenBank

mostró su mayor similitud con Menippe mercenaria (Say, 1818), con un 86.82%.

Para Conopea sp. se obtuvieron cinco secuencias. Cuatro de ellas coincidieron en

BOLD con Conopea galeata (Linnaeus, 1771), y una con Conopea cf. galeata, con valo-

res de similitud entre 91.89% y 92.45%. En GenBank, las coincidencias fueron similares,

oscilando entre 90.06% y 92.07%. Dos secuencias correspondientes al mismo morfotipo

de la subfamilia Archaeobalaninae coincidieron en ambas plataformas con registros de la

especie Conopea saotomensis Carrison-Stone et al. 2013, con valores de similitud entre

87.21% y 87.69%.

Seis secuencias correspondieron a Stenothoe cf. georgiana. Estas no presentaron

coincidencias en BOLD, mientras que en GenBank las comparaciones arrojaron como

resultado de mayor similitud con secuencias de Stenothoe valida Dana, 1853, con valores

entre 78.95% a 80.31%. Finalmente, se obtuvieron dos secuencias para Caprella scaura

s.l., las cuales coincidieron en ambas plataformas con la especie Caprella californica

Stimpson, 1856, presentando similitudes entre 88.87% y 89.28%.

91



Tabla 7. Comparación de identificación de especies entre BOLD y GenBank (BLASTn). Los *
indican secuencias privadas en BOLD. Los valores numéricos resaltados en negrita corresponden
al número de pares de bases de las secuencias de ADN.

CÓDIGO ESPECIE ID especie (BOLD) ProcessID %ID (BOLD) ID especie (GenBank) Accession Number %ID (GenBank)

R-0399 Synalpheus spinifrons (657 pb) Synalpheus spinifrons KHALP085-12* 95.59 Synalpheus spinifrons KJ595146.1 95.59

R-0372 Stenorhynchus debilis (566 pb) Stenorhynchus debilis IVMAR010-21* 99.65 Ptychognathus sp. MW000787.1 82.42

R-0373 Teleophrys tumidus (642 pb) Microphrys weddelli PMINV827-20* 99.22 Teleophrys ornatus KF452931.1 88.32

R-0375 Teleophrys tumidus (653) Microphrys weddelli PMINV827-20* 98.77 Teleophrys bicornutus KP254259.1 86.68

R-0382 Teleophrys tumidus (655 pb) Microphrys weddelli PMINV827-20* 98.93 Teleophrys ornatus KF452931.1 88.55

R-0383 Teleophrys tumidus (655 pb) Microphrys weddelli PMINV824-20* 99.24 Teleophrys ornatus KF452931.1 88.24

R-0384 Teleophrys tumidus (637 pb) Microphrys weddelli PMINV824-20* 99.53 Teleophrys ornatus KF452931.1 88.38

R-0385 Teleophrys tumidus (658 pb) Microphrys weddelli PMINV824-20* 99.39 Teleophrys ornatus KF452931.1 88.45

R-0387 Teleophrys tumidus (655 pb) Microphrys weddelli PMINV824-20* 99.39 Teleophrys ornatus KF452931.1 88.55

R-0378 Acanthonyx sp. (656 pb) Acanthonyx petiverii PMINV1075-21* 99.85 Acanthonyx petiverii MN184066.1 88.16

R-0386 Pilumnus sp. (657 pb) Pilumnus BMAR459-19* 100 Menippe mercenaria MW094181.1 86.82

R-0376 Conopea sp. (654 pb) Conopea galeata LAUOA746-21* 92.45 Conopea galeata JQ966288.1 90.06

R-0377 Conopea sp. (653 pb) Conopea galeata LAUOA746-21* 92.45 Conopea galeata JQ966288.1 90.33

R-0839 Conopea sp. (588 pb) Conopea cf. galeata GBCX823-12 91.89 Conopea cf. galeata HQ290144.1 91.56

R-0840 Conopea sp. (627 pb) Conopea cf. galeata GBCX823-12 92.07 Conopea cf. galeata HQ290144.1 92.07

R-0842 Conopea sp. (658 pb) Conopea galeata LAUOA746-21 92.24 Conopea galeata JQ966288.1 90.09

R-0841 Archeobalaninae (592 pb) Conopea saotomensis GBA14268-13 87.69 Conopea saotomensis KC349922.1 87.29

R-0843 Archeobalaninae (658 pb) Conopea saotomensis GBA14268-13 87.4 Conopea saotomensis KC349922.1 87.21

R-0624 Stenothoe cf. georgiana (658 pb) - - - Stenothoe valida OQ322684.1 79.79

R-0631 Stenothoe cf. georgiana (658 pb) - - - Niphargus kenki OK156605.1 78.95

R-0632 Stenothoe cf. georgiana (650 pb) - - - Stenothoe valida OQ322684.1 79.47

R-0397 Stenothoe cf. georgiana (605 pb) - - - Stenothoe valida OQ322684.1 80.31

R-0398 Stenothoe cf. georgiana (657 pb) - - - Stenothoe valida OQ322684.1 79.79

R-0395 Stenothoe cf. georgiana (624 pb) - - - Stenothoe valida OQ322684.1 79.77

R-0380 Caprella scaura s.l. (658 pb) Caprella californica GBCM1877-14 89.28 Caprella californica KF743393.1 88.91

R-0381 Caprella scaura s.l. (619 pb) Caprella californica GBCM1877-14 89.11 Caprella californica KF743393.1 88.87

6.2.1. Comparación entre las secuencias del presente estudio

Las distancias genéticas calculadas entre las secuencias mostraron variaciones mar-

cadas entre los taxones evaluados. La menor distancia intraespecífica se registró en

archaeobalaninae (0.00%, n = 2), mientras que la mayor fue en Stenothoe cf. georgiana

(14.12%, n = 6). En cuanto a las distancias interespecíficas, la divergencia mínima fue

de 18.45% entre Teleophrys tumidus y Pilumnus sp., y la máxima alcanzó 40.75% entre

Caprella scaura s.l. y Stenothoe cf. georgiana (Tabla 8), lo cual respalda la presencia de

un barcode gap definido (Figura 36 A).
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Tabla 8. Distancias genéticas intraespecíficas e interespecíficas en% bajo el modelo K2P. Se-
cuencias del presente estudio. Media intra = distancia genética media intraespecífica; Máx. intra
= distancia genética máxima intraespecífica; NN = “Nearest Neighbor”; distancia a NN = Distan-
cia genética al NN. Los símbolos “–” indican valores no calculables, debido a que esos taxones
estuvieron representados por una única secuencia

Taxón Media
intra

Máx.
intra

NN Distancia
a NN

Secuencias del presente estudio

Acanthonyx sp. – – Teleophrys tumidus 20.62

Archaeobalaninae 0.00 0.00 Conopea sp. 18.80

Caprella scaura s.l. 0.34 0.34 Stenothoe cf. georgiana 40.75

Conopea sp. 0.61 0.84 Archaeobalaninae 18.80

Teleophrys tumidus 0.94 1.42 Pilumnus sp. 18.45

Pilumnus sp. – – Teleophrys tumidus 18.45

Stenothoe cf. georgiana 8.18 14.12 Conopea sp. 35.56

Stenorhynchus debilis – – Teleophrys tumidus 22.30

Synalpheus spinifrons – – Teleophrys tumidus 21.74

Figura 36. Barcode gap entre las secuencias de COI obtenidas en este estudio. El color azul claro
hace referencia a las distancias intraespecíficas y el color naranja a las distancias interespecíficas

La Figura 37 muestra el árbol de distancias construido bajo el método NJ, con nodos

colapsados al 1% de divergencia genética. Los agrupamientos reflejan clusters defini-

dos, algunos de los cuales presentan altos valores de soporte bootstrap (≥90%), lo que

refuerza la solidez de dichas agrupaciones. No obstante, el grupo Stenothoe cf. georgia-

na presenta un patrón atípico, sus secuencias se distribuyen en clusters separados, a

pesar de haber sido agrupadas bajo el mismo criterio de colapso, lo cual es coherente

con los elevados niveles de distancias genéticas observados para este taxón.
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Figura 37. Árbol de distancias construido mediante el método NJ (modelo K2P) para los taxones
identificados en este estudio. Los valores de soporte bootstrap (≥0.9) se indican con círculos
grises calculados a partir de 1000 remuestreos. Los agrupamientos fueron colapsados usando
un umbral de divergencia genética del 1%, lo que permite visualizar las clusters delimitadas
bajo este criterio. Los triángulos negros representan clusters de secuencias colapsadas, y su
tamaño es proporcional al número de secuencias incluidas. Los números entre paréntesis indican
el número total de secuencias agrupadas dentro de cada cluster. El alineamiento final incluyó 616
pb del gen COI.

6.2.2. Comparación con las bases de datos de referencia

En el caso del género Teleophrys, las secuencias de T. tumidus obtenidas en este

estudio fueron comparadas con los registros de las bases de datos BOLD y GenBank

(Anexo N). Los resultados mostraron la menor distancia interespecífica de 11.83% con

T. cristulipes Stimpson, 1860. A nivel intraespecífico, la distancia máxima observada de

T. tumidus fue de (1.44%, n = 7) (Tabla 9). La Figura 38 muestra, en el árbol construido

mediante el método NJ, a T. tumidus como un cluster definido, separado de sus congéne-

res por ramas largas y con un soporte alto en el nodo, lo cual refuerza su agrupamiento

basado en las distancias genéticas.
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Tabla 9. Distancias genéticas intraespecíficas e interespecíficas en% bajo el modelo K2P en-
tre las secuencias de T. tumidus obtenidas en este estudio y los registros de referencia en
BOLD/NCBI. Media intra = distancia genética media intraespecífica; Máx. intra = distancia ge-
nética máxima intraespecífica; NN = “Nearest Neighbor”; distancia a NN = Distancia genética al
NN. Los símbolos “–” indican valores no calculables, debido a que esos taxones estuvieron re-
presentados por una única secuencia

Taxón Media
intra

Máx.
intra

NN Distancia
a NN

Teleoprhys cristulipes 8.99 16.51 Teleoprhys tumidus 11.83

Teleoprhys ornatus – – Teleoprhys tumidus 12.55

Teleoprhys ruber 0.79 0.79 Teleoprhys tumidus 14.79

Teleoprhys tumidus (este estudio) 0.94 1.44 Teleoprhys cristulipes 11.83

Figura 38. Árbol de distancias construido mediante el método NJ (modelo K2P) entre las secuen-
cias de T. tumidus obtenidas en este estudio y los registros de referencia en BOLD/GenBank. Los
valores de soporte bootstrap (≥0.9) se indican con círculos grises calculados a partir de 1000 re-
muestreos. Los agrupamientos fueron colapsados usando un umbral de divergencia genética
del 1%, lo que permite visualizar las clusters delimitadas bajo este criterio. Los triángulos ne-
gros representan clusters de secuencias colapsadas, y su tamaño es proporcional al número de
secuencias incluidas. Los números entre paréntesis indican el número total de secuencias agru-
padas dentro de cada cluster. Las secuencias delimitadas por el rectángulo celeste corresponden
a las obtenidas en el presente estudio. POC = costa del Pacífico oriental de Centroamérica. El
alineamiento final incluyó 636 pb del gen COI.

En el caso del grupo Caprella scaura s.l., las secuencias obtenidas en este estudio

fueron comparadas con los registros disponibles en las bases de datos BOLD y Gen-

Bank (Anexo N). Las distancias genéticas intraespecíficas de C. scaura s.l. fue la menor

(0.33%, n = 2), mientras que la mayor se observó en C. californica, con un valor de

18.85%, n = 21. Respecto a las comparaciones entre grupos, la distancia más baja fue
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de 0.68% entre C. californica y C. scauroides Mayer, 1903, mientras que la distancia

entre C. scaura s.l. y su vecino genético más cercano, C. californica, alcanzó un 12.27%

(Tabla 10). Estos resultados se reflejan en la Figura 39, correspondiente al árbol de dis-

tancias construido mediante el método NJ. Donde las secuencias de C. scaura s.l. se

agrupan en un cluster cercano al cluster de C. californica procedente de la región de

Chile. A su vez, este grupo se muestra más cercano genéticamente al conjunto de se-

cuencias de C. californica del norte de California e Isla Tricket. Finalmente, los clusters

definidos como C. scaura Templeton, 1836 Clado I, Clado II y Mauricio forman en con-

junto un cluster marcadamente separado del cluster C. scaura s.l.

Tabla 10. Distancias genéticas intraespecíficas e interespecíficas en% bajo el modelo K2P en-
tre las secuencias de C. scaura s.l. obtenidas en este estudio y los registros de referencia en
BOLD/GenBank. Media intra = distancia genética media intraespecífica; Máx. intra = distancia
genética máxima intraespecífica; NN = “Nearest Neighbor”; distancia a NN = Distancia genética
al NN.

Taxón Media
intra

Máx.
intra

NN Distancia
a NN

Caprella californica 11.34 18.85 Caprella scauroides 0.68

Caprella scaura 1.33 2.82 Caprella scauroides 23.54

Caprella scaura s.l. (este estudio) 0.33 0.33 Caprella californica 12.28

Caprella scauroides 5.25 16.27 Caprella californica 0.68
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Figura 39. Árbol de distancias construido mediante el método NJ (modelo K2P) entre las secuen-
cias de C. sacura s.l. obtenidas en este estudio y los registros de referencia en BOLD/GenBank.
Los valores de soporte bootstrap (≥0.9) se indican con círculos grises calculados a partir de 1000
remuestreos. Los agrupamientos fueron colapsados usando un umbral de divergencia genética
del 1%, lo que permite visualizar las clusters delimitadas bajo este criterio. Los triángulos ne-
gros representan clusters de secuencias colapsadas, y su tamaño es proporcional al número de
secuencias incluidas. Los números entre paréntesis indican el número total de secuencias agru-
padas dentro de cada cluster. Las secuencias delimitadas por el rectángulo celeste corresponden
a las obtenidas en el presente estudio. Clado I = Reino Unido, Francia, Italia, Grecia, Mauricio,
Países Bajos y Estados Unidos. Clado II = Marruecos, Italia, Francia, España, Portugal, Australia,
Estados Unidos, Países Bajos y Grecia. El alineamiento final incluyó 628 pb del gen COI.

En el caso de los cirrípedos, las secuencias obtenidas en este estudio fueron compa-

radas con los registros disponibles en las bases de datos BOLD y GenBank (Anexo N).

Los resultados evidenciaron distancias genéticas intraespecífica de valores bajos para

los dos taxones registrados: Conopea sp., con un valor máximo de 0.84% (n = 5), y la

subfamilia Archaeobalaninae, con valores nulos de 0.00% (n = 2). Respecto a las com-

paraciones con secuencias de bases públicas, Conopea sp. presentó una distancia de

8.61% frente a Conopea cf. galeata de Galápagos. C. saotomensis fue el taxón más cer-

cano a Archaeobalaninae, con una distancia de 13.61% (Tabla 11). La figura 40 muestra

el árbol de distancias construído mediante el método de NJ para Cirripedia, donde ambos

taxones de este estudio forman sus respectivos clusters con un alto soporte bootstrap

(≥0.9). Conopea sp. se ubica dentro del cluster conformado por secuencias de C. galea-

ta y Conoea cf. galeata provenientes de Galápagos, lo que concuerda con las distancias
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genéticas calculadas.

Tabla 11. Distancias genéticas intraespecíficas e interespecíficas en% bajo el modelo K2P en-
tre las secuencias de los cirrípedos obtenidas en este estudio y los registros de referencia en
BOLD/GenBank. Media intra = distancia genética media intraespecífica; Máx. intra = distancia
genética máxima intraespecífica; NN = “Nearest Neighbor”; distancia a NN = Distancia genética
al NN.

Taxón Media
intra

Máx.
intra

NN Distancia
a NN

Archeobalaninae (este estudio) 0.00 0.00 Conopea saotomensis 13.75

Conopea sp. (este estudio) 0.62 0.85 Conopea cf. galeata Galápagos 8.61

Conopea sp. 1 1.55 1.55 Conopea willhearsti 2.77

Conopea sp. 2 0.91 1.20 Conopea cf. galeata Panamá 0.17

Conopea sp. 3 - - Conopea cf. galeata Panamá 0.17

Conopea cf. galeata Brasil - - Conopea sp. 2 0.34

Conopea cf. galeata Galápagos 0.69 0.69 Conopea sp. 8.61

Conopea cf. galeata Panamá 0.81 0.87 Conopea sp. 2 y Conopea sp. 3 0.17

Conopea cf. cymbiformis 0.34 0.34 Conopea basicuneata 0.00

Conopea cymbiformis 0.00 0.00 Conopea cf. cymbiformis y C. basicuneata 0.34

Conopea fidelis 0.68 1.37 Conopea saotomensis 7.26

Conopea galeata 0.32 0.89 Conopea cf. galeata Galápagos 9.16

Conopea saotomensis 0.84 1.92 Conopea fidelis 7.26

Conopea calceola 0.69 0.69 Conopea saotomensis 8.20

Conopea basicuneata 0.63 1.72 Conopea cf. cymbiformis 0.00

Conopea exothobasis 0.69 0.69 Conopea cf. cymbiformis y C. basicuneata 8.07

Conopea margaretae 0.51 1.20 Conopea minyrostrum 3.32

Conopea minyrostrum 0.17 1.17 Conopea margaretae 3.32

Conopea sabangensis 0.97 1.72 Conopea willhearsti 11.67

Conopea willhearsti 0.42 0.87 Conopea sp. 1 2.78

Solidobalanus engbergi 0.68 0.68 Conopea sp. 14.20

Striatobalanus amaryllis 0.68 0.68 Conopea willhearsti 13.20

Chirona hameri 1.37 1.37 Conopea sp. 1 13.97
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Figura 40. Árbol de distancias construido mediante el método NJ (modelo K2P) entre las secuen-
cias de los cirrípedos obtenidas en este estudio y los registros de referencia en BOLD/GenBank.
Los valores de soporte bootstrap (≥0.9) se indican con círculos grises calculados a partir de 1000
remuestreos. Los agrupamientos fueron colapsados usando un umbral de divergencia genética
del 1%, lo que permite visualizar las clusters delimitadas bajo este criterio. Los triángulos ne-
gros representan clusters de secuencias colapsadas, y su tamaño es proporcional al número de
secuencias incluidas. Los números entre paréntesis indican el número total de secuencias agru-
padas dentro de cada cluster. Las secuencias delimitadas por el rectángulo celeste corresponden
a las obtenidas en el presente estudio. El alineamiento final incluyó 589 pb del gen COI.

Las secuencias agrupadas de Stenothoe cf. georgiana forman un cluster respaldado

un por alto soporte bootstrap (≥0.9) que se observa en la figura 41. Sin embargo, a

pesar de haber sido identificadas morfológicamente bajo un mismo morfotipo, este grupo

presentó una alta divergencia intraespecífica (14.75%, n = 6) (Tabla 12) formando 3

clusters diferentes (Figura 41). Así mismo, se observa una clara separación respecto a

otras especies del género.
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Tabla 12. Distancias genéticas intraespecíficas e interespecíficas en% bajo el modelo K2P entre
las secuencias de Stenothoe cf. georgiana obtenidas en este estudio y los registros de referencia
en BOLD/GenBank. Media intra = distancia genética media intraespecífica; Máx. intra = distancia
genética máxima intraespecífica; NN = “Nearest Neighbor”; distancia a NN = Distancia genética
al NN.

Taxón Media
intra

Máx.
intra

NN Distancia
a NN

Stenothoe cf. georgiana (este estudio) 8.45 14.75 Stenothoe frencada 26.86

Stenothoe frencada NaN NaN Stenothoe marina 19.56

Stenothoe marina 0.750 1.67 Stenothoe frencada 19.56

Stenothoe minuta 0.00 0.00 Stenothoe frencada 31.68

Stenothoe monoculoides 12.06 22.57 Stenothoe cf. georgiana 34.79

Stenothoe valida 2.29 3.35 Stenothoe frencada 23.70

Figura 41. Árbol de distancias construido mediante el método NJ (modelo K2P) entre las se-
cuencias de Stenothoe cf. georgiana obtenidas en este estudio y los registros de referencia en
BOLD/NCBI. Los valores de soporte bootstrap (≥0.9) se indican con círculos grises calculados a
partir de 1000 remuestreos. Los agrupamientos fueron colapsados usando un umbral de diver-
gencia genética del 1%, lo que permite visualizar las clusters delimitadas bajo este criterio. Los
triángulos negros representan clusters de secuencias colapsadas, y su tamaño es proporcional
al número de secuencias incluidas. Los números entre paréntesis indican el número total de se-
cuencias agrupadas dentro de cada cluster. Las secuencias delimitadas por el rectángulo celeste
corresponden a las obtenidas en el presente estudio. El alineamiento final incluyó 615 pb del gen
COI.
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6.3. Delimitación de especies

La delimitación de MOTUs fue coherente con los taxones previamente identificados

por morfología, con excepción de Stenothoe cf. georgiana, cuyas secuencias fueron se-

paradas en tres clados distintos. Esta estructura fue consistente en los tres modelos

(GMYC, PTP y bPTP) y confirmada por el análisis de consenso. El resto de los grupos

mantuvo una correspondencia entre las MOTUs delimitados y los taxones reconocidos

(Figura 42).
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Figura 42. Árbol filogenético inferido mediante inferencia bayesiana que muestra las MOTUs
obtenidas a partir de secuencias del marcador COI de crustáceos asociados a corales gorgónidos
de la Isla Foca (n = 27 secuencias). El análisis se basó en un alineamiento final de 616 pb y
empleó el modelo de sustitución nucleotídica GTR+I+G. La delimitación de MOTUs se realizó
mediante los métodos GMYC, PTP y bPTP.
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6.3.1. Comparación con las bases de datos de referencia

Las secuencias pertenecientes a la especie Teleophrys tumidus de Isla Foca fueron

agrupadas en una sola MOTU. Este clado presentó una probabilidad posterior igual a 1

(Figura 43). En el caso de los cirrípedos, las secuencias de Conopea sp. de Isla Foca se

agruparon en una sola MOTU. Este clado presentó una probabilidad posterior igual a 1 y

se integró en un clado de mayor nivel junto con C. galeata del sureste de Estados Unidos

y Conopea cf. galeata de Galápagos. Asimismo, las secuencias del taxón Archeobala-

ninae provenientes de Isla Foca se agruparon en una sola MOTU, la cual presentó una

probabilidad posterior igual a 1 (Figura 44).

Las secuencias de Caprella scaura s.l. provenientes de Isla Foca fueron agrupadas

en una sola MOTU con una probabilidad posterior igual a 1. Este clado se agrupo dentro

de un clado de mayor nivel que incluye a C. californica de Chile, del cual se mantiene

claramente separado en todos los análisis (Figura 45).

Las secuencias correspondientes a Stenothoe cf. georgiana de Isla Foca no fueron

agrupadas en una única MOTU por ninguno de los modelos de delimitación. Las se-

cuencias R0631 y R0632 fueron delimitadas como dos MOTUs independientes, lo que

sugiere la presencia de linajes genéticos distintos dentro de este taxón (Figura 46).
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Figura 43. Árbol filogenético inferido mediante inferencia bayesiana que muestra las MOTUs
obtenidas a partir de secuencias del marcador COI de Teleophrys tumidus provenientes de Isla
Foca, junto con secuencias de referencia obtenidas de las bases de datos BOLD y NCBI (n =
27 secuencias). El análisis se basó en un alineamiento final de 636 pb y empleó el modelo de
sustitución nucleotídica HKY+I+G. La delimitación de MOTUs se realizó mediante los métodos
GMYC, PTP y bPTP.
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Figura 44. Árbol filogenético inferido mediante inferencia bayesiana que muestra las MOTUs
obtenidas a partir de secuencias del marcador COI de los cirrípedos provenientes de Isla Foca,
junto con secuencias de referencia obtenidas de las bases de datos BOLD y GenBank (n =
126 secuencias). El análisis se basó en un alineamiento final de 589 pb y empleó el modelo de
sustitución nucleotídica HKY+I+G. La delimitación de MOTUs se realizó mediante los métodos
GMYC, PTP y bPTP.
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Figura 45. Árbol filogenético inferido mediante inferencia bayesiana que muestra las MOTUs
obtenidas a partir de secuencias del marcador COI de Caprella scaura s.l. provenientes de Isla
Foca, junto con secuencias de referencia obtenidas de las bases de datos BOLD y NCBI (n =
73 secuencias). El análisis se basó en un alineamiento final de 622 pb y empleó el modelo de
sustitución nucleotídica HKY+I+G. La delimitación de MOTUs se realizó mediante los métodos
GMYC, PTP y bPTP.
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Figura 46. Árbol filogenético inferido mediante inferencia bayesiana que muestra las MOTUs
obtenidas a partir de secuencias del marcador COI de Stenothoe cf. georgiana provenientes de
Isla Foca, junto con secuencias de referencia obtenidas de las bases de datos BOLD y NCBI (n
= 24 secuencias). El análisis se basó en un alineamiento final de 615 pb y empleó el modelo de
sustitución nucleotídica HKY+I+G. La delimitación de MOTUs se realizó mediante los métodos
GMYC, PTP y bPTP.
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7. Discusión

7.1. Cirrípedos

7.1.1. Código de barras y delimitación molecular

En los cirrípedos del género Conopea, las distancias genéticas del gen COI han de-

mostrado ser una herramienta robusta para la delimitación de especies. Carrison-Stone

et al. (2013) reportaron que las distancias genéticas no corregidas entre cuatro especies

del Atlántico oscilaron entre 8.8% y 16.6%. Por otro lado, Van Syoc et al. (2014) regis-

traron, para seis especies del Pacífico Occidental, distancias intraespecíficas corregidas

entre 0% y 1.74%, e interespecíficas entre 3.18% y 11.73%. Además, ambos estudios

demostraron que las especies de Conopea forman clados soportados en análisis de infe-

rencia bayesiana. En este contexto, la distancia intraespecífica máxima de Conopea sp.

de Isla Foca, así como la divergencia genética con su vecino más cercano, se encuen-

tran dentro del rango reportado para especies válidas del género Conopea.

Así mismo, los ejemplares de Isla Foca, Conopea cf. galeata (Galápagos) y C.galeata

se delimitan como MOTUs distintas y forman clados propios, pero a su vez se agrupan

en clado mas amplio (Figura 44). Lo que resulta en linajes diferenciados pero estrecha-

mente relacionados. Sin embargo, las secuencias de C. galeata provienen únicamente

del Atlántico (Carolina del Norte y Golfo de México). Aun cuando su distribución abarca

el Atlántico Occidental (Carolina del Norte, Caribe, Golfo de México y Venezuela) y el

Pacífico Oriental (desde el sur de California hasta Panamá y las islas Galápagos) (New-

man & Ross 1976).

En este contexto la distribución transoceánica en cirrípedos se atribuye al transpor-
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te pasivo asociado al biofouling, como en el caso de Chthamalus proteus (Zabin et al.

2007). No obstante, esta hipótesis resulta poco probable para Conopea, dado que es-

tas especies mantienen asociaciones obligadas con gorgonias, organismos que no se

asocian al biofouling. En consecuencia, la divergencia genética observada entre los ta-

xones del Atlántico y del Pacífico podría estar asociada a barreras biogeográficas, como

el surgimiento del Istmo de Panamá, reconocido por ser una barrera efectiva para el flujo

génico entre faunas del Caribe/Atlántico y del Pacífico oriental (Lessios 2008). Esto per-

mite plantear la hipótesis de que las poblaciones de C. galeata del Atlántico y del Pacífico

podrían representar linajes evolutivos distintos, lo que a su vez explicaría su divergencia

genética respecto a nuestros individuos y a los provenientes de Islas Galápagos.

Bajo este enfoque, a escala regional del Pacífico Oriental Tropical, el área donde se

encuentra Isla Foca ha sido reconocida como parte de la zona de transición panámica-

peruana para cirrípedos (Laguna 1990). Este tipo de zonas puede actuar como reservo-

rios de diversidad genética y focos de diferenciación evolutiva y endemismo (Golla et al.

2020). Por otro lado, las Islas Galápagos han sido consideradas una subprovincia de

la provincia panameña (cálida), donde aproximadamente el 30% de las especies de ci-

rrípedos son endémicas (Laguna 1990). En este marco, las diferencias oceanográficas

—una zona transicional costera con cambios marcados en las condiciones oceanográ-

ficas y un archipiélago cuya biota está influenciada principalmente por corrientes tropi-

cales (Laguna 1990)— podrían limitar el intercambio larval y favorecer la diferenciación.

Esto ayudaría a explicar la divergencia genética observada entre los linajes de Isla Foca

y Galápagos.

Este patrón es coherente con lo documentado en Conopea fidelis y C. saotomensis,

que son endémicas de islas aisladas, sugiriendo que el aislamiento geográfico juega un
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papel clave en la diversificación del género Conopea (Carrison-Stone et al. 2013). Así,

las diferencias entre Conopea sp. (Isla Foca) y Conopea cf. galeata (Galápagos) podrían

explicarse por procesos similares de aislamiento.

Respecto a la morfología. Si bien es cierto, el scutum y el tergum —caracteres diag-

nósticos para las especies de este genero (Kolbasov et al. 2016)— son similares con C.

galeata, la cavidad del músculo lateral depresor es menos expandida pero mas profunda

y a nivel de apéndices, Conopea sp. muestra una diversidad de estructuras en el ciro

III (“simple spinule”, “multifid scale”, “multifid spinules”) que no han sido reportada en la

descripción de C. galeata (Newman & Ross 1976).

7.1.2. Relación de asociación a su hospedero

El género Conopea sp. mantienen una relación de comensalismo obligado con las

gorgonias (Kolbasov et al. 2016). Standing et al. (1984) demostraron que estas pro-

ducen compuestos químicos capaces de inducir o inhibir el asentamiento larval de los

cirrípedos, reportando que Leptogorgia virgulata (Lamarck, 1815) produce sustancias

inhibidoras para el cirrípedo Amphibalanus amphitrite amphitrite (Darwin 1854), aunque

esta misma gorgonia ha sido registrada como hospedero de C. galeata (Patton 1972),

lo que evidencia que la respuesta larval puede ser específica para distintos cirrípedos

(Standing et al. 1984).

En este contexto, la asociación de Conopea sp. con el género Psammogorgia y su

ausencia en Leptogorgia —ambos géneros de la misma familia— en Isla Foca, sugiere

que la selección del hospedero no es aleatoria, sino que podría estar mediada por me-

canismos químicos y ecológicos de cada gorgonia (Standing et al. 1984). Sin embargo,
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este patrón no es consistente con lo descrito por Van Syoc et al. (2014), quienes indican

que las especies de Conopea presentan especificidad de hospedero a nivel de familia,

mientras que a nivel de especie y género puede ser variable, en parte por la limitada

resolución taxonómica de las gorgonias. Por lo que sugieren que la asociación es flexible

y que linajes genéticamente diferenciados podrían estar asociados a diferentes grupos

de gorgonias.

No obstante, un análisis filogenético realizado por Poliseno et al. (2017) con el uso de

mitogenomas completos y mtMutS posicionó al género Psammogorgia en un clado que

dista de las especies de Leptogorgia y otros géneros de la familia Gorgoniidae. Este re-

sultado respalda la asociación de Conopea sp. con Psammogorgia en Isla Foca y no con

Leptogorgia. Hasta la fecha, no se ha reportado ninguna especie de Conopea asociada

al género Psammogorgia (Van Syoc et al. 2014, Carrison-Stone et al. 2013, Kolbasov

et al. 2016, Horvath 2019). En este contexto, Conopea sp. de Isla Foca representa el

primer registro documentado de este género en Perú.

7.2. Anfípodos

7.2.1. Código de barras y delimitación molecular

Las secuencias genéticas de Stenothoe cf. georgiana evidencian una divergencia mi-

tocondrial alta, con una distancia intraespecífica máxima de 14.12%, agrupadas en 3

MOTUs. Estos valores exceden ampliamente los rangos típicos de divergencia intraes-

pecífica reportados para anfípodos, que en la mayoría de casos se sitúan por debajo

del 2–3% (Raupach et al. 2015, Mohrbeck et al. 2021). Incluso en grupos donde se

han registrado divergencias intraespecíficas más elevadas, como en Phoxocephalidae,

los valores suelen mantenerse por debajo del 6% (Knox et al. 2012). En contraste, Ste-

nothoe cf. georgiana se ubican en un rango asociado con diversidad críptica o complejos
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de anfípodos, donde especies morfológicamente indistinguibles presentan divergencias

superiores a 9–14% (Costa et al. 2009, Mohrbeck et al. 2021).

Estas especies donde la divergencia genética es alta, se asocia con aislamiento geo-

gráfico o diferenciación regional (Costa et al. 2009). Sin embargo, este patrón contrasta

con los individuos de Stenothoe cf. georgiana que provienen de una sola localidad y de

un mismo hospedero (Psammogorgia cf. arbuscula). Este tipo de coexistencia local pa-

ra linajes mitocondriales divergentes coincide con Paralicella caperesca Shulenberger y

Barnard, 1976, en la cual se han identificado al menos cuatro linajes mitocondriales dife-

renciados, pero morfológicamente indistinguibles, que ocurren en proximidad geográfica

o incluso en el mismo sitio de muestreo (Mohrbeck et al. 2021). Pero un patrón inverso se

registra en el anfípodo de agua dulce Homoeogammarus scutarensis (Schäferna, 1923),

endémico de la cuenca del lago Skadar (Jabłońska et al. 2020). Los autores reportaron

introgresión mitocondrial hacia H. thoni (Schäferna, 1922). Este fenómeno fue eviden-

ciado por la discordancia en la asignación de BINs, la separación correspondiente en

cluster por el marcador nuclear 28S para ambas especies, por una diferenciación morfo-

lógica y con divergencia genética evolutiva antigua (Jabłońska et al. 2020).

Si bien es cierto el gen COI es una herramienta útil para la delimitación de especies

en anfípodos (Raupach et al. 2015). Los casos mencionados evidencian que la divergen-

cia mitocondrial no siempre está vinculada a barreras geográficas y que la discordancia

entre morfología y el marcador COI puede manifestarse como en la forma de linajes

genéticamente divergentes sin diferenciación morfológica, o como en especies morfoló-

gicamente distintas que comparten linajes mitocondriales.

En este contexto, varias especies del género Stenothoe han sido registradas en aso-

112



ciación con el biofouling, lo que facilita su dispersión pasiva y ha llevado a que algunas

sean consideradas “cosmopolitas” (Krapp-schickel 2006). Sin embargo, una revisión ta-

xonómica ha demostrado que algunas de estas corresponden en realidad a diferentes

especies, como en el caso del complejo S. gallensis Walker, 1904, mientras que otras,

como S. valida Dana, 1853, podrían representar especies morfológicamente similares

con distribuciones geográficas diferenciadas (Krapp-Schickel 2015). A pesar de ello, el

transporte por el biofouling no pierde la capacidad de mezclar especies de distintas loca-

lidades, favoreciendo su coexistencia en un mismo sitio y complicando su identificación

taxonómica (Pérez-Schultheiss & Ibarra 2017). En concordancia con lo anterior, S. geor-

giana ha sido registrada en asociación al biofouling (Lecroy 2011). Esto es consistente

con su presencia en el Mar Mediterráneo y Chile y su catalogación como especie exótica

(Pérez-Schultheiss & Ibarra 2017).

Por consiguiente, la dispersión podría contribuir a la coexistencia local de linajes di-

vergentes y posterior hibridación entre especies estrechamente relacionadas en Isla Fo-

ca. Sin embargo, con los datos disponibles no es posible distinguir si esta divergencia

se deba a diferenciación histórica, dispersión reciente o a un complejo de especies críp-

ticas. En consecuencia, sería necesario ampliar el muestreo y complementar COI con

otros marcadores, además de una revisión morfológica incluyendo comparaciones con

material de localidades tipo.

En consecuencia, a partir de cinco especies de Stenothoe registradas en la base

de datos (todas provenientes de una misma región) se identificaron siete MOTUs, lo

que revela la presencia de divergencia genética no detectable por morfología, lo que es

consistente con lo observado en los ejemplares de Isla Foca. Estos resultados aportan

información relevante, debido a la ausencia de estudios filogenéticos moleculares y de-
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limitación molecular en la familia stenothoidae, por lo que los datos obtenidos en este

trabajo permiten ampliar el conocimiento sobre la diversidad genética de este grupo.

En este contexto, la comparación morfológica evidencia diferencias cualitativas entre

los ejemplares de Isla Foca y descripciones previas a S. georgiana. En los machos de

Isla Foca, la palma del gnatópodo 2 es marcadamente cóncava (frente a una concavidad

leve en material de Chile y una palma recta en la descripción original de Bynum y Fox

(1977)), y el ángulo palmar aparece expandido y lobulado, aunque con menor expansión

que en el ejemplar de Chile (Figura 47). Estos rasgos del gnatópodo, en particular la

forma de la palma y del ángulo palmar, han sido señalados como caracteres diagnós-

ticos para diferenciar especies en el género (Krapp-schickel 2006). Adicionalmente, en

los pereópodos 6–7 se observa un patrón distinto en el margen posterior de la basis (Fi-

gura 48), y en hembras se aprecia variación en la forma del propodus del gnatópodo 1.

En conjunto, estas diferencias podrían ser consistentes con una variante local o con una

entidad taxonómica distinta, por lo que su resolución requerirá comparar directamente

con material de referencia de otras localidades.
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Figura 47. Gnatópodo 2A. Stenothoe cf. georgiana (Isla Foca) B. Stenothoe georgiana (Chile)
B. Stenothoe georgiana (Norte de Carolina). Figura B tomado de Pérez-Schultheiss y Ibarra (2017).
Figura C tomado de Bynum y Fox (1977).

Figura 48. Pereópodo 7 A. Stenothoe cf. georgiana (Isla Foca) B. Stenothoe georgiana (Chile) B.
Stenothoe georgiana (Norte de Carolina).Figura B tomado de Pérez-Schultheiss y Ibarra (2017).
Figura C tomado de Bynum y Fox (1977)
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Respecto a Caprella scaura s.l., es un ejemplo de taxonomía complicada porque

presenta alta variación morfológica que puede cambiar con el estadio y tamaño, lo que

puede llevar a asignaciones equivocadas si se usa solo morfología (Krapp et al. 2006).

En este sentido, las dos secuencias identificadas en este estudio se agrupan en una sola

MOTU y se ubican en un clado junto con las secuencias de referencia de Chile.

Estas secuencias de referencia de Coquimbo —históricamente reportadas dentro de

C. scaura s.l., correspondiente a la forma endémica C. scaura f. spinirostris— seña-

lan que algunos rasgos diagnósticos pueden atenuarse en individuos hiperadultos (la

proyección ventral es evidente en machos pequeños, pero casi indistinguible en hiper-

adultos) (Cabezas et al. 2014). Asimismo, los autores reportan una marcada divergencia

mitocondrial entre el linaje chileno ( asociado a la forma spinirostris) y C. californica s.s

de California, por lo que proponen que probablemente representan especies distintas.

Por lo tanto, las MOTUs basadas en COI proporcionan un marco útil para reconocer

linajes dentro del complejo C. scaura s.l., especialmente cuando la variación ontogénica

dificulta la interpretación morfológica. En este estudio, las secuencias de Isla Foca se

agruparon con el linaje chileno asociado a C. scaura f. spinirostris. Sin embargo, con-

firmar el estatus taxonómico de este linaje requiere mayor muestreo, realizar una com-

paración morfológica detallada y emplear marcadores nucleares más variables que 18S

rRNA, debido a que este gen no permitió diferenciar al linaje chileno de C. californica s.s.

(Cabezas et al. 2014).

7.2.2. Relación de asociación a su hospedero

La fauna de crustáceos asociados a las gorgonias de Isla Foca estuvo dominada por

los anfípodos. Este patrón ha sido documentado en distintas regiones del mundo que
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incluye el POT (Soler et al. 2018), el Mar Mediterráneo (Ponti et al. 2016), el Océano

Atlántico Oriental (Carvalho et al. 2013) y en zonas profundas del Océano Atlántico Oc-

cidental (Buhl-Mortensen & Mortensen 2004), así como en asociaciones con otros sus-

tratos vivos (Arfianti et al. 2018).

La estructura tridimensional de las gorgonias constituye un factor clave para expli-

car este patrón. Kupfner y Jhonson (2020) señalan que las gorgonias con forma de

“branched” y “bushy” —formas que presentan las gorgonias de este estudio— gene-

ra microhábitats que son atractivos para varias especies, en su mayoría para pequeños

invertebrados (Carvalho et al. 2013). Además de la complejidad de las gorgonias, la flexi-

bilidad ecológica de los anfípodos les permite colonizar una amplia variedad de hábitats,

lo que contribuye a su elevada abundancia en distintos ecosistemas marinos (Arfianti

et al. 2018).

En este contexto, la mayoría de asociaciones entre anfípodos y gorgonias se describe

como facultativa. Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) indican que los anfípodos utilizan

a las gorgonias probablemente como refugio frente a depredadores y como sustrato para

la captura de partículas en suspensión. La baja selectividad por el sustrato observada en

los anfípodos registrados en este estudio, junto con su amplia distribución geográfica (Ver

el ítem “Hábitat” y “distribución” en la sección de Resultados, ítem 6.1.2, correspondiente

a los anfípodos), refuerza la idea de que su elevada abundancia en las gorgonias de los

géneros Psammogorgia y Leptogorgia de Isla Foca está asociada principalmente a su

complejidad estructural.
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7.3. Decápoda

7.3.1. Código de barras y delimitación molecular

Las secuencias de Teleophrys tumidus mostraron mayor similitud con Microphrys

weddelli en la base de datos BOLD. Esto resulta inesperado, ya que se trata de especies

de géneros diferentes dentro de la misma familia, y a nivel morfológico, son claramente

distintos (Garth 1958). Además, la secuencias de M. weddelli en BOLD proviene de Pa-

racas, localidad que se encuentra dentro de la distribución de T. tumidus que se extiende

desde las Islas Galápagos, al norte de Perú, hasta la Bahía Independencia (Garth 1958).

Por otro lado, las especies dentro de la familia Mithracidae (incluyendo los géne-

ros Amphithrax, Mithraculus, Mithrax y Omalacantha) se agrupan en diferentes BINs

(Venera-Pontón et al. 2020). Por lo que las secuencias de estas especies mínimamente

tienen una divergencia genética por encima de un 2.2% entre ellas, ya que el algoritmo

agrupa secuencias con una divergencia menor a este umbral en un mismo BIN (Ratna-

singham & Hebert 2013). Sin embargo, nuestras secuencias de T. tumidus y las de M.

weddelli muestran una divergencia menor al 2%.

Aunque existen complejos de especies en géneros dentro de la familia Mithracidae

(complejo Mithrax–Mithraculus) en los cuales las especies de ambos géneros se super-

ponen genéticamente (Baeza et al. 2010). Esto no se documenta en los género Tele-

ophrys y Microphrys. Por lo tanto, probablemente la especie identificada como M. wed-

delli en la base de datos BOLD en realidad sea T. tumidus.

Respecto a la morfología, T. tumidus presentó 2 diferencias notorias en comparación

con lo descrito en la bibliografía. Primero, en la quela de los machos, los ejemplares
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de Isla Foca muestran una dentición continua a lo largo de toda la zona prensil (7 a 8

dientes). Esta dentición no se observa en la ilustración de Rathbun (1925), que muestra

un solo diente en el medio del dáctilo y dos dientes en el propodio. En la colección de

IMARPE, se observa un patrón similar al de Rathbun, pero con la diferencia de tener de

7 a 8 dientes en la zona distal prensil. La descripción original de T. tumidus (Cano 1889)

no presenta una figura detallada de la quela, pero menciona la dentición observada co-

mo en la muestra de IMARPE.

Figura 49. Comparación de quelas de machos de Teleophrys tumidus. A. Quela izquierda (Isla
Foca) - R0382. B. Quela izquierda (Colección de Imarpe). C. Quela izquierda. Tomado de Rath-
bun (1925) - Lámina 159.

En cuanto al pleópodo 1 de los machos —rasgo diagnóstico para la diferenciación

de especies (Garth 1958)—, los ejemplares de Isla Foca presentan una escotadura y un

margen convexo entre el lóbulo subterminal y el ápice. Esta característica no se observa

en las muestras de IMARPE ni en las de Garth, donde el margen entre el lóbulo y el

ápice es lineal.
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Figura 50. Comparación de Pleópodo 1 de machos de Teleophrys tumidus. A. Pleópodo 1 (Isla
Foca) - R0382. B. Pleópodo 1 (Colección de Imarpe). C. Pleópodo 1. Tomado de Garth (1958) -
Lámina W.

Estas variaciones se relacionan con el ancho del cefalotórax, ya que los machos de

Isla Foca miden en promedio 8 mm, mientras que el ejemplar de la colección de IMARPE

alcanzan 15 mm; valores similares a los reportados por Garth (1958) y Cano (1889) (15.1

mm y 14 mm), aunque menores que los descritos por Rathbun (19 mm). Este patrón

sugiere que la variabilidad morfológica en los machos de T. tumidus puede explicarse

por el desarrollo ontogénico, como se ha descrito en otros cangrejos Brachyura (Martin

et al. 1984), lo que resalta una de las ventajas del código de barras de ADN, el cual no

está limitado por los estadios de desarrollo de los organismos.
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8. Conclusiones

1. El COI confirma que Conopea sp. representa un linaje diferenciado dentro del gé-

nero, coherente con los umbrales usados para delimitar especies en Conopea.

2. La asociación exclusiva de Conopea sp. con Psammogorgia amplía el conocimien-

to sobre la especificidad de hospedero en las interacciones cirrípedo–gorgonia del

Pacífico oriental.

3. En Stenothoe cf. georgiana, la evidencia molecular y morfológica indica que la de-

limitación taxonómica basada solo en morfología es insuficiente para discriminar

linajes dentro del complejo y en el género.

4. El gen COI permite una delimitación consistente de linajes dentro del complejo

Caprella scaura s.l.

5. La variación morfológica entre los machos de Teleophrys tumidus de Isla Foca y

ejemplares de mayor tamaño es ontogenética, esta variación no es limitante para

el código de barras de ADN como puede serlo para la taxonomía.
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9. Recomendaciones

Ampliar el tamaño muestral por taxón. Se recomienda procesar al menos cinco in-

dividuos por especie o morfotipo en futuros estudios moleculares, a fin de obtener

una representación más precisa de la variabilidad intraespecífica y evitar subesti-

maciones en la delimitación de MOTUs.

Mejorar las condiciones de preservación del ADN: Para asegurar la integridad del

material genético, se sugiere fijar inmediatamente los especímenes en etanol y

mantenerlos refrigerados hasta su procesamiento.

Optimizar el manejo de organismos pequeños: En el caso de especímenes de ta-

maño reducido, se recomienda extraer el ADN a partir de partes del organismo

siempre que sea viable, para conservar un voucher morfológico.

Contribuir a la curación de bases de datos genéticas: Es fundamental aumentar el

número de secuencias depositadas en BOLD y GenBank con respaldo morfológico

confiable, incluyendo imágenes de alta calidad de los vouchers físicos.

Promover enfoques integrativos en regiones poco estudiadas: Se recomienda con-

tinuar generando evidencia morfológica y molecular en ecosistemas tropicales sub-

muestreados como Isla Foca, ya que estas zonas pueden albergar especies aún

no descritas o no registrados.
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11. ANEXOS

Anexo A: Fauna asociada a corales gorgónidos de diferentes regiones del

mundo

Los nombres y clasificaciones de las especies se verificaron y actualizaron de acuerdo con la
base de datos WORMS n diciembre del 2024. Los nombres científicos marcados con un asterisco
(*) fueron actualizados o corregidos según la nomenclatura en la base de datos WoRMS. Las
abreviaciones utilizadas para las ubicaciones en la tabla corresponden a los siguientes códigos:
Beaufart - North Carolina (BNC), Coast of Southern California (CSC), Este de St. Catherine´s
Island - Georgia (SCG), Golfo de México - Mexico Beach (GMMB), Isle aux Canard y Îlot Maître
(ICM), Izu Peninsula - Japan (IZU), Kusu Island (KUSU), Northeast Channel - Nova Scotia (NCS),
Papua New Guinea (PNG), Papua New Guinea - Madang (PNGM), Pedra da Greta - Algarve
Coast - Portugal (PGP), Pulau Subar Laut - Singapore (PSL), Pulau Tekong (PTK), Sagami Bay
- Japan (SGM), Singapore (SGP), Sur Indonesia (SIN), Tavolara Island - Portofino Promontory
(TAVP), Terumbu Buram (TBM), Terumbu Pempang Laut - Singapur (TPL), Terumbu Pempang
Tengah - Singapur (TPT) y Terumbun Panda (TPA).

Autor Gorgonia Filo Taxón Ubicación
Bruce (1970) Melithaea ellisi* Arthropoda Hamodactylus boschmai ICM
Bruce (1970) Melithaea ellisi* Arthropoda Hamodactylus noumeae ICM
Bruce (1970) Melithaea ellisi* Arthropoda Manipontonia psamathe* ICM
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Aeginella spinosa NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Amphipoda NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Amphithopsis longicaudata NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Buroprus sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Primnoa resedaeformis Arthropoda Enalcyonium cf. olssoni NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Eusergestes arcticus* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Gitana abyssicola NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Ischyrocerus megacheir NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Leucothoe spinicarpa NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Lichomolgidae NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Primnoa resedaeformis Arthropoda Metopa bruzelii NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Metopa bruzelii NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Munna boeckii* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Pandalus propinqvus* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Pandalus propinqvus* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Paradoxostoma sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Prionotoleberis abyssicola* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Primnoa resedaeformis Arthropoda Proboloides calcarata* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Proboloides calcarata* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Primnoa resedaeformis Arthropoda Stenopleustes malmgreni NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Stenopleustes malmgreni NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Stenopleustes sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Primnoa resedaeformis Arthropoda Themisto compressa NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Themisto compressa NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Primnoa resedaeformis Arthropoda Weltnerium stroemii* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2004) Paragorgia arborea Arthropoda Weltnerium stroemii* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Cnidaria Acryptolaria conferta NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Cnidaria Actiniaria sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Actiniaria sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Cnidaria Actiniaria sp. 2 NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Actiniaria sp. 2 NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Actiniaria sp. D NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Actiniaria sp. E NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Arthropoda Aeginina longicornis NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Mollusca Alvania syngenes NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Arthropoda Amphipoda ind NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Mollusca Amphissa acutecostata NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Mollusca Anomiidae NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Mollusca Anomiidae NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Mollusca Aplacophora NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Arthropoda Archypolycope punctata NCS
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Autor Gorgonia Filo Taxón Ubicación
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Arthropoda Aristias megalops NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Echinodermata Asteriidae NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Astrononion sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Mollusca Bathypolypus bairdii NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Mollusca Buccinum finmarkianum* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Arthropoda Caprella sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Arthropoda Caprellidae NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Arthropoda Chirona hameri NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Annelida Chone sp. A NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Annelida Chone sp. B NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Annelida Chone sp. B NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Porifera Cibicides refulgens NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Cibicides refulgens NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Cladocarpus integer NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Clavularia cf. griegii NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Conglophragmium coronatum NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Porifera Cribroelphidium incertum NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Mollusca Cuthona sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Cyclammina cancellata NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Mollusca Delectopecten vitreus NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Porifera Dendrophrya sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Foraminifera Discanomalina coronata NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Discanomalina coronata NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Discanomalina semipunctata NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Discanomalina vermiculata NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Foraminifera Discanomalina vermiculata NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Discorbis sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Discospirina sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Arthropoda Dorhynchus thomsoni NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Duva cf. florida* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Epizoanthus sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Eponides sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Cnidaria Eudendrium ramosum NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Eudendrium ramosum NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Eudendrium sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Annelida Eunice pennata NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Annelida Eunice sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Bryozoa Exidmonea atlantica* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Porifera Farrea occa NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Filellum serpens NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Foraminifera Foraminifera NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Globigerina bulloides NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Foraminifera Globigerina sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Porifera Globorotalia sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Echinodermata Gorgonocephalus lamarckii NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Echinodermata Gorgonocephalus lamarckii NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Arthropoda Halacarinae NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Mollusca Hanleya hanleyi NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Harpacticoida Leptogorgia virgulata NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Echinodermata Hathrometra tenella NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Arthropoda Heteralepas cantelli NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Mollusca Heteranomia squamula NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Cnidaria Hydrozoa NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Hydrozoa NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Hydrozoa NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Hydrozoa NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Lafoea dumosa NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Cnidaria Lafoea dumosa NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Foraminifera Laminononion tumidum* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Mollusca Lepeta caeca NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Mollusca Leptochiton sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Foraminifera Lobatula lobatula* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Arthropoda Lysianassidae indet NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Arthropoda Munna boeckii* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Arthropoda Neopleustes pulchellus NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Annelida Nereis sp. A NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Annelida Nereis sp. B NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Arthropoda Nymphonidae NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Echinodermata Ophiacantha abyssicola NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Echinodermata Ophiacantha abyssicola NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Echinodermata Ophiacantha anomala* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Echinodermata Ophiopholis aculeata NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Echinodermata Ophiopholis aculeata NCS
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Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Echinodermata Ophiosabine anomala* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Echinodermata Ophiotreta spectabilis* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Echinodermata Ophiuroidea NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Mollusca Pectinidae NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Planulina ariminensis NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Porifera Planulina bradii NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Mollusca Pododesmus squama NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Annelida Polynoidae NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Annelida Polynoidae NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Annelida Polynoidae 1 NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Annelida Polynoidae 2 NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Primnoa resedaeformis NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Arthropoda Proaeginina norvegica NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Ptychogena crocea NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Rhizocaulus verticillatus NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Annelida Rhodine sp.* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Porifera Robulus sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Robulus sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Annelida Sabellidae indet NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Saccammina sphaerica NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Bryozoa Scrupocellaria scrupea NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Annelida Serpulidae NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Sertularella cf. polyzonias NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Sertularella tenella NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Sphaeroidina bulloides NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Annelida Spirorbinae* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Arthropoda Stenopleustes nodifer NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Arthropoda Stenothoe marina NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Porifera Sycon sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Porifera Sycon sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Annelida Syllidae sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Paragorgia arborea Arthropoda Tanaidacea NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Bryozoa Tessaradoma boreale NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Cnidaria Trachythela rudis* NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Mollusca Trochaclis sp. NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Foraminifera Trochammina nana NCS
Buhl-Mortensen y Mortensen (2005) Primnoa resedaeformis Annelida Typosyllidae sp. NCS
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Anoplodactylus pygmaeus PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Astacilla sp. PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Astacilla sp. PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Mollusca Bivalvia sp. 1 PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Mollusca Bivalvia sp. 1 PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Mollusca Bivalvia sp. 2 PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Mollusca Calliostoma zizyphinum PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Caprella acanthifera PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Caprella acanthifera PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Caprella fretensis PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Caprella fretensis PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Caprella fretensis PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Chondrochelia savignyi* PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Annelida Cirratulidae PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Colomastix pusila PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Cnidaria Corynactis viridis PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Cnidaria Corynactis viridis PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Ericthonius punctatus PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Ericthonius punctatus PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Ericthonius punctatus PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Eualus cranchii* PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Gammaropsis cf. crenulata PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Gammaropsis cf. crenulata PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Gammaropsis cf. crenulata PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Gammaropsis cf. crenulata PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Gammaropsis sophiae PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Mollusca Hiatella arctica PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Mollusca Hiatella arctica PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Annelida Hydroides nigra PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Mollusca Jujubinus striatus PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Mollusca Kellia sp. PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Leptocheirus sp. PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Mollusca Loripes sp. PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Maera sp. PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Mollusca Modiolus sp. PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Mollusca Musculus costulatus PGP
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Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Nematonda Nematoda PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Neoischyrocerus inexpectatus* PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Neoischyrocerus inexpectatus* PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Annelida Ophryotrocha labronica PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Ostracoda PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Ostracoda PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Ostracoda PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Mollusca Ostrea edulis PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Mollusca Pectinida* PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Eunicella gazella Phanerobranchia_informal PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Phtisica marina PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Phtisica marina PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Platyhelminthes Platyhelminthes* PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Porifera Porifera sp. 2 PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Mollusca Rissoidae PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Mollusca Scacchia zorni PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Mollusca Simnia sp.elta PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Stenothoe cf. cavimana PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Arthropoda Stenothoe cf. cavimana PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Arthropoda Stenothoe cf. gallensis PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Mollusca Tellina sp.* PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Mollusca Tellina sp.* PGP
Carvalho et al. (2013) Eunicella gazella Mollusca Tritonia sp. PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Mollusca Tritonia sp. PGP
Carvalho et al. (2013) Leptogorgia lusitanica Mollusca Varicorbula gibba* PGP
Gamo y Shinpo (1992) Melithaea japonica* Arthropoda Pleusymtes symbiotica SGM
Go et al. (1999) Echinogorgia sp. Arthropoda Acasta navicula* TPT
Go et al. (1999) Solenocaulon sp. Arthropoda Aliaporcellana telestophila TPT
Go et al. (1999) Junceella sp. Chordata Bryaninops amplus PSL
Go et al. (1999) Subergorgia suberosa Echinodermata Colochirus quadrangularis TPT
Go et al. (1999) Echinogorgia sp. Mollusca Crenavolva cf. striatula* PSL
Go et al. (1999) Melithaea robusta* Mollusca Ergalatex contracta* PSL
Go et al. (1999) Ctenocella pectinata Arthropoda Hamodactylus boschmai TPT
Go et al. (1999) Other gorgonian Arthropoda Hamodactylus noumeae SGP
Go et al. (1999) Annella mollis* Arthropoda Hyastenus sp. PSL
Go et al. (1999) Echinomuricea pulchra Porifera Leucetta sp. TPT
Go et al. (1999) Solenocaulon sp. Arthropoda Lissoporcellana quadrilobata TPT
Go et al. (1999) Solenocaulon sp. Arthropoda Lissoporcellana sp.inuligera TPT
Go et al. (1999) Melithaea robusta* Arthropoda Manipontonia psamathe KUSU
Go et al. (1999) Ctenocella (Umbracella)** Cnidaria Nemanthus cf. annamensis PSL
Go et al. (1999) Solenocaulon sp. Echinodermata Ophiopsammium semperi TPT
Go et al. (1999) Other gorgonian Echinodermata Ophiothela danae* TPT
Go et al. (1999) Solenocaulon sp. Echinodermata Ophiothela mirabilis* TPT
Go et al. (1999) Solenocaulon sp. Echinodermata Ophiothela venusta TPT
Go et al. (1999) Other gorgonian Echinodermata Ophiothrix (Ophiothrix) miles* TPT
Go et al. (1999) Melithaea robusta* Mollusca Phenacovolva nectarea* PTK
Go et al. (1999) Other gorgonian Mollusca Phenacovolva rosea* PTK
Go et al. (1999) Other gorgonian Arthropoda Podocerus sp. 1 TPT
Go et al. (1999) Ctenocella (Umbracella)** Arthropoda Podocerus sp. 2 PSL
Go et al. (1999) Subergorgia suberosa Mollusca Pollia fumosa* TBM
Go et al. (1999) Euplexaura cf. pinnata Mollusca Primovula cf. dentata TPT
Go et al. (1999) Subergorgia suberosa Mollusca Primovula cf. rosewateri* TPT
Go et al. (1999) Annella mollis* Mollusca Pteria sp. TPT
Go et al. (1999) Ctenocella pectinata* Annelida Syllis sp. TPA
Go et al. (1999) Solenocaulon sp. Arthropoda Synalpheus neomeris TPL
Go et al. (1999) Ctenocella pectinata* Mollusca Tritonia sp. TPT
Go et al. (1999) Ctenocella (Umbracella)** Cnidaria Tubularia sp. PSL
Kumagai y Aoki (2003) Melithaea japonica* Annelida Alcyonosyllis glasbyi IZU
Kumagai y Aoki (2003) Melithaea japonica* Platyhelminthes Apidioplana okadai IZU
Kumagai y Aoki (2003) Melithaea japonica* Arthropoda Caprella californica IZU
Kumagai y Aoki (2003) Melithaea japonica* Arthropoda Caprella scaura IZU
Kumagai y Aoki (2003) Melithaea japonica* Arthropoda Dulichia sp. IZU
Kumagai y Aoki (2003) Melithaea japonica* Arthropoda Enalcyonium sp. IZU
Kumagai y Aoki (2003) Melithaea japonica* Arthropoda Incisocalliope symbioticus IZU
Kumagai y Aoki (2003) Melithaea japonica* Arthropoda Microjassa cumbrensis IZU
Kumagai y Aoki (2003) Melithaea japonica* Arthropoda Oncaea venusta venusta IZU
Kumagai y Aoki (2003) Melithaea japonica* Echinodermata Ophiothela danae IZU
Kumagai y Aoki (2003) Melithaea japonica* Mollusca Pteria heteroptera* IZU
Kumagai y Aoki (2003) Melithaea japonica* Mollusca Sandalia triticea IZU
Laubitz y Lewbel (1974) Leptogorgia chilensis* Arthropoda Caprella gorgonia CSC
Lowry (1984) Melithaea sp. Arthropoda Maxillipius commensalis PNG
Patton (1972) Leptogorgia virgulata Arthropoda Conopea galeata* BNC
Patton (1972) Leptogorgia virgulata Mollusca Cyphoma sp. BNC
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Patton (1972) Leptogorgia virgulata Arthropoda Lamippidae BNC
Patton (1972) Leptogorgia virgulata Arthropoda Neopontonides beaufortensis BNC
Patton (1972) Leptogorgia virgulata Mollusca Pteria colymbus BNC
Patton (1972) Leptogorgia virgulata Mollusca Simnialena uniplicata* BNC
Patton (1972) Leptogorgia virgulata Mollusca Tritonicula wellsi* BNC
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Achelia echinata TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Achelia langi TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Achelia langi TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Alpheus macrocheles TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Alpheus macrocheles TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Alvania cancellata TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Alvania discors TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Alvania discors TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Alvania linata TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Alvania linata TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Ammothella longipes TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Amphilochoides longimanus TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Echinodermata Amphipholis squamata TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Echinodermata Amphipholis squamata TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Ampithoe riedli TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Ampithoe riedli TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Anchialina agilis TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Echinodermata Antedon mediterranea TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Aora gracilis TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Aora gracilis TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Aora spinicornis TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Aora spinicornis TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Echinodermata Arbaciella elegans TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Arca noae TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Astacilla dilatata TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Athanas nitescens TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Athanas nitescens TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Balssia gasti TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Calcinus tubularis TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Calliostoma conulus TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Calliostoma conulus TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Callipallene brevirostris TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Callipallene brevirostris TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Callipallene phantoma TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Callipallene phantoma TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Callipallene spectrum TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Callipallene spectrum TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Caloria elegans TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Caprella acanthifera acanthifera TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Catriona gymnota TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Catriona gymnota TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Cestopagurus timidus TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Cestopagurus timidus TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Chauvetia mamillata TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Chauvetia mamillata TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Annelida Chrysopetalum debile TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Annelida Chrysopetalum debile TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Clanculus corallinus TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Clanculus corallinus TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Clio pyramidata TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Clio pyramidata TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Creseis acicula* TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Creseis acicula* TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Crisilla semistriata TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Crisilla semistriata TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Cumella (Cumella) limicola* TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Cumella (Cumella) limicola* TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Cyrillia linearis* TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Dexamine spinosa TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Dexamine spinosa TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Emarginula octaviana TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Endeis charybdaea TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Endeis spinosa TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Endeis spinosa TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Eualus cranchii TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Eualus cranchii TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Eualus occultus TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Eusiroides dellavallei TAVP
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Autor Gorgonia Filo Taxón Ubicación
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Eusiroides dellavallei TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Flexopecten glaber TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Galathea intermedia TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Galathea nexa TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Galathea nexa TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Guernea (Guernea) coalita* TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Haliotis tuberculata TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Hippolyte leptocerus TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Hippolyte leptocerus TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Hippolyte sapphica TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Hippolyte varians TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Inachus phalangium TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Iphimedia brachygnatha TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Iphimedia brachygnatha TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Iphimedia carinata TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Iphimedia carinata TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Iphimedia eblanae TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Jassa marmorata TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Jassa marmorata TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Jujubinus exasperatus TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Jujubinus exasperatus TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Luria lurida TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Lysianella dellavallei TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Macropodia czernjawskii TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Marionia blainvillea TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Marionia blainvillea TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Mimachlamys varia TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Mimachlamys varia TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Muricopsis cristata TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Muricopsis cristata TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Musculus subpictus TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Musculus subpictus TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Echinodermata Ophiothrix fragilis TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Pagurus chevreuxi TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Pagurus forbesii TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Paramuricea clavata TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Peltocoxa marioni TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Pereionotus testudo TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Pereionotus testudo TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Periclimenes aegylios TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Periclimenes aegylios TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Periclimenes scriptus TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Phtisica marina TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Phtisica marina TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Pilumnus hirtellus TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Pilumnus hirtellus TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Pisa armata TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Annelida Platynereis dumerilii TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Annelida Platynereis dumerilii TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Annelida Polyophthalmus pictus TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Annelida Polyophthalmus pictus TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Processa elegantula TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Processa macrophthalma TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Processa macrophthalma TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Pseudoprotella phasma TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Pseudoprotella phasma TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Pusia tricolor* TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Pusillina philippi TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Pusillina philippi TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Rhyssoplax olivacea* TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Simnia spelta TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Siriella clausii TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Sirpus zariquieyi TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Sirpus zariquieyi TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Annelida Spio filicornis TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Stenothoe eduardi TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Stenothoe monoculoides TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Tanystylum conirostre TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Tanystylum orbiculare TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Mollusca Tetrarca tetragona TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Platyhelminthes Thysanozoon brocchii TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Platyhelminthes Thysanozoon brocchii TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Tritia incrassata TAVP
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Autor Gorgonia Filo Taxón Ubicación
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Mollusca Truncatella subcylindrica TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Trygaeus communis TAVP
Ponti et al. (2016) Eunicella cavolini Arthropoda Uromunna petiti TAVP
Ponti et al. (2016) Paramuricea clavata Arthropoda Uromunna petiti TAVP
Smith et al. (2012) Muricella sp. Chordata Hippocampus bargibanti SIN
Smith et al. (2012) Annella reticulata Chordata Hippocampus denise SIN
Thomas (1996) Melithaea sp. Arthropoda Maxillipius commensalis PNGM
Thomas (1996) Echinogorgia sp. Arthropoda Maxillipius commensalis PNGM
Thomas (1996) Villogorgia sp. Arthropoda Maxillipius commensalis PNGM
Thomas (1996) Verrucella sp. Arthropoda Maxillipius commensalis PNGM
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Arthropoda Amphilochus sp. SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Mollusca Astyris lunata SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Arthropoda Caprella equilibra SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Arthropoda Caprella penantis SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Arthropoda Carpias bermudensis SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Arthropoda Carpias bermudensis SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Arthropoda Carpias bermudensis SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Arthropoda Colomastix sp. B SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Arthropoda Deutella incerta SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Arthropoda Deutella incerta SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Arthropoda Deutella incerta SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Annelida Dipolydora coeca SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Annelida Dipolydora coeca SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Arthropoda Elasmopus sp. A SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Arthropoda Elasmopus sp. SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Arthropoda Erichthonius brasiliensis SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Arthropoda Erichthonius brasiliensis SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Arthropoda Erichthonius brasiliensis SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Arthropoda Erichthonius sp. SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Annelida Exogone dispar SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Arthropoda Gammaropsis sp. SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Arthropoda Lembos websteri SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Arthropoda Leptochelia sp. SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Arthropoda Leptochelia sp. SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Arthropoda Leptochelia sp. SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Arthropoda Leucothoe spinicarpa SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Arthropoda Melphidippidae SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Arthropoda Microjassa sp. A SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Arthropoda Microjassa sp. A SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Mollusca Musculus lateralis SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Nemertea Nemertea SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Nemertea Nemertea SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Arthropoda Neopontonides beaufortensis SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Arthropoda Neopontonides beaufortensis SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Mollusca Nudibranchia SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Echinodermata Ophiothrix (Ophiothrix) angulata SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Arthropoda Paracerceis caudata SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Arthropoda Paracerceis caudata SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Arthropoda Photis pugnator SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Arthropoda Photis pugnator SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Arthropoda Photis pugnator SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Arthropoda Pilumnus sp. SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Arthropoda Podocerus sp. A SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Arthropoda Podocerus sp. A SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Arthropoda Polycheria sp. SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Mollusca Pteria colymbus SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Annelida Rhynchospio glutaea SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia virgulata Arthropoda Stenothoe georgiana SCG
Wend et al. (1985) Leptogorgia hebes Arthropoda Stenothoe georgiana SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Arthropoda Stenothoe georgiana SCG
Wend et al. (1985) Titanideum frauenfeldii Annelida Syllis gracilis SCG
Wicksten y Cox (2011) Leptogorgia sp. Arthropoda Conopea galeata GMMB
Wicksten y Cox (2011) Leptogorgia sp. Mollusca Cymbovula acicularis GMMB
Wicksten y Cox (2011) Leptogorgia sp. Mollusca Cyphoma mcgintyi GMMB
Wicksten y Cox (2011) Leptogorgia sp. Arthropoda Neopontonides chacei GMMB
Wicksten y Cox (2011) Leptogorgia sp. Arthropoda Periclimenes iridescens GMMB
Wicksten y Cox (2011) Leptogorgia sp. Mollusca Pteria colymbus GMMB
Wicksten y Cox (2011) Leptogorgia sp. Arthropoda Tozeuma serratum GMMB
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Anexo B: Protocolo DE Extracción DE ADN KIT Wizard® SV Genomic DNA

Purification System

LABORATORIO DE GENÓMICA y BIOINFORMÁTICA DE LA BIODIVERSIDAD

PROTOCOLO DE EXTRACCIÓN DE ADN DE TEJIDO ANIMAL

KIT: Wizard® SV Genomic DNA Purification System

PREPARACIÓN DE LA MUESTRA

Encima de un pedazo de papel aluminio, corte una muestra de tejido de longitud
aproximadamente de 3 mm. En un pedazo de papel toalla limpio, coloque la mues-
tra para que absorba el etanol en el que estuvo preservada. Triture la muestra de
tejido en trozos bien pequeños y colóquelos en un tubo de 1,5 µL.

Si trabaja con una sola muestra añada al tubo los volúmenes de los reactivos indi-
cados en la tabla. Si trabaja con varias muestras, multiplique el volumen de cada
reactivo indicado en la tabla por el número de muestras más uno (N + 1, donde
N = número de muestras), y añada el volumen total en un tubo. A esa mezcla la
llamaremos solución de digestión. El volumen de solución de digestión para cada
muestra será de 275 uL.

Digestion Solution Master Mix Volumen por Sample
Nuclei Lysis Solution 200 µL

0,5 M EDTA (pH 8,0) 50 µL

Proteinase K, 200 mg /mL 420 µL

RNase A Solution, 4 mg /mL 5 µL

Total Volumen 275 µL

Incube los tubos de muestra durante 01 a 3 horas a 55°C en el termo-mixer, mante-
niendo una revolución de 200 rpm. Verifique cada 15 minutos el tubo con la muestra
y asegúrese de que el tejido está siendo lisado, de lo contrario homogenizar el vo-
lumen gentilmente con los dedos y vuelva a colocarlo en el termo-mixer.

*Durante este tiempo asegúrese de que haya sido añadido etanol al 95% a la

solución buffer de lavado o Column Wash Solution (CWA). El frasco debe tener

una marca en la etiqueta y en la tapa indicando que ya contiene alcohol. Si trabaja

con un frasco de CWA nuevo, agregue 315ml de etanol molecular al 95%. Para

esto, diluya etanol absoluto hasta llegar a esta concentración, fíjese bien en la

concentración exacta a la que se encuentra el etanol absoluto a ser utilizado.

Luego que termine la incubación y el tejido haya sido completamente lisado, añada
250 µL de tampón de lisis Wizard® SV a cada muestra. Luego vortexe vigorosa-
mente.
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PURIFICACIÓN DE ADN GENÓMICO DEL LISADO UTILIZANDO UNA MICROCEN-
TRÍFUGA

Ensamble las minicolumnas dentro su respectivo tubo colector. Una por cada mues-
tra. Transfiera cada lisado de muestra del tubo de 1,5 ml dentro de la minicolumna
respectiva. El volumen total debe ser aproximadamente 525 µL.

Centrifugue el ensamblaje a 13.000 × g durante 3 minutos.

Retirar la minicolumna del ensamblaje y desechar el líquido que fue depositado
en el tubo colector por inversión. Luego vuelva a colocar la minicolumna dentro del
mismo tubo colector evitando que el borde de la columna haga contacto con el tubo
colector.

Agregue 650 µL de solución de lavado de columna (CWA, verificar que fue agrega-
do etanol al 95% al frasco) a cada ensamblaje. Centrifugar a 13.000 × g durante 1
minuto. Descartar el líquido del tubo colector. Repita este paso para un total de 4
lavados.

Deseche el líquido del tubo colector y vuelva a ensamblar la minicolumna. Centri-
fugar durante 2 minutos a 13.000 × g para secar la matriz de unión.

Transfiera la minicolumna a un nuevo tubo de 1.5 ml (lo llamaremos tubo de elu-
ción). Agregue 100 µl de agua libre de nucleasas. Incubar durante 4 minutos a
temperatura ambiente.

Centrifugue el conjunto de minicolumna con el tubo de elución a 13.000 × g durante
1 minuto. No deseche el líquido en el tubo de elución. Reserve también la columna
en un nuevo tubo de 1.5 µL.

El líquido del tubo de elución contiene el ADN purificado. Cuantifique el ADN en el
Nanodrop (verificar el protocolo). Anote sus resultados. En caso la concentración
obtenida sea muy baja, utilizando la minicolumna reservada y un nuevo tubo de
elución, vuelva a adicionar 100 µL de agua libre de nucleasas. Incubar durante 4
minutos a temperatura ambiente. Centrifugue el conjunto de minicolumna con el
tubo de elución a 13.000 × g durante 1 minuto. Cuantifique el líquido en el tubo de
elución y anote sus resultados.

Descarte la minicolumna, etiquete el tubo y almacene el ADN purificado entre -20
y -70 °C.
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Anexo C: Protocolo de extracción de ADN con solución salina

LABORATORIO DE GENÓMICA y BIOINFORMÁTICA DE LA BIODIVERSIDAD

PROTOCOLO DE EXTRACCIÓN DE ADN CON SOLUCIÓN SALINA

Adicionar 290 µL de solución salina (solución tampón de lisis) (0.4 M NaCl 10 mM
Tris?HCl pH 8.0 y 2 mM EDTA pH 8.0) y 10 ul de proteinasa K (20mg/ml) a cada
muestra de tejido.

Incubar el tubo a 56°C hasta que el tejido esté completamente lisado. Vortexar
vigorosamente de 15 en 15 minutos para ayudar a romper el tejido.

Adicionar 100 µL de NaCl 5M. Homogenizar la mezcla gentilmente invirtiendo el
tubo por lo menos 20 veces.

Centrifugar a 10 000 RPM por 10 minutos a temperatura ambiente.

Pasar el sobrenadante a un nuevo tubo (nominar nuevamente el nuevo tubo usan-
do lápiz). Descartar el tubo con el precipitado, tener cuidado de no traspasar el
precipitado (descartarlo).

En el nuevo tubo que contiene el sobrenadante recolectado, adicionar 600 µL de
etanol absoluto (100%) helado.

Colocar la solución obtenida en el “freezer” (-20°C) por 2 horas. Se puede man-
tener la muestra en este paso hasta el día siguiente de ser necesario, pero no es
recomendable.

Centrifugar por 30 minutos a 14 000 RPM, a 4°C. y descartar el etanol por inversión.

Adicionar 1 ml de etanol a 70% helado (preparado con agua estéril y mantenido en
la refrigeradora).

Centrifugar por 5 minutos a 14 000 RPM.

Descartar etanol por inversión. Centrifugar nuevamente por 1 minuto a 14 000 RPM
para descartar todo el etanol.

Con ayuda de la pipeta colectar el resto de etanol que pudo quedarse en el tubo,
teniendo cuidado de no tocar la punta con el fondo del tubo, pues podría jalar el
pellet que contiene el ADN.

Secar el ADN a 60° por 15 minutos con el tubo abierto y tapado con un papel
servilleta nuevo. Se puede mantener la muestra en este paso hasta el día siguiente
de ser necesario, pero no a 60 grados sino a temperatura ambiente con el tubo
invertido; sin embargo, tampoco es recomendable dejar tantas horas.

Adicionar 50 µL de TE o agua estéril y conservar el ADN a -20°C hasta su proce-
samiento.
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Anexo D: Protocolo de extracción de ADN (HOT-SHOT)

LABORATORIO DE GENÓMICA y BIOINFORMÁTICA DE LA BIODIVERSIDAD

PROTOCOLO DE EXTRACCIÓN DE ADN (HOT-SHOT)

Preparar alícuota de 50 µL de tampón lisis alcalina (NaOH 25nM, disodium EDTA

0.2mM, pH 8) en 0.2 mL de tubos individuales.

• Pesar 0.4gr de NaOH y aforar con agua al 100 mL.

• Pesar 0.47gr de EDTA y añadir 25 mL de agua, ajustar pH a 8.

• Mezclar 25 mL de NaOH y 0.4 mL de EDTA, añadir 74.6 mL de agua (para

aforar a 100 mL).

Transferir el tejido a tubos con pipeta, usando la mínima cantidad de líquido (donde

se conserva el tejido).

Usar una punta de pipeta esterilizada y aplastar el tejido por un lado del tubo.

Incubar por 30 minutos a 95°C, y luego congelar por 3-4 minutos.

Añadir 50 uL neutralizando con solución (Tris-HCL 40nM, pH 5.0).

• Pesar 640 gr de Tris-HCL Y aforar a 100 mL de agua.

Agregar los tubos al vortex para mezclar y girar.

Use 2 µL para el PCR o congelar a -20°C para almacenamiento a largo plazo.
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Anexo E: Concentraciones de reactivos de PCR por muestra

Especie Primer PCR buffer [] Primer F [] Primer R [] MgCl2 [] Taq [] Trehalosa [] Vol. ADN Vol. total Polimerasa

Synalpheus spinifrons LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 1 U/µL – 4 µL 15 µL KAPA Taq

Stenorhynchus debilis LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 1.25 mM 1 U/µL 5% 2 µL 15 µL PCRBIO Ultra

Teleophrys sp. ZplankF1_1 – ZplankR1_t1 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 0.5 U/µL – 2 µL 15 µL KAPA Taq

Teleophrys sp. ZplankF1_1 – ZplankR1_t1 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 0.5 U/µL – 2 µL 15 µL KAPA Taq

Teleophrys sp. ZplankF1_1 – ZplankR1_t1 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 0.5 U/µL – 2 µL 15 µL KAPA Taq

Teleophrys sp. ZplankF1_1 – ZplankR1_t1 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 0.5 U/µL – 2 µL 15 µL KAPA Taq

Teleophrys sp. ZplankF1_1 – ZplankR1_t1 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 1 U/µL – 2 µL 15 µL KAPA Taq

Teleophrys sp. ZplankF1_1 – ZplankR1_t1 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 1 U/µL – 2 µL 15 µL KAPA Taq

Teleophrys sp. ZplankF1_1 – ZplankR1_t1 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 1 U/µL – 2 µL 15 µL KAPA Taq

Acanthonyx sp. LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 1.0 mM 1 U/µL 5% 4 µL 15 µL PCRBIO Ultra

Pilumnus sp. ZplankF1_1 – ZplankR1_t1 1X 0.25 mM 0.25 mM 1.0 mM 1 U/µL 5% 2 µL 15 µL PCRBIO Ultra

Conopea sp. ZplankF1_1 – ZplankR1_t1 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 0.5 U/µL – 2 µL 15 µL KAPA Taq

Conopea sp. ZplankF1_1 – ZplankR1_t1 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 0.5 U/µL – 2 µL 15 µL KAPA Taq

Conopea sp. LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 0.5 U/µL – 2 µL 15 µL KAPA Taq

Conopea sp. LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 1.5 mM 1 U/µL 5% 2 µL 15 µL PCRBIO Ultra

Conopea sp. LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 1 U/µL 5% 2 µL 15 µL KAPA Taq

Archeobalaninae LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 1.0 mM 1 U/µL – 2 µL 15 µL PCRBIO Ultra

Archeobalaninae LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 1.5 mM 1 U/µL 5% 2 µL 15 µL PCRBIO Ultra

Stenothoe cf. georgiana LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 1 U/µL – 4 µL 15 µL KAPA Taq

Stenothoe cf. georgiana LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 1 U/µL – 4 µL 15 µL KAPA Taq

Stenothoe cf. georgiana LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 1 U/µL – 4 µL 15 µL KAPA Taq

Stenothoe cf. georgiana LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 1.0 mM 1 U/µL – 4 µL 15 µL KAPA Taq

Stenothoe cf. georgiana LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 0.5 mM 1 U/µL – 4 µL 15 µL KAPA Taq

Stenothoe cf. georgiana LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 1.0 mM 1 U/µL 5% 2 µL 15 µL PCRBIO Ultra

Caprella scaura s.l. LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 1.5 mM 1 U/µL 5% 2 µL 15 µL PCRBIO Ultra

Caprella scaura s.l. LCO1490 – HCO2180 1X 0.25 mM 0.25 mM 1.5 mM 1 U/µL 5% 2 µL 15 µL PCRBIO Ultra
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Anexo F: Purificación de productos de PCR

LABORATORIO DE GENÓMICA y BIOINFORMÁTICA DE LA BIODIVERSIDAD

PURIFICACIÓN DE PRODUCTO DE PCR

Preparación

• Azure = 20 mg de azure en 1 ml H2O milliQ.

• PEG-NaCl (20% PEG 8000 - 2.5 mM NaCl)

◦ 10 g PEG

◦ 25 ml NaCl 5M (o 7.3 gr de NaCl)

◦ Completar con H2O hasta 50 ml

◦ Autoclavar y guardar a 4°C

Purificación

1. Preparar un mix con 1.5 µL de glicógeno azure por cada 30 µL de PEG.

2. Adicionar igual volumen de muestra y solución PEG (Homogeneizar).

3. Incubar a baño seco 37°C por 20 minutos.

4. Centrifugar a 13000 rpm por 15 minutos.

5. Descartar el sobrenadaten con una pipeta.

6. Adicionar levemente 125 µL de etanol 80% helado.

7. Centrifugar a 13000 rpm por 4 minutos.

8. Repetir los pasos 5,6 y 7 (En el paso 7 centrifugar por 10 minutos).

9. Secar en estufa a 37°C alrededor de 40 minutos (o hasta que se el pelet se

encuentre seco).

10. Resuspender en igual volumen de agua o buffer que el inicial.
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Anexo G: Información general de los “voucher” en la plataforma BoldSystem.

159



Anexo H: “Primers”, cromatogramas y secuencias consenso del código de barras de ADN
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Anexo I: Registro de información general en el proyecto INMAR
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Anexo J: Características de las colonias de gorgonias del genero Leptogorgia

Esp Color Ram MP TED ColEsc BicolEsc TMActSpin 0.1
<Spin

TMcaps Crosses TColAn-
tRod

AntRods
= 0.1 mm

BenScle

06-
000380

Rosado cla-
ro

Bushy-
Irregular
branching

Flat Capstan Inc Inc 0.17x0.04 Sí 0.10x0.04 Sí 0.10x0.2 Sí No

06-
000376

Fucsia claro Bushy-
Irregular
branching

Flat Capstan Inc Inc 0.16x0.05 Sí 0.08x0.04 Sí 0.03x0.01 No No

06-
000375

Rosado cla-
ro

Bushy-
Irregular
branching

Flat Capstan /
Spindles

Inc Inc 0.15x0.04 Sí 0.07x0.04 Sí 0.08x0.02 No No

06-
000387

Fucsia claro Bushy-
Irregular
branching

Flat Capstan Inc Inc 0.14x0.05 Sí 0.08x0.04 Sí 0.09x0.02 No No

06-
000379

Incoloro Bushy-
Irregular
branching

Flat Capstan Inc Inc 0.15x0.05 Sí 0.08x0.05 Sí 0.09x0.02 No No

06-
000381

Incoloro Bushy-
Irregular
branching

Flat Capstan Inc Inc 0.14x0.05 Sí 0.09x0.05 Sí No regis-
tro

No No

Significado de las siglas Esp = Espécimen. Color = Color de la colonia de gorgonia. Ram = Ramificación. MP = Montículo de pólipos. TED = Montículo de

pólipos. ColEsc = Color Esclerito. BicolEsc = Esclerito Bicolor. TMActSpin = Tamaño máximo “Acute Spindle”. Spin>0.1 = “Spindles”>0.1 mm. TMCaps =

Máximo tamaño “Capstan”. “Crosses”= Escleritos en cruz. Tamaño y color de “anthocodial rod”= TColAntRod. Anth.rods=0.1m= AntRods=0.1. “Bent sclerites”=

BenScle. Inc = Color incoloro.

*Las palabras entre comillas hace referencia a los tipos de escleritos y los valores númericos estan expresados en milímetros.
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Anexo K: Características comparativas de las colonias del género Psammogorgia

Org Colony colour Shape and Branching
pattern

Maximum
bran-
ching

# Length
of terminal
branchlets

Diameter of
branchlets

Branch anasto-
mosis

Calix of
branchlets

Presence
of swollen
calyx rims

Calyx
arrange-
ment at
branchlets

06-
000386

Rojizo oscuro Bushy-Irregularly dichoto-
mous

02 11–35 4–4.3 ABSENT Flat - slightly
raised?

MD CLOSE

06-
000385

Rojizo oscuro Bushy-Irregularly dichoto-
mous

MD 12–61 3.9–4 ABSENT FLAT NO SPARSE

06-
000385

Rojizo oscuro Bushy-Irregularly dichoto-
mous

MD 25–55 3.5–4.1 ABSENT Flat - slightly
raised?

MD MD

06-
000385

Rojizo oscuro Irregular dichotomous MD 15–43 3.5–4.1 ABSENT Flat - slightly
raised?

MD SPARSE

06-
000385

Rojizo oscuro Bushy-Irregularly dichoto-
mous

MD 28–51 3–4.1 ABSENT MD MD MD

Todos la información del cuadro esta redactado en el idioma inglés.

Los simbolos MD hacen referencia a datos faltantes que aún no se conoce con certeza a que atributo pertenece el caracter.

Las palabras entre los símbolos de interrogación hacen referencia a la duda y los valores númericos estan expresados en milímetros.
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Anexo L: Características comparativas de los escleritos de las colonias de gorgonias del género Psammogorgia

Organismo Spindle length Wart club length Radiates
length

Anthocodials
length

Color de escleritos del
coenenquima

Color de escleritos
anthocodiales

06-000385 0.12 – 0.18 0.15–0.20 0.08–0.11 0.15–0.23 Violetas oscuros Rojizos oscuros

06-000385 0.12 – 0.19 0.12–0.17 NOT FOUND 0.12–0.25 Violetas oscuros Rojizos oscuros

06-000385 0.15 – ¿0.20 – 0.23? ¿0.14 o 0.12? – 0.19 0.13–0.15 0.15–0.28 Violetas oscuros Violetas oscuros

06-000383 0.13 – 0.15 0.12–0.15 0.10–0.13 0.10–0.24 Violetas oscuros Violetas oscuros

06-000383 0.10 – 0.18 0.13–0.17 0.09–0.14 ND Violetas oscuros Violetas oscuros

Todos la información de la medida de los escleritos esta redactado en el idioma inglés

Los valores entre los signos de interrogación hacen referencia a dos posibles valores como el límite máximo o mínimo de los tipos de escleritos

descritos.

Los valores númericos estan expresados en milímetros.
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Anexo M: Psammogorgia cf. teres (06-000386)

A. Disposición de pólipos. B. Disposición de pólipos. C. Vista transversal interna. D. Vista longitudinal

interna. E. Escleritos del cenénquima. F. Escleritos “spindle”. G. Escleritos “spindle”. H. Escleritos “Wart

club”. I. Escleritos “Wart club”. J. Escleritos “Radiate” K. Escleritos Antocodiales. L. Colonia recién extraída.

M. Colonia recién extraída. N. Colonia en su ambiente natural.
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Anexo N: Resúmen de registros genéticos procesados

Process ID GenBank Accession Species Name Country Artículo Electroferograma
CMBIA627-12 Stenothoe frecanda United States No Sí
BNSA035-12 KT209198 Stenothoe marina North Sea Raupach et al. (2015) Sí
BNSA034-12 KT208537 Stenothoe marina North Sea Raupach et al. (2015) Sí
AMPNB287-15 Stenothoe marina Norway No Sí
AMPNB288-15 Stenothoe marina Norway No Sí
AMPNB286-15 Stenothoe marina Norway No Sí
CAISN1084-13 Stenothoe minuta Canada No Sí
CAISN1081-13 Stenothoe minuta Canada No Sí
BNSA286-14 KT209192 Stenothoe monoculoides North Sea Raupach et al. (2015) Sí
BNSA291-14 KT208458 Stenothoe monoculoides North Sea Raupach et al. (2015) Sí
BNSA292-14 KT208446 Stenothoe monoculoides North Sea Raupach et al. (2015) Sí
BNSA146-12 KT209271 Stenothoe monoculoides North Sea Raupach et al. (2015) Sí
HABFA2052-22 Stenothoe monoculoides Norway No Sí
HABFA1039-20 Stenothoe monoculoides Norway No Sí
HABFA1085-20 Stenothoe valida Norway No Sí
HABFA1122-20 Stenothoe valida Norway No Sí
HABFA1084-20 Stenothoe valida Norway No Sí
BMAR096-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
BMAR097-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
BMAR098-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
BMAR106-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
BMAR107-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
BMAR112-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
BMAR120-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
BMAR130-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
BMAR134-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
BMAR135-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
BMAR136-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
BMAR137-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
BMAR144-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
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Process ID GenBank Accession Species Name Country Artículo Electroferograma
BMAR156-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
BMAR162-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
BMAR183-17 Teleophrys cristulipes Costa Rica No Sí
NaN KF452957.1 Teleophrys cristulipes Panama Windson y Felder (2014) No
NaN KF452951.1 Teleophrys ruber Caribbean Belize Windson y Felder (2014) No
NaN KF452948.1 Teleophrys ruber Caribbean Belize Windson y Felder (2014) No
NaN KF452931.1 Teleophrys ornatus Caribbean Belize Windson y Felder (2014) No
GBMNE18910-21 OK412999 Caprella scauroides China Liu et al. (2020) No
GBCM1899-14 KF743386 Caprella scauroides China Cabezas et al. (2014) No
GBCM1900-14 KF743387 Caprella scauroides China Cabezas et al. (2014) No
GBCM1901-14 KF743388 Caprella scauroides China Cabezas et al. (2014) No
GBCM1902-14 KF743389 Caprella scauroides China Cabezas et al. (2014) No
GBCM1903-14 KF743390 Caprella scauroides China Cabezas et al. (2014) No
GBCM1904-14 KF743391 Caprella scauroides China Cabezas et al. (2014) No
GBCM1905-14 KF743392 Caprella scauroides China Cabezas et al. (2014) No
GBMNB51440-20 MK190684 Caprella scauroides New Zealand Peart et al. (2019) No
GBMNB51441-20 MK190682 Caprella scauroides New Zealand Peart et al. (2019) No
GBMNE18903-21 OK412992 Caprella scauroides China Liu et al. (2020) No
GBMNE18909-21 OK412998 Caprella scauroides China Liu et al. (2020) No
GBMNE18911-21 OK413000 Caprella scauroides China Liu et al. (2020) No
GBMNE18912-21 OK413001 Caprella scauroides China Liu et al. (2020) No
GBMNE18913-21 OK413002 Caprella scauroides China Liu et al. (2020) No
GBCM1881-14 KF743397 Caprella californica Chile Cabezas et al. (2014) No
GBCM1886-14 KF743402 Caprella californica Chile Cabezas et al. (2014) No
GBCM1888-14 KF743404 Caprella californica Chile Cabezas et al. (2014) No
BHAK2611-20 Caprella californica Canada NO SÍ
BHAK3115-20 Caprella californica Canada NO SÍ
GBCM1810-14 KF743420 Caprella californica Australia Cabezas et al. (2014) No
GBCM1811-14 KF743421 Caprella californica Australia Cabezas et al. (2014) No
GBCM1812-14 KF743422 Caprella californica Australia Cabezas et al. (2014) No
GBCM1813-14 KF743423 Caprella californica Australia Cabezas et al. (2014) No
GBCM1877-14 KF743393 Caprella californica Chile Cabezas et al. (2014) No
GBCM1878-14 KF743394 Caprella californica Chile Cabezas et al. (2014) No
GBCM1880-14 KF743396 Caprella californica Chile Cabezas et al. (2014) No
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Process ID GenBank Accession Species Name Country Artículo Electroferograma
GBCM1885-14 KF743401 Caprella californica Chile Cabezas et al.(2014) No
GBCM2449-14 KF743407 Caprella californica United States Cabezas et al. (2014) No
GBCM2451-14 KF743409 Caprella californica United States Cabezas et al. (2014) No
GBCM2452-14 KF743410 Caprella californica United States Cabezas et al. (2014) No
GBCM2453-14 KF743411 Caprella californica United States Cabezas et al. (2014) No
GBCM2459-14 KF743417 Caprella californica United States Cabezas et al. (2014) No
GBCM2461-14 KF743419 Caprella californica United States Cabezas et al. (2014) No
GBCMA4969-13 JX545461 Caprella californica United States Best y Stachowicz (2013) No
GBCMA4970-13 JX545460 Caprella californica United States Best y Stachowicz (2013) No
GBCM1922-14 KF743357 Caprella scaura Italy Cabezas et al. (2014) No
GBCM1988-14 KF743149 Caprella scaura Portugal Cabezas et al. (2014) No
GBCM2001-14 KF743162 Caprella scaura Portugal Cabezas et al. (2014) No
GBCM2005-14 KF743166 Caprella scaura Portugal Cabezas et al. (2014) No
GBCM2273-14 KF743267 Caprella scaura Spain Cabezas et al. (2014) No
GBCM2280-14 KF743274 Caprella scaura Spain Cabezas et al. (2014) No
GBCM2298-14 KF743376 Caprella scaura Spain Cabezas et al. (2014) No
GBMND59767-21 MW551079 Caprella scaura Brazil Martínez-Laiz et al. (2021) No
GBMND59768-21 MW551080 Caprella scaura Brazil Martínez-Laiz et al. (2021) No
GBMND59769-21 MW551068 Caprella scaura Brazil Martínez-Laiz et al. (2021) No
GBMND59795-21 MW551044 Caprella scaura Italy Martínez-Laiz et al. (2021) No
GBMND59812-21 MW551020 Caprella scaura France Martínez-Laiz et al. (2021) No
GBMND59816-21 MW551024 Caprella scaura France Martínez-Laiz et al. (2021) No
GBMND60110-21 MW551047 Caprella scaura Netherlands Martínez-Laiz et al. (2021) No
GBMND60115-21 MW551052 Caprella scaura Netherlands Martínez-Laiz et al. (2021) No
GBMNE18895-21 MZ573399 Caprella scaura United Kingdom Martínez-Laiz et al. (2021) No
GBMNE18897-21 MZ573401 Caprella scaura United Kingdom Martínez-Laiz et al. (2021) No
DTNHM5718-23 - Caprella scaura United Kingdom - Sí
GBCM1833-14 KF743323 Caprella scaura Australia Cabezas et al. (2014) No
GBCM1838-14 KF743328 Caprella scaura Australia Cabezas et al. (2014) No
GBCM1947-14 KF743368 Caprella scaura Mauritius Cabezas et al. (2014) No
GBCM1949-14 KF743370 Caprella scaura Mauritius Cabezas et al. (2014) No
GBCM2468-14 KF743344 Caprella scaura United States Cabezas et al. (2014) No
GBMND60113-21 MW551050 Caprella scaura Netherlands Martínez-Laiz et al. (2021) No
GBCM1830-14 KF743320 Caprella scaura Australia Cabezas et al. (2014) No
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Process ID GenBank Accession Species Name Country Artículo Electroferograma
GBCM1914-14 KF743312 Caprella scaura Greece Cabezas et al. (2014) No
GBCM1918-14 KF743353 Caprella scaura Italy Cabezas et al. (2014) No
GBCM2473-14 KF743349 Caprella scaura United States Cabezas et al. (2014) No
GBCM1950-14 KF743371 Caprella scaura Mauritius Cabezas et al. (2014) No
GBCM2465-14 KF743341 Caprella scaura United States Cabezas et al. (2014) No
GBCM1912-14 KF743310 Caprella scaura Greece Cabezas et al. (2014) No
GBCM1913-14 KF743311 Caprella scaura Greece Cabezas et al. (2014) No
GBCM1970-14 KF743287 Caprella scaura Morocco Cabezas et al. (2014) No
GBCM1981-14 KF743298 Caprella scaura Morocco Cabezas et al. (2014) No
GBMNA12473-19 AB539699 Caprella scaura Japan Ito et al. (2010) No
GBCM1975-14 KF743292 Caprella scaura Morocco Cabezas et al. (2014) No
PIMI065-23 - Chirona hameri Canada No Sí
PIMI072-23 - Chirona hameri Canada No Sí
OGLA3150-13 - Conopea cf. cymbiformis Australia No Sí
OGLA3149-13 - Conopea cf. cymbiformis Australia No Sí
OGLA3153-13 - Conopea cymbiformis Australia No Sí
OGLA3148-13 - Conopea cymbiformis Australia No Sí
GBMNC68206-20 MN690056 Striatobalanus amaryllis Singapore Ip et al. (2019) No
GBMNC68207-20 MN690055 Striatobalanus amaryllis Singapore Ip et al. (2019) No
BHAK855-18 - Solidobalanus engbergi Canada No Sí
BHAK874-18 - Solidobalanus engbergi Canada No Sí
OGLA3154-13 - Conopea sp. 1 Australia No Sí
OGLA3155-13 - Conopea sp. 1 Australia No Sí
- MT089933 Conopea sp. 2 SCN Dennis et al. (2020) No
- MT089932 Conopea sp. 2 SCN Dennis et al. (2020) No
- MT089931 Conopea sp. 2 SCN Dennis et al. (2020) No
- HG970517 Conopea sp. 3 Panama Malay & Michonneau (2014) No
GBCX812-12 HQ290133 Conopea cf. galeata Brasil Brazil Carrison-Stone et al. (2013) No
GBCX823-12 HQ290144 Conopea cf. galeata Galapagos Ecuador Carrison-Stone et al. (2013) No
GBCX824-12 HQ290145 Conopea cf. galeata Galapagos Ecuador Carrison-Stone et al. (2013) No
GBCX809-12 HQ290130 Conopea cf. galeata Panama Panama Carrison-Stone et al. (2013) No
GBCX810-12 HQ290131 Conopea cf. galeata Panama Panama Carrison-Stone et al. (2013) No
GBCX811-12 HQ290132 Conopea cf. galeata Panama Panama Carrison-Stone et al. (2013) No
GBCX819-12 HQ290140 Conopea fidelis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
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Process ID GenBank Accession Species Name Country Artículo Electroferograma
GBA14275-13 KC349915 Conopea fidelis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14269-13 KC349921 Conopea fidelis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14267-13 KC349923 Conopea fidelis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBCX817-12 HQ290138 Conopea fidelis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBCX818-12 HQ290139 Conopea fidelis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBCX821-12 HQ290142 Conopea calceola Portugal Carrison-Stone et al. (2013) No
GBCX822-12 HQ290143 Conopea calceola Portugal Carrison-Stone et al. (2013) No
GBCX825-12 HQ290146 Conopea galeata St Catherines Island (Georgia) Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14453-13 JQ966287 Conopea galeata United States Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14452-13 JQ966288 Conopea galeata United States Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14451-13 JQ966289 Conopea galeata United States Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14450-13 JQ966290 Conopea galeata United States Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA12791-13 JN589832 Conopea galeata Atlantic Ocean Zardus et al. (2014) No
GBCX813-12 HQ290134 Conopea saotomensis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBCX815-12 HQ290136 Conopea saotomensis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14268-13 KC349922 Conopea saotomensis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14274-13 KC349916 Conopea saotomensis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14273-13 KC349917 Conopea saotomensis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14272-13 KC349918 Conopea saotomensis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14271-13 KC349919 Conopea saotomensis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14270-13 KC349920 Conopea saotomensis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14265-13 KC349925 Conopea saotomensis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBCX816-12 HQ290137 Conopea saotomensis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14266-13 KC349924 Conopea saotomensis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
GBA14449-13 JQ966291 Conopea saotomensis Sao Tome and Principe Carrison-Stone et al. (2013) No
- PP496557 Conopea saotomensis Guinea Bissau Moura et al. (2024) No
- PP496556 Conopea saotomensis Guinea Bissau Moura et al. (2024) No
- PP496555 Conopea saotomensis Guinea Bissau Moura et al. (2024) No
- KF587352 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587351 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587350 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587349 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587348 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587347 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
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Process ID GenBank Accession Species Name Country Artículo Electroferograma
- KF587346 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587345 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587344 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587343 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587342 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587341 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587340 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587339 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587338 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587337 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587336 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587335 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587334 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587333 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587332 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587331 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587330 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587329 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587328 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587327 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587326 Conopea willhearsti Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587325 Conopea sabangensis Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587324 Conopea sabangensis Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587323 Conopea sabangensis Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587322 Conopea sabangensis Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587321 Conopea minyrostrum Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587320 Conopea minyrostrum Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587319 Conopea margaretae Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587318 Conopea margaretae Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587317 Conopea margaretae Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587316 Conopea margaretae Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587315 Conopea margaretae Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587314 Conopea margaretae Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587313 Conopea margaretae Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
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- KF587312 Conopea margaretae Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587311 Conopea margaretae Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587310 Conopea exothobasis Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587309 Conopea exothobasis Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587308 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587307 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587306 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587305 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587304 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587303 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587302 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587301 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587300 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587299 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587298 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587297 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587296 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587295 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587294 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587293 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587292 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587291 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587290 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587289 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587288 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587287 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587286 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
- KF587285 Conopea basicuneata Filipinas Van Syoc et al. (2014) No
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