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RESUMEN

Una fraccion de la costa norte del Pert es el final de una extensa regiéon marina conocida
como Provincia de Panamd; con caracteristicas predominantemente tropicales y
temperaturas cercanas a los 30 °C. En esta regién se encuentran los unicos arrecifes
rocosos que se conocen en el territorio peruano. Como resultado, es notable la presencia
de una gran ictiofauna de origen tropical que, en ciertas ocasiones, pueden movilizarse
hasta la costa central del Peru. Sin embargo, esta diversidad no es conocida del todo
debido a la dificultad de muestreo e identificacién de peces, como sucede con la familia
Labridae y muchas familias del orden Perciformes. Asi, se propone el uso del Cédigo de
barras de ADN para el estudio taxonémico y filogenético de la ictiofauna de la regién. Se
secuencid un fragmento del gen de la subunidad I de la Citocromo oxidasa (COI) de 82
muestras de peces procedentes de Isla de Foca, Talara y Tumbes. La identificacion
morfologica se hizo usando claves de identificacion de la literatura; mientras que la
identificaciéon molecular a partir de la comparacion de nuestras secuencias con las de las
bases de datos BOLD y NCBI. Se calcularon las distancias intra e interespecificas basado
en el método NJ y el modelo K2P y se construyé un drbol basado en el método de
inferencia bayesiana para la delimitaciéon de MOTUs usando los modelos GMYC, PTP y
bPTP. Hubo concordancia entre la identificacién morfolégica y molecular para los peces
Labriformes, mientras que las familias Chaetodontidae, Serranidae y Oplegnathidae del
orden Perciformes tuvieron errores asociados a vacios de informacion y falta de
actualizacion de registros. En los Perciformes, se observaron valores de variacion
interespecifica cercanos al 2% en la familia Kyphosidae debido a su reciente especiacion;
en los Labriformes, se observé una distancia intraespecifica mayor a 2% en Halichoeres
dispilus. La delimitacion de MOTUs no varié entre los modelos; sin embargo, dos
modelos (PTP y bPTP) resolvieron un MOTU adicional para la especie H. dispilus.
Comparandola con registros del BOLD, se mostré su similitud genética con especimenes
de los Galdpagos, dando indicios de una posible especiacion ecoldgica parapatrica dentro
del Pacifico Oriental Tropical. Pese a las limitantes observadas en este estudio, el Codigo
de barras de ADN a partir del gen COI se presenté como una herramienta eficiente para
la identificacion molecular, la cual concordé con la taxonomia actual; siendo

indispensable su uso para el reforzamiento de los estudios de biodiversidad.

Palabras clave: Codigo de barras de ADN, Arrecifes rocosos, Delimitacion de especies,

Analisis de distancias



ABSTRACT

A fraction of the Northern coast from Peru is the end of an extensive marine region known
as The Panama Province; with predominantly tropical characteristics and temperatures
close to 30 °C. In this region there are the only rocky reefs known in Peruvian territory.
As a result of these two factors, there is a big tropical biodiversity, with fishes of the
Panamd Province which in some ocassions can move until the central coast of Peru.
However, this diversity is not totally known due to the difficulty of sampling and
identifying fish, as is the case with the Labridae family and many families of the
Perciformes order. Hence, it is proposed the use of the DNA barcoding for the taxonomic
and phylogenetic study of the fish biodiversity in this region. The fragment of the gene
of cytochrome oxidase subunit I (COI) from 82 samples of rocky reef fishes from Foca
Island, Talara and Tumbes were sequenced. The morphological identification was
realized using identification keys available in literature; while the molecular identification
was conducted comparing our sequences with the sequences from the database of the
BOLD and NCBI. Intra- and interspecific distances were calculated based on the NJ
method and the K2P model, and a tree based on the Bayesian inference method was
constructed for MOTU delimitation using the GMYC, PTP, and bPTP models. Our results
showed a concordance between morphological and molecular identification in fishes of
Labriformes order, while the families Chaetodontidae, Serranidae and Oplegnathidae of
Perciformes order had mistakes associated with information gaps and lack of updating of
records in the databases. For the Perciformes, it was observed values near to 2% in
samples from the Kyphosidae family, because of their recent speciation. In Labriformes,
it was observed an intraspecific distance value above 2% in Halichoeres dispilus. The
MOTU’s delimitation did not vary significantly between the models. Nevertheless, the
PTP and bPTP models resolved an extra MOTU for the species H. dispilus. When we
compared this sample with the other records from the BOLD Systems, we noticed that
this specimen was related with specimens from Galdpagos Archipelago; given us an
evidence of a parapatric ecological speciation of this species in the Tropical Eastern
Pacific. Despite the limitations observed in this study, the DNA barcode from the COI
gene was presented as an efficient tool for molecular identification, which was consistent
with traditional taxonomy and its use is essential for the reinforcement of biodiversity

studies.

Keywords: DNA barcoding, Rocky reefs, Species delimitation, Genetic distance analysis
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I INTRODUCCION

El orden Perciformes es el grupo predominante de todos los vertebrados, tanto en cuerpos
de agua dulce tropicales y subtropicales (Galvis et al., 2006), como en ecosistemas
marinos de todo el mundo (Nelson, 1994). Con 2 subdrdenes, 62 familias, 365 géneros y
2248 especies (), es el grupo mds grande y diversificado de los peces teledsteos (Nelson
et al., 2016) pese a que, en los dltimos afios, muchas de sus familias han sido reubicadas
(a nivel de orden como incertae sedis), esto a partir de estudios basados en filogenias

inferidas usando datos moleculares (Betancur-R et al., 2017).

Muchas familias de peces de arrecife (rocosos o coralinos) han sido colocadas en el orden
Perciformes, siendo las mas caracteristicas sensu Nelson et al. (2016) las familias
Serranidae, Chaetodontidae, Lutjanidae, Pomacanthidae y Mullidae (Bellwood &
Wainwright, 2002). Algunas de sus especies son de importancia comercial en el Perd,
como la cabrilla Paralabrax humeralis (Serranidae), el cherlo Acanthistius pictus
(Serranidae) y la chita Anisotremus scapularis (Haemulidae), las cuales pueden

encontrarse en arrecifes rocosos o préximos a estos.

El orden Labriformes por su parte, resulta ser un grupo relativamente nuevo entre los
peces teledsteos dado que en el pasado se encontraba agrupado dentro del orden
Perciformes como el suborden Labroidei (Kaufman & Liem, 1982; Nelson, 2006). En un
principio, con aproximadamente 1800 especies, la monofilia de los Labroidei se basé en
modificaciones dentro de la region faringea, con la formacién de mandibulas faringeas a
partir de los Stos ceratobranquiales en los arcos branquiales (Nelson, 1967). Asi, la
“faringognatia” de los Labroidei se basé en 3 modificaciones dentro de la region faringea:
(I) una mandibula faringea inferior formada a partir de la unién o fusion de los quintos

huesos ceratobranquiales; (II) una musculatura que conecta directamente la cara inferior



del neurocrdneo con la mandibula faringea inferior; y (III) una diartrosis entre la
superficie dorsal de los huesos de la mandibula faringea superior con la parte inferior del
neurocraneo. (Kaufman & Liem, 1982; Stiassny & Jensen, 1987). No obstante, ademas
de los Labroidei, Liem & Greenwood (1981) y Kaufman & Liem, (1982) describieron
también para los Anabantidae, Kyphosidae, Carangidae, Sciaenidae y Cypronodontidae
la presencia de mandibulas faringeas muy similares a las de estos. Sin embargo, la
hipétesis de la monofilia de los Labroidei se vio reforzada a partir de estudios de
morfologia funcional; los cuales diferenciaron los mecanismos de accién de sus

mandibulas faringeas versus las de otros peces percomorfos.

Como resultado, muchos autores (Rosen & Patterson, 1990; Johnson 1993, por ejemplo)
cuestionaron la monofilia de este grupo; sin otra evidencia morfolégica que de soporte a
esta hipétesis. Estudios moleculares rechazaron también la hipdtesis, mas no se resolvian
las relaciones entre las familias que lo conformaban. No fue hasta Wainwright et al.
(2012), que a partir de evidencia molecular obtenida de 10 loci nucleares, permitié su
separacion del resto de los Perciformes y la reubicacién de muchas familias percomorfas
dentro de las “Series Ovalentaria” y, a diferencia de las seis familias que Kaufman &
Liem (1982) y Nelson (2006) agruparon en el pasado, se encuentra conformado solamente
por tres familias: Odacidae, Labridae y Scaridae (Nelson et al., 2016) en el orden
Labriformes (5 — 10% del total de peces vivientes en la actualidad) con registros de las

dos ultimas familias para el mar peruano.

Dentro del nuevo orden de los Labriformes, la familia Labridae es la segunda familia mas
grande de peces marinos, y una familia ecolégica y morfolégicamente diversa en formas,
colores y tamafios (Westneat & Alfaro, 2005; Parenti & Randall, 2010; Nelson et al.,
2016). Viven en una gran variedad de ambientes costeros que van desde pozos de marea

y arrecifes hasta fondos de arena. Caracteristicas estructurales del craneo, particularmente



en la denticion y las mandibulas le permite tener una amplia variedad de presas que van
desde el zooplancton y crusticeos ectopardsitos, hasta peces y moluscos bivalvos (Parenti
& Randall, 2010). Estos peces presentan un comportamiento reproductivo atipico,
denominado protoginia, un tipo de reversion sexual que les permite ser hembras en sus
estadios juveniles para posteriormente convertirse en machos. Ademds, exhiben muchos
patrones de coloracién que varian de acuerdo con el estadio en el ciclo de vida, con
manchas simulando ojos falsos. Es importante recalcar que la diversidad estructural y
ecoldgica de los Labridae ha atraido la atencion de los bidlogos que estudian la ecologia,

la historia de la vida y la biomecdnica de esta familia (Westneat & Alfaro, 2005).

Por su parte, los peces de la familia Scaridae (comtinmente denominados “Peces Loro”
por la estructura de la boca) son peces herbivoros; lo que les confiere un rol importante
en el control del crecimiento de las comunidades algales en arrecifes, con modificaciones
en la region del crdneo (ligamentos, tejido conectivo y musculaturas) que les permite
excavar y raspar superficies duras (rocas y sustratos de carbonato) con algas, bacterias y
detritos (Gobalet, 2018). Asimismo, comparten la protoginia como estrategia
reproductiva y a su vez, los patrones de coloracién son muy diversos y esenciales para su
identificacion, estando relacionados con la edad y sexo del organismo (Nelson et al.,
2016); lo que los convierte organismos modelo ideales (Scarus y Chlorurus, dos géneros
de peces Scaridae) en estudios de radiacion adaptativa basada en la seleccién natural e
impulsada por la seleccion sexual (Streelman & Danley, 2003; citados por Choat et al.,
2012, Kazanciog™lu et al., 2015). Un comportamiento especial que exhiben estos peces,
junto con algunos peces Labridae (Videler et al., 1999), es la segregacion de una mucosa
transparente alrededor de todo su cuerpo formando un capullo durante las noches, los
cuales pueden encontrarse vacios durante el dia, (Winn, 1955); como un mecanismo de

defensa sensorial frente a sus depredadores. Envolviéndose en el capullo son capaces de



reducir los olores que su cuerpo emana, disminuyendo asi su vulnerabilidad (Langerhans,

2007; Cerny, 2007).

Es importante recalcar que diversos andlisis filogenéticos (Westneat & Alfaro, 2005;
Betancur-R et al., 2017) han sefialado que los peces loro estarian agrupados dentro de un
Labridae monofilético como “Scarinae”, junto a los Odacidae (Choat et al., 2012); sin
embargo, para los propdsitos de este estudio, se les referird como Scaridae y Labridae

sensu Nelson et al. (2016); como familias del orden Labriformes.

Pese a la gran diversidad de peces que pueden hallarse en el Mar Tropical del Per, las
especies de las familias Labridae y Scaridae, asi como de muchas familias del Orden
Perciformes, no han sido descritas en su totalidad; las cuales son muy comunes en
arrecifes rocosos, hébitats inicos, poco abundantes y casi exclusivos de la costa norte del
Perd, en los departamentos de Piura y Tumbes (Hooker, 2009; Hooker, 2011). De tal
forma., estd investigacion busca poner en practica el uso del gen marcador COI como
herramienta para la identificacion taxondémica de los peces de arrecife de la costa norte

del Peru y el estudio de sus relaciones filogenéticas.

I.1 Descripcion de la realidad problematica

Aproximadamente el 51% de la superficie de la Tierra estd cubierta por océanos y, a pesar
de que se considera que los ecosistemas marinos albergan muchas mas formas de vida
que los terrestres, el conocimiento y esfuerzos de exploracién de la biodiversidad marina
es muy inferior al realizado para la conservacion de la biodiversidad terrestre (Figueroa,
2005; Duarte, 2006). Dentro de los océanos, el Sistema de la Corriente de Humboldt del

Norte (NHCE en inglés) es uno de los sistemas marinos mds ricos y productivos del



planeta (Chavez et al., 2008; Taylor, 2008). Esta importante fraccion de la Corriente de

Humboldt corresponde a las aguas del mar peruano.

De esta manera, el mar peruano ha sido clasificado de manera tradicional en dos
provincias biogeograficas diferenciadas por la influencia de la Corriente de Humboldt:
La provincia peruano — chilena (en el Peru, representado por el centro y sur) y la provincia
panamefia, ubicada al norte del pais (Morrone, 2001). De manera similar, Spalding et al.
(2007) clasifica las aguas en tres ecorregiones: Guayaquil, Perti central y Humboldtiana.
Las provincias ubicadas al centro y sur del Peru se caracterizan por los altos valores de
biomasa de recursos hidrobiolégicos y productividad primaria pero con pocas especies,
mientras que en la region tropical, la cantidad de especies de peces e invertebrados es
numerosa, esto como resultado de la confluencia de un complejo sistema de interacciones
entre variables atmosféricas y ocednicas que influyen en su presencia y distribucion,
dando lugar a una significativa diversidad bioldgica marina y costera existente en la

provincia panameia (Hooker, 2009; MINAM, 2010).

Adicionalmente, se estima que el mayor nimero de las aproximadamente 10.000 especies
de peces en mares poco profundos viven en aguas célidas templadas o tropicales, donde
las temperaturas medias durante las temporadas mds frias no descienden por debajo de

18°C (Bone & Moore, 2008).

1.2 Definicion del problema

Los ecosistemas marinos son una fuente de recursos de importancia econdmica directa,
que proveen diversos bienes y servicios ambientales. Por ejemplo, la diversidad genética
presente se refleja hoy en una importante fuente de recursos y su potencialidad para la
farmacia y biotecnologia (Munro ef al, 1999). Sin embargo, son las actividades humanas

la principal causa del deterioro de los ecosistemas marinos y la pérdida de la biodiversidad



marina (Figueroa, 2005; Mancera et al., 2013), como sucede en el Mar tropical del Peru

(Hooker, 2011), afectando a sus especies residentes (Hooker, 2009).

1.3 Objetivos
Objetivo general:

o Caracterizar molecularmente a las especies de peces Labriformes y Perciformes

presentes en los arrecifes rocosos del Mar Tropical del Peru.
Objetivos especificos:

o Identificar molecularmente MOTUs a través de la técnica de DNA Barcoding a
las especies de peces Labriformes y Perciformes presentes en los arrecifes
roCcoSO0S.

o Determinar la concordancia entre la identificacién molecular con la identificacion
morfoldgica tradicional presente en la literatura.

e Generar un banco de secuencias nucleotidicas del gen citocromo oxidasa
subunidad I (COI) de las especies de peces Labriformes y Perciformes colectadas

en los arrecifes rocosos.



1.4 Justificacion e Importancia de la investigacion

Los peces del Mar tropical del Pert tienen una amplia distribucién dentro del POT
(Pacifico Oriental Tropical) alcanzando el Golfo de California (México) siendo también
de importancia comercial. Segin la IUCN (International Union for Conservation of
Nature), los peces que habitan arrecifes son aprovechados tanto para su uso ornamental
en acuarios (destacando a las familias Labridae, Haemulidae, Lutjanidae, atractivas por
su coloracion); asi como su explotacion pesquera, destacando a los peces de la familia
Serranidae del Orden Perciformes, que corresponden a una fraccion significativa de la
pesca en pequeiia escala en la region nortefia (Aburto et al., 2008). Asimismo, el interés
de estos peces desde un punto de vista econdmico y turistico son relevantes en las zonas

costeras (Chavez et al., 2008).

Es notable la fragilidad que estos ecosistemas pueden exhibir como respuesta a las
actividades pesqueras que indirectamente pueden ser perjudicadas mediante la
desestabilizacion de las cadenas tréficas, afectando a las demds comunidades presentes
(Sonnenholzner et al., 2009). De esta manera, es necesaria la promocion de estrategias de
conservacion a lo largo del tiempo, para la cual es indispensable la correcta identificacion
y descripcion de especies para el conocimiento bdsico-aplicado asi, para el
aprovechamiento y promocion sustentable de recursos hidrobioldgicos. Por eso, antes que
nada, para cuidar y conservar la biodiversidad de nuestro mar, primero tenemos que llegar
a conocerla, llenando los vacios cientificos, y a valorarla, proponiendo nuevas medidas

de conservacion.

L.5 Limitaciones de la Investigacion
En el Pert, la biodiversidad bioldgica marina se concentra en el ecosistema de surgencias
costeras peruano, las dreas marinas someras de la costa peruana nortefia y el ecosistema

de manglar del norte. (Tarazona et al., 2003). Por su parte, los arrecifes rocosos son uno



de los principales hébitats que contribuyen en albergar una alta biodiversidad marina
(Msangameno, 2016). Sin embargo, se cree que muchas de estas especies de arrecife no
han sido descritas para nuestro mar dada la dificultad de su captura bien por su tamafio o
la dificultad de acceso a las areas descritas (Vildoso ef al., 1999) y a la plasticidad
fenotipica de muchas de las especies que coexisten (Hooker, 2009), haciendo que exista

un vacio en el conocimiento en estos ambientes.

Por lo tanto, teniendo en cuenta que estos peces pueden presentar tallas pequefias,
diferentes patrones de coloracidn; importantes al momento de su identificacion y
variables dependiendo la edad y el sexo (Westneat & Alfaro, 2005); y las zonas donde
habitan son de dificil acceso para sus colectas, se propone incorporar métodos

moleculares (DNA barcode) que refuercen la identificacion de estas especies.

II. REVISION LITERARIA

I1.1 Antecedentes
La costa norte del Perd, en los departamentos de Piura y Tumbes, las islas Lobos de
tierra y Lobos de afuera, esconden bajo sus aguas una alta biodiversidad con un gran
numero de especies de procedencia tropical debido a la transicion y mezcla de masas
de agua de origen ecuatorial y tropical (MINAM, 2010). Otro evento conocido como
El Nifo, tiene un efecto de tropicalizacion en el ambiente. Asi, el calentamiento de
las aguas influye en el comportamiento de las especies pelagicas y demersales
costeras, que migran a otras zonas o cerca del fondo, en busca de condiciones més
favorables, conllevando a un incremento del nimero de especies icticas en la
comunidad y de la diversidad biolégica (GEF, 2002). Hooker (2009), reconoce como
limite natural a Cabo Blanco para la fauna Pandmica; sin embargo, en veranos

intensos se les puede observar en Isla Foca y la Bahia de Sechura, las cuales junto a



las Bahias de Samanco (Ancash) y Pucusana (Lima) son reconocidas como
“localidades refugio”; a raiz de los eventos de El nifio 1997-98, pudiendo permanecer

en estas hasta la intensificacion del invierno.

La ictiofauna marina del Peru ha sido documentada en numerosas publicaciones entre
las que destacan Chirichigno (1962, 1963a, 1963b, 1969, 1973, 1978, 1987);
Chirichigno y Iwamoto (1977), Chirichigno & McEachran (1979), Chirichigno &
Vélez (1998); Chirichigno & Cornejo (2001), Hooker (1990, 1993, 2000) y Vildoso

et al. (1999), entre otros.

Asi, tanto el “Cuarto Informe Nacional sobre Diversidad Biologica” (MINAM, 2010)
como el “Catdlogo comentado de peces marinos del Peru” (Chirichigno & Cornejo
2001) datan 1070 de especies de peces marinos, de las cuales 393 pertenecen al orden
de los Perciformes, lo cual corresponde a un 37 % de las especies de peces marinos
del mar peruano y a su vez el grupo mds abundante en nuestro mar. No obstante, segin
el “Sexto Informe Nacional sobre Diversidad Biologica” (MINAM, 2019), presentan
un registro actualizado de 1090 especies de peces marinos en los ecosistemas marinos

tanto de aguas frias como tropicales.

Por otro lado, no existen registros del orden Labriformes dentro del documento, dado
que en el pasado este grupo fue incluido dentro del Orden Perciformes bajo la
categoria de suborden Labroidei, agrupando 6 familias (Cichlidae, Embiotocidae,
Labridae, Odacidae, Pomacentridae y Scaridae). En la actualidad, este nuevo orden
solamente agrupa a 3 familias: Odacidae, Labridae y Scaridae; mientras que las
familias Pomacentridae y Embiotocidae se encuentran incertae sedis a nivel de orden
en Ovalentaria (Wainwright er al., 2012) y la familia Cichlidae en el orden

Cichliformes (Nelson et al., 2016; Betancurt et al., 2017). De esta manera, para el



“Catéalogo comentado de peces marinos del Pert” de Chirichigno & Cornejo (2001)
se tienen registradas 13 especies de peces Labriformes, para las familias Labridae y
Scaridae, mientras que para la familia Odacidae no existen registros dado a que esta
no se ha sido descrita dentro del Pacifico Oriental y es solamente encontrada en el
Océano Indico, especificamente en las costas de Australia y registros de endemismos

en Nueva Zelanda (Nelson et al., 2016).

Hooker (2009), en su trabajo discutié sobre 14 especies de peces tropicales, con 11
registros nuevos para el Peru, procedente de colectas y registros entre los afios 1985
y 2007, de las cuales 4 pertenecian al orden Perciformes (Cirrhitus rivulatus,
Cirrhitichthys oxycephalus, Prognathodes carlhubbsi y Cephalopholis panamensis)
y 2 al orden Labriformes (Thalassoma lucasanum y Thalassoma grammaticum),
siguiendo la clasificacion mostrada en Nelson et al. (2016). Segin el IUCN y el STRI,
de las especies mencionadas anteriormente, todas excepto Cirrhitichthys oxycephalus

tienen a los arrecifes rocosos como su hébitat principal.

Como resultado, dada la reubicacién de muchas de sus familias, se tiene registrado un
total de 114 especies de peces Perciformes y 15 especies de peces Labriformes (sensu

Nelson et.al, 2016), para el Peru.

De manera tradicional, se han utilizado tanto las claves taxondmicas para la
identificacion de peces, como las de Chirichigno (1974) y Chirichigno & Vélez
(1998) mediante la observacion de caracteres morfoldgicos y meristicos (nimero de
espinas en aletas, nimero de escamas en la linea lateral, etc.); y el uso de guias y
catdlogos para el reconocimiento de las mismas. Sin embargo, estas pueden presentar
dificultades al momento de examinar los diferentes estadios de vida (e incluso de

diferente sexo) que presentan durante su desarrollo. En los dltimos afios, métodos de



identificacion se han ido reforzado acudiendo a la informacidn genética, la cual no

exhibe cambios con respecto a los estadios de vida y/o sexo.

El anélisis de la secuencia de ADN se ha utilizado durante afios para ayudar a la
identificacién de especies, pero se han utilizado diferentes secuencias (rRNA,
mtDNA, nDNA etc.) para diferentes grupos taxonémicos; por lo que Hebert et al.
(2003), propuso el uso del gen que codifica el Citocromo oxidasa subunidad I (COI),

como un sistema de identificacion universal para animales, incluyendo a los peces.

En estudios filogenéticos, el codigo de barras de ADN puede ser un punto de partida
para la seleccion Optima de taxones, y se pueden agregar secuencias de cédigos de
barras al conjunto de datos de secuencias para el andlisis filogenético. En las
investigaciones de genética de poblaciones, los codigos de barras de ADN pueden
proporcionar una primera sefial del alcance y la naturaleza de las divergencias de
poblacioén y facilitan los estudios comparativos de la diversidad de la poblacién en

muchas especies (Ward et al., 2005; Hajibabaei et al., 2007).

Para los peces, se ha implementado esta técnica para la secuenciacion e identificacion
obteniéndose resultados satisfactorios. Ward et al. (2005) utiliz6 el ADN barcoding
para la identificaciéon en peces marinos de Australia concluyendo que es una
herramienta eficaz para su uso en la identificacion de especies de peces. La técnica ha
sido eficiente también para la identificacién de especies cripticas (Jacobina et al.,
2019); las cuales son muy similares en apariencia, no distinguibles morfolégicamente,
aisladas reproductivamente y de amplia distribucion producto de procesos recientes
de diferenciacién. Sin embargo, también hace hincapié en la necesidad de requerir

cuidadosos andlisis morfoldgicos y que vayan de la mano con el ADN barcoding.



Adicionalmente, los cddigos de barras han demostrado ser una herramienta
satisfactoria al momento de identificar especies de peces con alto grado de
dimorfismo sexual, como suele suceder en la familia Labridae. Por ejemplo, Sarhan
et al. (2019) utiliz6 el gen COI para la identificacion de dos especies de peces;
Cheilinus lunulatus (Forsskal, 1775) y Halichoeres hortulanus (Lacepede, 1801) en
el Mar Rojo, el cual mostré un 100% de similitud entre machos y hembras de ambas
especies, tras haber hecho una exhaustiva comparacién morfoldgica y morfométrica
entre individuos de ambos sexos. Asi, los cédigos de barras proporcionan nuevas
ideas sobre la diversidad de peces, lo que permite también identificaciones basadas
en ADN de larvas, juveniles (Valdez et al., 2010) y especimenes desconocidos cada
vez mds precisos (Weigt et al., 2012) y, si se incrementa su aplicacion, muchas

especies previamente no reconocidas podrian ser reveladas.

Dentro de estas especies, los peces de arrecifes reciben especial atenciéon dado que
estos han pasado por muchos eventos de radiaciones adaptativa y son una fraccion
importante de la diversidad de los océanos en el mundo (Westneat & Alfaro, 2005).
Segtin Jiménez (1999), la mayor parte de los trabajos sobre comunidades de peces de
arrecife provienen del Caribe, Australia y el Mar Rojo. En el Pacifico oriental tropical,
el Golfo de California, se considera un punto de acceso a la biodiversidad marina
mundial dada la gran cantidad de especies que albergan, esto como consecuencia a
una alta concentracién de arrecifes rocosos y su alta complejidad topografica.

(Sanchez et al., 2015; Aburto & Balart, 2001).

Estos hébitats albergan una alta riqueza (colores, tamafios) de diferentes especies (no
solo de peces), sirviendo como refugio y 4reas de reproduccion para estos, dado que
generalmente estos hdbitats ocurren en medio de la interfase del mar y la tierra, al

igual que muchos ecosistemas intermareales (Jiménez, 1999; Aburto & Balart, 2001,



Msangameno, 2016). La importancia de estos ambientes radica en su capacidad de
soporte de una gran variedad de especies de peces, invertebrados y algas, asi como
también en suplir alimento y proteccion en las costas frente a las tormentas, el fuerte

oleaje y el transporte de sedimentos (Msangameno, 2016).

En comparacién con las zonas de estudio mencionadas, en el Peru los trabajos sobre
peces de arrecifes son insuficientes. Existen arrecifes rocosos de agua tropicales
ubicados en localidades, por ejemplo, como “El Nuro” en el departamento de Piura,
los cuales estdn conformados por formaciones rocosas con plataformas bajas planas
inclinadas y roquedales; con cuevas largas que sirven como refugio de la fauna; y en
“Punta sal” en el departamento de Tumbes, que consta de areas rocosas en planicies
arenosas o rocosas con roquedales costeros (Hooker, 2011). Hooker (2009) es una
recopilacion de trabajos (Hooker, 1990, 1993, 2000) sobre colectas realizadas desde
el afio 1989 hasta el 2007, donde se describe la ictiofauna asociada a estas areas,
probando la insuficiencia de investigaciones y la necesidad de llenar los vacios de

informacion

11.2 Definicion de términos

Arrecife; el término arrecife dependerd de la perspectiva en la que se esté trabajando.
Desde un punto de vista ecoldgico, un arrecife puede ser cualquier estructura
sumergida que provee de un substrato duro que permite el desarrollo de la vida
marina; pudiendo ser coralinos, rocosos (Jiménez, 1999) o también ampliarse
mediante una plétora de estructuras artificiales como muelles, rompeolas, diques y

malecones que funcionan como arrecifes artificiales (Msanganemo, 2016).

Arrecife rocoso; dominados por formaciones rocosas de diferentes origenes (como

rocas sedimentarias, rocas igneas, etc.), los arrecifes rocosos surgen como producto



de la erosion marina y la acciéon combinada de las olas y el nivel de mar en dreas con
bajo aporte de sedimento (Ruwa, 1996; Sénchez et al., 2015), la cual originan una
variedad de micro habitats tales como pozas, cuevas, grietas y cafiones. La naturaleza
de estos estd relacionada con su modo de formacién y sus propiedades fisicas
determinan los patrones de asentamiento y establecimiento de organismos marinos en

estos (Msanganemo, 2016).

DNA Barcoding; esta técnica se basa en la premisa de que una secuencia
estandarizada puede distinguir a los individuos de una especie debido a que la
variacién genética interespecifica excede la variacion intraespecifica dentro de las
especies (Hebert et al., 2003). La secuencia del cédigo de barras de cada muestra
desconocida se compara con una biblioteca de secuencias de cddigos de barras de
referencia de individuos de identidad conocida. La identificacion se da si la secuencia
de un espécimen coincide estrechamente con una en la biblioteca de c6digos de barras.
De lo contrario, el nuevo registro puede conducir a una nueva secuencia de cédigo de
barras para una especie determinada (es decir, un nuevo haplotipo o variante

geografica), o puede sugerir la existencia de una especie nueva.

Delimitacion de especies; pese a que la técnica del DNA barcode es utilizada para
aportar informacién que conlleve a la descripciéon de nuevas especies, por si sola no
puede utilizarse para tal cometido. De tal manera, existen muchos enfoques
moleculares que pueden utilizarse para delimitar especies. La delimitaciéon de
especies es el proceso de determinar qué grupos de organismos individuales
constituyen poblaciones diferentes de una sola especie y cudles constituyen especies
diferentes (Rannala & Ziheng Yang, 2020). En la actualidad existen diversos

enfoques moleculares que pueden usarse para la delimitaciéon de nuevas especies,



como lo son el GMYC (Fujisawa & Barraclough, 2013), PTP, bPTP (Zhang et al.,

2013) y el ABDG (Puillandre et al., 2012).

Especies cripticas; de manera general, se les reconoce como aquellas especies que
son morfolégicamente similares (misma coloracion, formas, estructuras, etc.),
reproductivamente aisladas, de reciente especiacion y que solo pueden separarse a
partir de otras fuentes, como lo es el andlisis de secuencias de ADN. No obstante,
Bickford et al. (2007) no consideran el aislamiento reproductivo como un cardcter
esencial, dado que no existe un tnico y mejor concepto de especie (en este caso,
aplicar solamente el concepto bioldgico de especie); mds en su lugar, consideran que
dos o mds especies son "cripticas" si estdn, o han sido, clasificadas como una sola
especie nominal porque son, al menos superficialmente, morfolégicamente

indistinguibles.

III. MATERIALES Y METODOS

Previo a la realizacién de las colectas, se elabord una lista de especies de peces de los
6rdenes Labriformes y Perciformes; sensu Nelson et al. (2016), que habitan o estin
asociadas a arrecifes rocosos; y descritas para el Pacifico Oriental Tropical (ver Anexo
1), para su uso como referencia durante las colectas. La autorizacién para efectuar la
captura de especies hidrobioldgicas fue concedida por el Ministerio de Producciéon

mediante la resolucion directoral N° 00432-2020-PRODUCE/DGPCHDI.



IT1.1 Colecta e identificacion de los ejemplares

Area y métodos de captura

Las colectas se realizaron en los arrecifes rocosos presentes dentro de las dreas propuestas
por Hooker et al. (2011) para la creacion de las Reserva Nacional “Mar tropical del Perd”
(Anexo 2): Isla Foca (Paita — Piura); El Nuro y Cabo Blanco (Talara — Piura), en los meses
de abril y setiembre del 2020; y Punta Sal (Contralmirante Villar - Tumbes), durante abril
del 2021. En la tabla 1 resume los puntos de colecta, y sus respectivas coordenadas

geograficas (ver Anexo 3).

Tabla 1: Puntos de muestreo con las localidades donde se colectaron el material bioldgico

Localidad Estacion de muestreo Coordenadas geografica.s
Latitud Longitud
FOCAO1 -5,21377 -81,20317
Paita (Sector: FOCA02 -5,20869 -81,21036
Tsla Foca) FOCAO03 -5,20281 -81,20943
FOCA04 -5,21432 -81,20596
FOCA05 -5,20076 -81,20929
VELEROS -4,17939 -81,13947
BAJO VELEROS -4,17700 -81,14638
PLATAFORMA -4,16405 -81,16785
ggfgiﬁgr VICHAYITO -4,14260 -81,11250
El Nuro) | CABO BLANCO -4,25960 -81,24670
QUEBRADA VERDE -4,22660 -81,20900
TALARA 1 -4,40500 -81,26030
TALARA 2 -4,44340 -81,27640
Tumbes PUNTA SAL -3,95351 -80,96366
(Sector: CANOAS DE PUNTA SAL -3,94477 -80,94021
Arrecifes de | PUNTA MERO -3,80343 -80,88149
Punta Sal) | ACAPULCO -3,70783 -80,79099

Las capturas se realizaron usando un compresor de aire para buceo (Figura 1), para
acceder zonas donde los arrecifes se encontraron a una profundidad mayor a los 5 metros;

asi como también a través de buceo con snorkel para profundidades menores.



Se empled redes de mano para la captura de ejemplares pequefios (< 15 cm de longitud
total); mientras que, para ejemplares de mayor tamafio, se empled arpones artesanales
para facilitar su captura. Se revisaron también los desembarques en los puertos y caletas,
dentro de las areas de estudio, para seleccionar especies que fueran de interés para la

investigacion.

Figura 1. Compresor de aire para buceo. El tubo del regulador se conecta a la compresora por
uno de los orificios y se bombea aire al momento de encenderlo

La preservacion y transporte de ejemplares se realizo siguiendo las recomendaciones de
Lambarri & Espinoza (2018) en su manual de “Métodos de Colecta y Preservacion de
Peces”. Asi, individuos con longitud total mayor a 15 cm fueron inyectados (cabeza,
branquias, térax y abdomen) con una solucién de formol al 10% (formol al 40% + agua
destilada) y los més pequefios fijados en alcohol a 96°, para luego ser envueltos en gasas
con alcohol a 96° y enviadas desde el departamento de Piura, hasta el Laboratorio de
Sistemdtica Molecular y Filogeografia de la Facultad de Ciencias Bioldgicas de la
Universidad Nacional Mayor de San Marcos. Cada ejemplar recibié un cdédigo de muestra
durante las colectas (REEF001, por ejemplo) y se colocaron en frascos con alcohol de 70°

para su preservacion durante la identificaciéon morfoldgica.



Identificaciéon morfologica

Se tomaron fotografias de los ejemplares tan pronto fueron colectados, esto antes de su
preservacion, para capturar la coloracion respectiva de cada organismo y sean de apoyo
durante la identificacion. Esto se realizé extendiendo cada pez sobre una superficie de
tecnopor usando alfileres y, de ser necesario, se sumergieron en una pequefia pecera con

agua (Figura 2).

Figura 2. Captura de imagenes de peces para la identificacion morfolégica

Se empled todo tipo de literatura como claves de identificacion (Baldwin & McCosker,
2001; Knudsen & Clements, 2013), revisiones (Gomon, 2006), informes y/o catilogos
(Bussing & Lopez, 2005; Chéavez et al., 2008; Robertson & Allen, 2015) con informacion
de las familias de peces en cuestion. Se utilizaron principalmente la “Clave de
Identificacién de peces marinos del Perd” (Chirichigno & Vélez, 1998), el “Catdlogo
comentado de peces marinos del Perd” (Chirichigno & Cornejo, 2001) y la descripcién
de algunas especies de peces tropicales realizadas por Hooker (2009). Los especimenes
se depositaron en la colecciéon del departamento de Ictiologia del Museo de Historia

Natural de la UNMSM.



I11.2 Amplificacién, secuenciacion parcial del gen COI

Los andlisis moleculares fueron realizados los laboratorios de Sistemdtica Molecular y
Filogeografia (LSMF) y de Bioinformdtica y Gendmica de la Biodiversidad (LBGB) de
la Universidad Nacional Mayor de San Marcos y el Laboratorio Costero de Tumbes (LCT
— IMARPE). Se colecté aproximadamente 1 cm® de tejido muscular del lado derecho o
de la aleta pectoral derecha de cada ejemplar o voucher (Figura 3); el cual fue almacenado
en microtubos conteniendo alcohol al 96° a 20 °C (Lambarri & Espinoza, 2018). Este
procedimiento se realiz0 tras la captura del ejemplar y previo a su fijacion. La extraccion
del ADN se realiz6 utilizando el Kit Promega de extraccion Wizard SV Genomic,

siguiendo las especificaciones del fabricante.

Figura 3. Toma de tejidos del ejemplar. El corte se realizo en el lado derecho, a la altura de
la aleta pectoral o a la altura de la primera aleta dorsal.

Se cuantifico la cantidad de DNA extraido (ng/uL) utilizando un espectrofotometro
NanoDrop y para la evaluacion de la calidad de la extraccion se utilizé el indice de

absorbancia A260/A280.



La amplificacién del segmento del gen COI se realiz6 utilizando los primers Fish F1 5°-
TCA ACC AAC CAC AAA GAC ATT GGC AC -3’, Fish F2 5°- TCG ACT AAT CAT
AAA GAT ATC GGC AC -3°, Fish R1 5’- TAG ACT TCT GGG TGG CCA AAG AAT
CA -3’ y Fish R2 5’-ACT TCA GGG TGA CCG AAG AAT CAG AA -3’, descritos por

Ward et al. (2005).

Para cada muestra, se preparé en un tubo eppendorf de 0.1 ml una solucién para PCR;
con 7.925 ul de agua destilada, 1.875 ul de ANTP (8 mM), 1.5 ul de buffer 10X, 0.3 ul
de MgCl, (25 mM), 0.6 ul de cada primer (10 mM), 0.2 ul de abm Taq DNA polimerasa
(Cat. No. G009) (5U/ul) y 2 ul de DNA extraido (15 ul en total). Los tubos se colocaron
en un termociclador BIO-RAD T100 Thermal cycler donde se realiz6 la amplificacion;
la cual consistié de una desnaturalizacién inicial de DNA por 5 min a 92 °C y 35 ciclos
de desnaturalizacién por 45s a 92 °C, hibridacién por 45s a 48 - 56°C, extension por 45s

a 72 °C y una extension final por 5 min a 72 °C (Figura 4).

Nams FISH

Time remaining: 1:50:20 Volume: 15 pi

72°C for 0:39, repeat 3 of 35

w Pause

View Clock

Figura 4. Arriba: tubos eppendorf con solucion de PCR listos para ser amplificados. Abajo:
Termociclador Thermal cycler, indicando los ciclos de 1a PCR.



Los segmentos de ADN amplificados se visualizaron en gel de agarosa al 1% con Buffer
TAE 1X y tefiido con SYBR Safe DNA gel stain. Los amplificados positivos (Figura 5)
fueron almacenadas a -20°C hasta su purificacién, la cual se realizo utilizando
AmpliClean™ Cleanup kit; con perlas magnéticas. Los amplicones purificados fueron
enviados a Macrogen Korea para ser secuenciados en ambos sentidos de la cadena

(Forward y Reverse).

Figura 5. Gel de agarosa. Se visualizan el ladder (a la izquierda) y al medio de cada carril una
banda de 650pb aprox. (reaccién positiva). Las bandas tenues en la parte inferior de cada carril
corresponden al exceso de primers en la solucion.

Los electroferogramas obtenidos fueron ensamblados utilizando el software CodonCode
v.9.0.2 (CodonCode Corporation, www.codoncode.com), donde se editaron las
secuencias mediante el recorte de las zonas correspondientes a los primers, regiones de
baja calidad e impurezas (Figura 6). Como resultado, se obtuvieron secuencias de 655pb
para cada muestra, las cuales se almacenaron en la base publica del BOLD Systems
(Ratnasingham & Hebert, 2007), el cual retine de forma practica: informacién de los
vouchers, registros de la colecta, identificadores responsables de las muestras, fotos,
mapas de colecta, primers usados, electroferogramas y las secuencias consenso; donde se

generaron los c6digos de barras de las especies depositadas.
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Figura 6. Edicion de secuencias en el programa CodonCode v.9.0.2. Arriba: secuencias
Forward, Reverse (Reverse complement) y su consenso. Abajo: Electroferogramas de cada
sentido de la secuencia

II1.3 Verificacion de la identidad taxonomica

La identificacién molecular se realiz6 a partir de las secuencias de 655pb obtenidas para
cada muestra; utilizando las herramientas en el BOLD Systems con la informacién
publica disponible (Species level) y también a través de la herramienta BLASTn,
disponible en la base de datos publica del NCBI con el fin de corroborar la concordancia

entre la identificacion morfoldgica y uso del gen COI como herramienta para la
identificacion.

I11.4 Analisis filogenéticos y de distancia

Las secuencias de 655pb se alinearon usando la herramienta ClustalW (Thompson et al.,

1994); acoplado al software BioEdit v.7.0.5.3 (Hall, 1999). El alineamiento se us6 para



la construccién de un arbol con el método evolutivo de “Neighbor joining” (NJ) y con el
modelo de sustitucién de Kimura 2-parametros (K2P) (Kimura, 1980); usando 1000
réplicas de bootstrap a través del programa MEGA X (Kumar ez al., 2018). Las distancias
genéticas se calcularon utilizando el modelo de sustituciéon Kimura 2-pardmetros K2P
mediante el uso del paquete Spdel (http://github.com/jolobito/SPdel)), con el cual se
confeccioné una matriz de datos con los valores de maxima distancia intraespecifica,

minima distancia interespecifica y la especie mas préxima (vecino més cercano).

Ademads, se realizd una construccion filogenética a partir del método de Inferencia
Bayesiana. Se utiliz6 el modelo HKY+I+G (Hasegawa et al., 1985), seleccionado a través
del programa jModelTest 2.1.10 (Darriba et al., 2012). El arbol se generd siguiendo el
modelo de Birth-Death a través del software BEAST v2.6.2 (Drummond et al., 2012)
basado en 150 millones de réplicas; con un muestreo cada 30000 arboles. La convergencia
de las cadenas de Markov se revisaron con el programa Tracer v1.7.1 (Drummond et al.,
2012), donde todos los valores de tamafio de muestra efectiva (ESS, siglas en inglés)
estuvieron por encima de 200. Se realiz6 un burn-in del 10%, y se trabajo con los arboles
restantes para la obtencién de un consenso, donde se empled la probabilidad posterior
como valor de soporte de las ramas. El drbol obtenido se visualizé utilizando el programa

FigTree v1.4.3 (Rambaut & Drummond, 2016).

I11.5 Delimitacion de especies.

Se aplicaron tres algoritmos ampliamente usados para la delimitacién de especies: el
proceso del arbol de Poisson (PTP), el proceso del drbol de Poisson bayesiano (bPTP)
(Zhang et al., 2013) y el modelo coalescente de Yule mixto generalizado (GMYC)
(Fujisawa &  Barraclough, 2013), a través del paquete  Spdel
(https://github.com/jolobito/SPdel). La congruencia entre la delimitacion MOTUs se

evalué comparando los grupos inferidos a partir de cada algoritmo implementado.



IV.  RESULTADOS

Se colectaron 82 ejemplares de peces de arrecifes rocosos, de los cuales se identific

morfolégicamente un total de 31 especies: 6 del orden Labriformes y 25 del orden

Perciformes. En la Tabla 2 se presentan el nombre, la familia y el nimero de ejemplares

colectados de cada especie.

aqui se basé en la identificacién morfolégica)

Tabla 2. Especies de arrecifes rocosos tropicales colectadas para este estudio (el nombre de la especie presentado

Orden Familia Especie N.umero de
ejemplares
Labriformes Labridae Bodianus diplotaenia 7
Labriformes Labridae Decodon melasma 1
Labriformes Labridae Halichoeres dispilus 7
Labriformes Labridae Halichoeres notospilus 1
Labriformes Labridae Thalassoma lucasanum 4
Labriformes Scaridae Nicholsina denticulata 6
Perciformes Serranidae Alphestes inmaculatus 2
Perciformes Serranidae Alphestes multiguttatus 2
Perciformes Serranidae Cephalopholis panamensis 1
Perciformes Serranidae Cratinus agassizii 5
Perciformes Serranidae Epinephelus labriformis 1
Perciformes Serranidae Hyporthodus acanthistius 1
Perciformes Serranidae Mycteroperca xenarcha 1
Perciformes Serranidae Paralabrax callaensis 3
Perciformes Serranidae Paranthias colonus 1
Perciformes Serranidae Pronotogrammus multifasciatus 1
Perciformes Serranidae Serranus huascarii 2
Perciformes Serranidae Serranus psittacinus 2
Perciformes Chaetodontidae Chaetodon humeralis 5
Perciformes Chaetodontidae Johnrandallia nigrirostris 4
Perciformes Pomacanthidae Pomacanthus zonipectus 3
Perciformes Haemulidae Anisotremus interruptus 3
Perciformes Haemulidae Microlepidotus brevipinnis 1
Perciformes Lutjanidae Lutjanus argentiventris 1
Perciformes Gerridae Gerres simillimus 1
Perciformes Centropomidae Centropomus nigricensis 2
Perciformes Cirrhitidae Cirrhitus rivulatus 1
Perciformes Oplegnathidae Oplegnathus insignis 2
Perciformes Cheilodactylidae Cheilodactylus variegatus 5
Perciformes Kyphosidae Kyphosus elegans 2
Perciformes Kyphosidae Kyphosus vaigiensis 3




Es importante recalcar que las muestras de Centropomus nigricensis y Gerres simillimus
fueron identificadas rdpidamente en campo, solamente con la preservacion del tejido para
su identificacion molecular. El resto de las muestras, fueron fotografiadas, preservadas y
transportadas para su identificacion morfoldgica. Todas las especies, con excepcion de
Kyphosus elegans (Kyphosidae: Perciformes), estdn descritas por Chirichigno & Cornejo
(2001) en su “Catalogo comentado de Peces Marinos del Pert” y Hooker (2009), como

registros para el Peru.

IV.1 Identidad Taxonémica

En la tabla 3 se presentan el cédigo de ejemplar, la especie reconocida a partir de la
identificacion morfoldgica y al lado la identificacion a partir del gen COI sefialando la
especie identificada de acuerdo al porcentaje de identidad (%ID) mds alto alcanzado,

tanto para el BOLD Systems como el NCBIL.

Tabla 3. Identificacion molecular a partir del gen COI usando las herramientas del BOLS system y NCBI. El/los
nombre(s) de la(s) especie(s) corresponden al porcentaje de identidad (%ID) mas alto alcanzado. (En rojo, las

especies donde hubo discrepancia entre ambas identificaciones)

Cédigo Especie NCBI (BLASTn) BOLD Systems
ID especie % 1D ID especie % 1D
REEF0146 | Alphestes inmaculatus A. inmaculatus 99.69 | A. inmaculatus 100
REEF0109 | Alphestes inmaculatus A. inmaculatus 100 | A. inmaculatus 100
REEF0152 | Alphestes multiguttatus A. multiguttatus 99.39 | A. multiguttatus 100
REEF0170 | Alphestes multiguttatus A. multiguttatus 99.39 | A. multiguttatus 99.69
REEFO0113 | Anisotremus interruptus A. interruptus 99.54 | A. interruptus 100
REEF0041 | Anisotremus interruptus A. interruptus 99.69 | A. interruptus 100
REEF0075 | Anisotremus interruptus A. interruptus 99.85 | A. interruptus 100
REEF0060 | Bodianus diplotaenia B. diplotaenia 99.69 | B. diplotaenia 100
REEF0064 | Bodianus diplotaenia B. diplotaenia 100 | B. diplotaenia 100
REEF0077 | Bodianus diplotaenia B. diplotaenia 100 | B. diplotaenia 100
REEF0079 | Bodianus diplotaenia B. diplotaenia 99.69 | B. diplotaenia 100
REEF0099 | Bodianus diplotaenia B. diplotaenia 100 | B. diplotaenia 100
REEF0101 | Bodianus diplotaenia B. diplotaenia 99.54 | B. diplotaenia 99.85
REEF0163 | Bodianus diplotaenia B. diplotaenia 99.85 | B. diplotaenia 100
REEF0130 | Centropomus nigricensis C. viridis/ 100 | C. viridis/ 100
C. nigricensis 99.85 | C. nigricensis 100
REEF0131 | Centropomus nigricensis C. viridis/ 100 | C. viridis/ 100
C. nigricensis 99.85 | C. nigricensis 100
REEF0063 | Cephalopholis panamensis | C. cruentata 95.11 | C. panamensis 100




REEF0048 | Chaetodon humeralis C. ocellatus 95.07 | C. humeralis 100
REEF0112 | Chaetodon humeralis C. ocellatus 95.22 | C. humeralis 100
REEF0125 | Chaetodon humeralis C. ocellatus 95.12 | C. humeralis 100
REEF0175 | Chaetodon humeralis C. ocellatus 95.07 | C. humeralis 100
REEF0197 | Chaetodon humeralis C. ocellatus 95.07 | C. humeralis 100
REEF0052 | Cheilodactylus variegatus | C. variegatus 99.69 | C. variegatus 99.69
REEF0057 | Cheilodactylus variegatus | C. variegatus 100 | C. variegatus 100
REEF0080 | Cheilodactylus variegatus | C. variegatus 100 | C. variegatus 100
REEF0083 | Cheilodactylus variegatus | C. variegatus 99.85 | C. variegatus 100
REEF0085 | Cheilodactylus variegatus | C. variegatus 99.24 | C. variegatus 99.67
REEF0074 | Cirrhitus rivulatus C. rivulatus 99.83 | C. rivulatus 100
REEF0050 | Cratinus agassizii C. agassizii 99.85 | C. agassizii 100
REEF0062 | Cratinus agassizii C. agassizii 99.85 | C. agassizii 100
REEF0082 | Cratinus agassizii C. agassizii 99.85 | C. agassizii 100
REEF0087 | Cratinus agassizii C. agassizii 99.54 | C. agassizii 99.69
REEF0110 | Cratinus agassizii C. agassizii 99.85 | C. agassizii 100
REEF0027 | Decodon melasma D. melasma 100 | D. melasma 100
REEFO0171 | Epinephelus labriformis E. labriformis 100 | E. labriformis 100
REEF0127 | Gerres simillimus G. simillimus 100 | G. cinereus/ 100
G. simillimus 100
REEF0007 | Halichoeres dispilus H. dispilus 98.01 | H. dispilus 100
REEF0008 | Halichoeres dispilus H. dispilus 98.01 | H. dispilus 100
REEF0024 | Halichoeres dispilus H. dispilus 97.08 | H. dispilus 100
REEF0037 | Halichoeres dispilus H. dispilus 98.01 | H. dispilus 100
REEF0038 | Halichoeres dispilus H. dispilus 98.01 | H. dispilus 100
REEF0071 | Halichoeres dispilus H. dispilus 98.01 | H. dispilus 100
REEF0173 | Halichoeres dispilus H. dispilus 97.85 | H. dispilus 100
REEF0157 | Halichoeres notospilus H. notospilus 100 | H. notospilus 100
REEF0227 | Hyporthodus acanthistius | H. acanthistius 100 | H. acanthistius 100
REEF0236 | Hyporthodus acanthistius | H. acanthistius 100 | H. acanthistius 100
REEF0010 | Johnrandallia nigrirostris | Heniochus monoceros | 88.18 | J. nigrirostris 99.68
REEF0065 | Johnrandallia nigrirostris | Heniochus monoceros | 88.63 | J. nigrirostris 100
REEF0178 | Johnrandallia nigrirostris | Heniochus monoceros | 88.63 | J. nigrirostris 100
REEF0179 | Johnrandallia nigrirostris | Heniochus monoceros | 88.79 | J. nigrirostris 100
REEF0084 | Kyphosus elegans K. cinerascens 99.69 | K. elegans/ 100
K. cinerascens 99.69
REEFO115 | Kyphosus elegans K. cinerascens 99.85 | K. elegans/ 100
K. cinerascens 99.85
REEF0081 | Kyphosus vaigiensis K. vaigiensis/ 99.08 | K. vaigiensis 100
K. incisor 99.08
REEF0097 | Kyphosus vaigiensis K. vaigiensis/ 99.24 | K. vaigiensis 100
K. incisor 99.24
REEFO114 | Kyphosus vaigiensis K. vaigiensis/ 98.78 | K. vaigiensis 99.84
K. incisor 98.78
REEF0076 | Lutjanus argentiventris L. argentiventris 100 | L. argentiventris 100
REEF0093 | Microlepidotus brevipinnis | M. brevipinnis 99.83 | M. brevipinnis 100
REEF0098 | Mycteroperca xenarcha M. xenarcha 100 | M. xenarcha 100
REEF0039 | Nicholsina denticulata N. denticulata 99.23 | N. denticulata 100




REEF0073 | Nicholsina denticulata N. denticulata 99.54 | N. denticulata 99.69
REEF0102 | Nicholsina denticulata N. denticulata 99.08 | N. denticulata 99.84
REEF0106 | Nicholsina denticulata N. denticulata 100 | N. denticulata 100
REEF0128 | Nicholsina denticulata N. denticulata 99.69 | N. denticulata 100
REEFO0129 | Nicholsina denticulata N. denticulata 99.23 | N. denticulata 100
REEF0018 | Oplegnathus insignis 0. woodwardi 89.26 | O. insignis 100
REEF0019 | Oplegnathus insignis 0. woodwardi 89.26 | O. insignis 100
REEF0012 | Paralabrax callaensis Paralabrax humeralis | 97.40 | P. callaensis 100
REEF0013 | Paralabrax callaensis Paralabrax humeralis | 97.40 | P. callaensis 100
REEF0032 | Paralabrax callaensis Paralabrax humeralis | 97.40 | P. callaensis 100
REEF0184 | Paranthias colonus P. colonus 99.23 | P. colonus 100
REEF0047 | Pomacanthus zonipectus P. zonipectus 99.69 | P. zonipectus 99.85
REEF0059 | Pomacanthus zonipectus P. zonipectus 100 | P. zonipectus 100
REEF0124 | Pomacanthus zonipectus P. zonipectus 100 | P. zonipectus 100
REEF0030 | F7onotogrammius Pronotogrammus 87.98 | P. multifasciatus | 100
multifasciatus martinicensis
REEF0023 | Serranus huascarii Serranus notospilus 86.66 | S. huascarii 100
REEFO0155 | Serranus psittacinus Serranus chionaraia 85.43 | S. psittacinus 100
REEF0159 | Serranus psittacinus Serranus chionaraia 85.43 | S. psittacinus 100
REEF0160 | Serranus psittacinus Serranus chionaraia 85.43 | S. psittacinus 100
REEF0068 | Thalassoma lucasanum T. lucasanum 100 T. lucasanum 100
REEF0069 | Thalassoma lucasanum T. lucasanum 99.84 | T. lucasanum 99.84
REEF0070 | Thalassoma lucasanum T. lucasanum 99.69 | T. lucasanum 99.84
REEF0072 | Thalassoma lucasanum T. lucasanum 99.85 | T. lucasanum 99.84

Para la mayoria de las muestras, la identificacién usando el gen COI concordé con la
identificacion morfolégica. Dado que algunas especies no presentaron registros en la
plataforma del NCBI para nuestro marcador, la herramienta BLASTn mostré como
resultado otra especie mds parecida (es decir, con el porcentaje de identidad mas alto).
Esto se observd en muestras de Cephalopholis panamensis (Cephalopholis cruentata —
95.11%), Chaetodon humeralis (Chaetodon ocellatus — 95.07%), Johnrandallia
nigrirostris (Heniochus monoceros —

88.79%), Pronotogrammus multifasciatus

(Pronotagrammus martinicensis - 87.98%), Oplegnathus insignis (Oplegnathus
woodwardi — 89.26%), Serranus huascarii (Serranus notospilus — 86.66%) y Serranus
psittacinus (Serranus chionaraia — 85.43%). Sin embargo, los casos mds resaltantes se
observaron en especies donde la identificacion morfoldgica y molecular no coincidieron

utilizando tanto el BOLD Systems como el NCBI; donde se obtuvieron valores de %ID




por encima de 99% para mas de una especie, como sucedio en especies de las familias

Centropomidae, Gerreidae y Kyphosidae del orden Perciformes.

De esta manera, las muestras REEFO130 Y REEF0131, identificadas como Centropomus
nigricensis (Perciformes: Centropomidae), fueron identificadas como Centropomus
viridis tanto por el BOLD como el NCBI. Igualmente, se observé que las muestras
REEF0084, REEFO0115, identificadas como Kyphosus elegans y REEF0081, REEF0097,
REEF0114; identificadas como Kyphosus vaigiensis, fueron identificadas también como
Kyphosus cinerascens y Kyphosus incisor, respectivamente, por ambas bases de datos.
Por su parte, la muestra REEFO127 (Gerres simillimus), fue identificada solamente por el

BOLD Systems como Gerres cinereus.

Podemos especular, a partir de estos casos, que se cometieron errores durante la
identificacion morfoldgica de nuestras muestras. Para corroborar esto, se analizaron las
secuencias del gen COl de K. elegans y K. cinerascens del BOLD y NCBI junto a nuestras
secuencias de la familia Kyphosidae, utilizando el método de agrupamiento NJ con el
modelo K2P (Kimura, 1980) y el método de Inferencia Bayesiana con el modelo

evolutivo HKY (Hasegawa, et al., 1985).

El marcador diferencié 2 grupos: una rama con muestras de K. vaigiensis y otra con las
muestras de K. cinerascens de China, Australia y Taiwdn; mientras que las secuencias de
K. elegans quedaron dispersas junto a la rama de K. cinerascens, sin formar un grupo
unico. (Figura 7). Por su parte, en la inferencia bayesiana se formaron 3 ramas, una para
cada especie (Figura 8). Aqui, las muestras de K. cinerascens se agruparon en un solo
clado con un soporte del 99%. Las muestras de K. elegans también se agruparon en una

sola rama; pero con un valor de bajo soporte (34%).
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Figura 7. Arbol NJ obtenido a partir del gen COI y el modelo de sustitucion K2P para nuestras muestras de la familia
Kyphosidae y las muestras de K. cinerascens y K. elegans del BOLD y el NCBI. (Los valores en los nodos corresponden al
soporte de bootstrap para las ramas.
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Figura 8. Arbol de Inferencia Bayesiana obtenido a partir del modelo evolutivo HKY para las nuestras muestras de
la familia de Kyphosidae y de las bases de datos. (Los valores en los nodos corresponden al soporte de probabilidad
posterior para las ramas)



Adicionalmente, se revis6 los vouchers de las muestras REEF084 y REEFI115,
comparando sus fotos con imagenes de K. cinerascens de la literatura. La diferencia mas
notoria observada fueron las aletas dorsal y anal elevadas en fotografias de K cinerascens
(Figura 9). En fotografias en fresco, se pueden aprecia el mismo cardcter y variaciones en

la coloracién externa entre los individuos (ver Anexo 4).
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Figura 9. A: Muestra REEF0084 — K. elegans, con coloracion gris —plateada. B: Muestra
REEF0115 - K. elegans, coloracion con manchas blancas irregulares en el cuerpo. C: Paratipo de
Pachymetopon squamosum. (Sinénimo de K. cinerascens - Tomado de Knudsen & Clements,
2013). (Las flechas indican las aletas dorsal y anal elevadas)



IV.2 Analisis filogenético y de distancias

El arbol obtenido a partir del método Neighbor-J con el modelo K2P (Kimura, 1980) se

puede observar en el Anexo 5. La tabla 4, que se gener6 por el paquete Spdel, presenta

los valores de distancia alcanzados y el vecino mas proximo de cada especie identificada.

Tabla 4. Distancias genéticas obtenidas a partir del método K2P. (Mean Intra: distancia intraespecifica promedio,
Max Intra: maxima distancia intraespecifica, NN: Nearest Neighbor o Vecino mas cercano, DtoNN: distancia al
vecino mas cercano o distancia interespecifica).

. Mean Max
Especie Intra Intra NN DtoNN
Alphestes inmaculatus 0.31 0.31 Alphestes multiguttatus 6.94
Alphestes multiguttatus 0.92 0.92 Alphestes inmaculatus 6.94
Anisotremus interruptus 0.20 0.31 Microlepidotus brevipinnis 15.70
Bodianus diplotaenia 0.26 0.61 Paralabrax callaensis 17.81
Centropomus nigricensis 0.000 0.00 Decodon melasma 21.21
Cephalopholis panamensis NaN 0.00 Paranthias colonus 18.85
Chaetodon humeralis 0.58 1.23 Anisotremus interruptus 20.93
Cheilodactylus variegatus 0.43 0.92 Oplegnathus insignis 14.96
Cirrhitus rivulatus NaN 0.00 Oplegnathus insignis 17.70
Cratinus agassizii 0.12 0.31 Paralabrax callaensis 12.08
Decodon melasma NaN 0.00 Paranthias colonus 20.94
Epinephelus labriformis NaN 0.00 Mycteroperca xenarcha 15.70
Gerres simillimus NaN 0.00 Mycteroperca xenarcha 19.21
Halichoeres dispilus 0.80 2.49 Halichoeres notospilus 14.63
Halichoeres notospilus NaN 0.00 Halichoeres dispilus 14.63
Hyporthodus acanthistius 0.15 0.15 Alphestes multiguttatus 12.07
Johnrandallia nigrirostris 0.46 0.92 Oplegnathus insignis 21.06
Kyphosus elegans 0.15 0.15 Kyphosus vaigiensis 2.50
Kyphosus vaigiensis 0.82 1.23 Kyphosus elegans 2.50
Lutjanus argentiventris NaN 0.00 Kyphosus elegans 16.03
Microlepidotus brevipinnis NaN 0.00 Anisotremus interruptus 15.70
Mycteroperca xenarcha NaN 0.00 Hyporthodus acanthistius 12.49
Nicholsina denticulata 0.66 1.27 Bodianus diplotaenia 20.77
Oplegnathus insignis 0.000000 0.00 Kyphosus elegans 14.84
Paralabrax callaensis 0.10 0.15 Cratinus agassizii 12.08
Paranthias colonus NaN 0.00 Alphestes inmaculatus 16.89
Pomacanthus zonipectus 0.20 0.31 Cirrhitus rivulatus 19.73
Pronotogrammus multifasciatus NaN 0.00 Kyphosus vaigiensis 20.35
Serranus huascarii NaN 0.00 Paralabrax callaensis 17.17
Serranus psittacinus 0.101900 | 0.15285 | Paralabrax callaensis 19.15
Thalassoma lucasanum 0.383205 | 0.46013 | Halichoeres notospilus 17.30




Aqui podemos observar que para las secuencias identificadas como Halichoeres dispilus
(Labridae: Labriformes) se observo una variacion intraespecifica maxima por encima del
2% (2.49%); mientras que las especies Kyphosus elegans y Kyphosus vaigiensis

(Kyphosidae: Perciformes) presentaron la menor distancia interespecifica (2.50%).

Para poder interpretar estos resultados, se graficaron los valores de maxima distancia
intraespecifica (eje x) vs las minimas distancias interespecificas (eje y); con un limite de
corte del 2%, dividiendo la grafica en 4 cuadrantes (Ver figura 10). Segin Hebert et al.
(2004), los cuadrantes se definen como: (I) distancia intraespecifica <2%; distancia
interespecifica >2%, conforme con la actual taxonomia; (II) distancia intraespecifica
>2%:; distancia interespecifica >2%; probablemente especies diferentes, candidatas a
divisién taxondmica; (III) distancia intraespecifica <2%; distancia interespecifica <2%;
reciente divergencia, hibridacién o sinonimia; (IV) distancia intraespecifica >2%;

distancia interespecifica <2%, probablemente una identificacion errénea.

De esta manera, un gran niimero de especies se ubicaron en el cuadrante (I), lo cual nos
podria indicar que la identidad taxondmica de estas fue conforme. Sin embargo, hay que
aclarar que para 12 especies se trabajo unicamente con un ejemplar, por lo que para esos
casos no fue posible calcular un valor de distancia intraespecifica; mientras que para
aquellas muestras con més de un ejemplar que resultaron en el primer cuadrante, podemos
decir que la identificacion mediante el uso del codigo de barras fue correcta. Por su parte,
el caso mas resaltante fue el de Halichoeres dispilus, que ubicandose en el cuadrante (II)
nos indicaria una posible separacion taxonémica entre sus especimenes que habitan en el

POT.
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Figura 10. Maxima distancia intraespecifica vs Minima distancia interespecifica. En circulo se
sefialan los casos correspondientes a los valores mas cercanos al 2%.

Se procedi6 a realizar una construccion filogenética con el método de NJ y el modelo
K2P (Kimura, 1980) utilizando las muestras de Halichoeres dispilus disponibles en el
BOLD Systems (ver Figura 11). El 4rbol obtenido nos muestra 3 grupos definidos: el
primero que corresponde a todas las muestras correspondientes al archipiélago de los
Galédpagos (Insular); agrupadas junto con la muestra REEF0024 de Isla Foca; un segundo
clado con una muestra de H. dispilus procedente de Baja California y el dltimo con
muestras procedentes de las costas de Panama y nuestras muestras del norte del Peru

(Pandmica).
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Figura 11. Arbol obtenido por el método NJ con el modelo K2P en MEGA X. En amarillo: muestras

al soporte de bootstrap para las ramas.

provenientes de las colectas; En azul: muestras de H. dispilus insulares; En rojo: muestras de H. dispilus de Baja
California; En verde: muestras de H. dispilus de la provincia Panamica. (Los valores en los nodos corresponden




Se compararon las fotografias de los especimenes de H. dispilus para observar diferencias
externas en su coloracion; entre la muestra REEF024 y el resto de muestras colectadas en
Peru (Figura 12). Desafortunadamente, no se pudo realizar el mismo andlisis para las
muestras de los Galapagos, Panama y Baja California debido a que sus registros en el

BOLD Systems no contaban con fotografias de los vouchers.

Figura 12. Muestras de Halichoeres dispilus. Arriba a la izquierda: adultos de H. dispilus. Arriba a la
derecha: individuos juveniles de H. dispilus. Abajo: Muestra REEF0024, colectada en Isla Foca y agrupada
junto a las muestras del archipiélago de los Galapagos (Por su coloracion corresponde a un espécimen juvenil,
sin marcadas diferencias con las demas muestras de juveniles).



IV.3 Delimitacion de especies
El arbol obtenido a partir de la inferencia bayesiana sirvid para la realizacion de los
diferentes analisis de delimitacion. Los MOTUs resultantes variaron dependiendo del

modelo implementado (Figuras 13, 14 y 15).
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Figura 13. Arbol de Inferencia Bayesiana que muestra el agrupamiento de MOTUs obtenidos por los analisis de
delimitacion de especies de las familias Serranidae y Labridae
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Figura 14. Arbol de Inferencia Bayesiana que muestra el agrupamiento de MOTUs obtenidos por los anélisis de
delimitacion de especies de las familias Labridae (cont.), Pomacanthidae, Gerreidae, Cirrhitidae, Lutjanidae,
Oplegnathidae, Cheilodactylidae, Kyphosidae y Centropomidae.
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Figura 15. Arbol de Inferencia Bayesiana que muestra el agrupamiento de MOTUs obtenidos por los anélisis de
delimitacion de especies de las familias Haemulidae y Chaetodontidae.

Para el modelo GMYC, se resolvieron 31 MOTUs. Por su parte, a partir de los modelos
de bPTP y PTP, se resolvieron 32 MOTUs, con un soporte para el MOTU adicional del
0.516 y 1.0 respectivamente. El MOTU adicional resuelto se formo a partir de la muestra
REEF0024 — Halichoeres dispilus; el cual se agrupo con el resto de las muestras de la
misma especie para el GMYC, pero no para el resto de los modelos (Figura 14). Es
importante indicar que la muestra REEF0024 fue colectada en Isla Foca (Paita — Piura),

junto con otras muestras de la misma localidad y en general, de la costa norte del Perd.



V. DISCUSION

Los peces son el grupo mds grande de vertebrados, con una notable diversidad de rasgos
morfoldgicos y adaptaciones bioldgicas que permiten la colonizacién de variedad de
habitats y distincion de otras especies (Nelson et al., 2016). Sin embargo, la gran cantidad
de variaciones intraespecificas o superposiciones interespecificas convierten en un
desafio la identificacién de peces para los taxénomos cuando se evalian estructuras
comunitarias con biotas ricas, como suceden en los arrecifes de aguas tropicales (Allen
& Adrim, 2003, Dominici & Wolf, 2006). De esta manera, los sesgos que pueden
presentarse durante la identificacion basada en la morfologia, pueden complementarse

con un enfoque molecular para el reconocimiento de especies (Zhang & Hanner, 2011).

En este trabajo, la identificacion para los peces de los 6rdenes Labriformes y Perciformes
mediante el gen mitocondrial COI, en su mayoria, concord6 con la identificacién
morfolégica de los mismos, pudiendo asi validar su uso como un marcador eficiente para
la identificacion de peces de arrecifes. De las 31 especies analizadas en este trabajo, 7
especies representaron nuevos registros para las bases de datos del NCBI; mientras que 4

especies mostraron problemas durante su identificacion.

Dada la precision del método para el resto de las muestras, existen 2 probables
explicaciones para las muestras REEFO130 y REEF0131 (Centropomus): (I) Error en la
identificacion tanto de nuestras muestras y/o en las de las bases de datos: al ser especies
muy semejantes es usual confundirlas o (I) Especies de divergencia reciente, por lo que
el DNA Barcoding no puede distinguirlas. La taxonomia del género Centropomus en el
Atlantico y el Pacifico fue exhaustivamente revisada por De Figuereido-Filho et al.
(2021), mediante el andlisis morfologico, morfométrico y molecular de sus
representantes. En su trabajo, qued6 evidenciada la existencia de una elevada

sobreposicion de caracteres morfolégicos (nimero de escamas en la linea lateral, nimero



de branquias en los arcos branquiales, longitud total) en las especies de este género, lo
cual puede con llevar a muchos errores durante su identificacién; mientras que,
molecularmente, no se resolvieron las relaciones filogenéticas de muchos de sus
representantes, resaltando el caso de C. nigrescens y C. viridis, las cuales fueron
agrupadas dentro de un mismo MOTU al realizar la delimitacion de especies utilizando
el gen COI (ver Anexo 6). En base a esto, los autores sefialan que la gran similitud de
estos peces se asociaria a eventos de reciente especiacion, relacionadas con adaptaciones

locales.

Para la muestra REEF0127 (G. simillimus) se observd un 100% de similitud en el BOLD
Systems para G. simillimus y G. cinereus. El estado taxondmico del género Gerres en el
Neotropico estuvo en debate desde que Regan (1907), designé que los individuos que
habitaban el POT eran distintos a aquellos que habitaban el Atlantico occidental,;
encontrandose dos morfotipos en ambas costas del continente. No fue hasta Burnes
(2009), quien en su Tesis de Maestria hizo una revision morfolégica, meristica y
morfométrica de los individuos a ambos lados del continente, encontrado evidencia que
soporta la hipétesis de Regan (1907). Mds adelante, saldria a la luz la evidencia molecular
que permitiria su separacién formal en 2 especies. Garcia et al., (2019), usando diferentes
marcadores nucleares y mitocondriales, resolveria las relaciones filogenéticas entre
individuos de ambas partes. Por ejemplo, a partir del gen COI y usando el modelo K2P,
el arbol obtenido (ver Anexo 7.) a partir del método NJ fue capaz de mostrar una clara
separacion de dos clados (con un 2.26% de diferenciacién), uno correspondiente al POT:
G. simillimus y otro al Atlantico occidental: G. cinereus, descrita ahora desde el Caribe y

las Antillas hasta la costa de Brasil (Robertson et al. 2019).

A partir de esto, es necesaria la actualizacion de la informacién taxondmica en las bases

de datos del BOLD y el NCBI. De manera similar, en el “Catdlogo Comentado de Peces



Marinos del Pert” de Chirichigno & Cornejo (2001), aparece registrada la especie G.
cinereus 'y, dado que G. simillimus es la unica especie del Género Gerres descrita para el
POT, deberia de ser revisada tanto morfolégicamente como molecularmente para

corroborar y finalmente actualizar la data con el nombre apropiado.

V.1 Identidad taxonémica y analisis de distancia: caso familia Kyphosidae

La familia Kyphosidae corresponde a una importante fraccion de las comunidades de
peces de arrecifes (rocosos y coralinos) que, al ser peces herbivoros, consumen las
comunidades de macroalgas tanto en arrecifes tropicales y templados (Knudsen &
Clements, 2016). No obstante, la falta de diferenciacién de caracteres morfolégicos ha
complicado tanto su identificacién como la evaluacién taxondmica de sus especies. Como
resultado, diversos autores (Knudsen & Clements, 2013; Sakai & Nakabo, 2014) han
presentado contradicciones respecto al nimero de especies validas que albergan dentro
de la familia y de los caracteres morfoldgicos y meristicos que permitan su identificacion;
lo que conduce a errores de identificacion, sinonimia y cuestiones sobre su distribucién

espacial (Valencia, 2016; Bafon et al., 2017; Valencia, 2018).

Knudsen & Clements (2013) describieron en total 11 especies vdlidas de peces
kyphosidos; de las cuales Kyphosus azureus, Kyphosus elegans, Kyphosus ocyurus y
Kyphosus vaigiensis pueden encontrarse el Pacifico Oriental. Mds adelante, en su
posterior trabajo (Knudsen & Clements, 2016), se determiné que muchas especies
(Kyphosus vaigiensis, principalmente) pueden presentar una distribucion en todos los
océanos tropicales (pan tropical), un factor que explicaria los errores de identificacion de

esta familia.

Para la identificacién morfolédgica, se utilizé la clave confeccionada por Knudsen &
Clements (2013) y las descripciones ofrecidas por los autores; para la identificacién de

las muestras REEF0084, REEFO115 (identificadas como K. elegans), REEF0081,



REEF0097, REEFO114 (identificadas como K. vaigiensis) de la familia Kyphosidae
dentro del POT. La identificacion molecular del primer par de muestras, a partir del gen
COlI, mediante las herramientas del BOLD Systems concord6 con la misma realizada con
las claves de identificacion (100% identidad con K. elegans); sin embargo, se obtuvo
también un valor del 99.89% para la especie K. cinerascens, cosa que también sucedid
mediante la herramienta BLASTn del NCBI, que lanzé como resultado a la misma especie
con un alto porcentaje de identidad (99.69%). De manera similar, las construcciones
filogenéticas (NJ y bayesiano) agruparon las secuencias de K. cinerascens, con un alto
valor de soporte en su nodo (100% de soporte de bootstrap y 99% de probabilidad
posterior, respectivamente), y separadas de las muestras de K. elegans; las cuales
estuvieron dispersas junto a la rama de K. cinerascens en el NJ pero se agruparon en una
rama en el andlisis bayesiano; pudiendo ser considerados grupos reciprocamente
monofiléticos pero, al no estar soportada la rama de K elegans (0.349 de prob. posterior),
no es posible llegar a una conclusion, desde el punto de vista filogenético. En cambio,
desde el punto de vista de identificacion, al no mezclarse en la construccién bayesiana,

podemos afirmar que son especies diferentes e identificables por el gen COL

Morfolégicamente, K. cinerascens y K. elegans comparten un numero similar de
banquiespinas (25-30 y 24 -27, respectivamente) (Knudsen & Clements, 2016). Sin
embargo, un cardcter que permitié la distincién entre ambas especies fue la gran elevacién
de las aletas anal y dorsal; observable en las fotos de K. cinerascens, pero ausente en las
muestras REEF0084 y REEF0115. Knudsen & Clements (2013) comentan que estos
caracteres hacen a K. cinerascens uno de las chopas mds distintivas de la familia

Kyphosidae.

Por otro lado, tomando en cuenta la coloracién externa, K elegans es plateado mads

uniforme o marrén bronceado u ocasionalmente, pardo o gris uniforme y moteado con



manchas blancas distribuidas irregularmente por todo el cuerpo (Knudsen & Clements,
2013), siendo este ultimo caracter observable en la muestra REEF115. Este cambio de
color corresponde a un comportamiento territorial agresivo que solo esta especie y los
juveniles de Kyphosus sectatrix pueden presentar (Knudsen & Clements, 2013). A partir
de nuestras comparaciones y las descripciones ofrecidas por estos autores, podemos
afirmar, morfolégicamente, que las muestras REEF0084, REEF0115 pertenecen a K.

elegans y no a K. cinerascens.

Knudsen et al. (2019) determinaron que la familia Kyphosidae se formé como resultado
de una reciente especiacion; colonizando en primera instancia regiones de alta latitud,
para luego desplazarse a los ambientes tropicales durante el mioceno desde el Indo-
pacifico y finalmente diversificarse en las demds regiones del mundo durante el plioceno;
posterior al cierre del Istmo de Panama (3.1 a 3.5 millones de afios); y el pleistoceno, hace

aproximadamente 2.6 millones de afios.

Esta reciente especiacion nos explica el porqué de la gran similitud entre K. elegans y K.
cinerascens 'y el porqué del menor valor de distancia interespecifica que en este estudio
se obtuvo entre K. elegans y K. vaigiensis (2.50 %). El caso de K. elegans y K.
cinerascens, en términos del trabajo de Hebert ez al. (2004), se podria interpretar también
como una reciente especiacién o como un posible caso de hibridacion. Entre las limitantes
mas importantes para el Codigo de Barras de DNA, se ha demostrado su incapacidad al
momento de analizar hibridos y especies que naturalmente se hibridizan (Popa et al.,
2016). Sin embargo, no existen en la literatura casos de hibridacién entre especies del

género Kyphosus.

La distribucién de K. elegans en el Pacifico este ha sido de discusion a través de los afios.
Knudsen & Clements (2013) sefialaron a Kyphosus sandwicensis, descrito para el Pacifico

centro-sur en la Isla de Pascua, como un sinénimo junior de K. elegans; lo cual ampliaria



su distribucion hasta el Pacifico Central. Sin embargo, Valencia (2016) en su trabajo no
encontrd evidencia genética que lo relacione con K. elegans, en su lugar, las muestras de
K. sandwicensis en las Islas de Pascua y el archipiélago Juan Fernandez estarian mas
relacionadas a K. sectatrix y K. bigibbus; sin descartar la posibilidad de que se trate de
una nueva especie. Por su parte, K. cinerascens habita arrecifes rocosos tropicales (<25m)
en el Indo-Pacifico y el Pacifico occidental (Knudsen & Clements, 2013); con registros
en el gran Caribe dentro del Atlantico tropical occidental (Robertson et al., 2019) y una
gran expansion hasta el Pacifico central en la isla de Hawéi (ver Anexo 8); sin registros

en la costa occidental centro americana.

Dado que ambas especies no comparten una misma distribucion, la hibridacién entre K.
cinerascens y K. elegans no seria posible, siendo esta dltima una especie endémica del
POT. A esto se le afiade los pocos registros de peces con la facultad de cruzar la “Barrera
del Pacifico Este” (Ekman, 1953; Briggs, 1961), una de las mayores barreras
biogeogrificas que separa la fauna del POT de la region biogeogréfica del Indo-Pacifico
aproximadamente 5000 km (Bellwood & Wainwright, 2002); y mantener una
conectividad genética a ambos lados del Pacifico; la cual actia como una barrera en una
sola direccion (este a oeste) (Lessios & Robertson, 2006). De las especies transpacificas,
solamente se ha registrado a Kyphosus ocyurus, de la familia Kyphosidae, con la
capacidad de desplazarse a través de la barrera y reportada a ambos lados del pacifico

(Robertson et al., 2004).

Adicionalmente, a raiz de los registros de K. cinerascens dentro del Atlantico occidental
en las costas de México, Belice, Brasil y diferentes zonas dentro del Caribe (Knudsen &
Clements, 2013; Robertson et al., 2019), Knudsen & Clements (2016) proponen que esta
especie, junto a K. elegans, serian especies gemelas o “geminate species” (Jordan, 1908),

especies poco diferenciadas morfolégicamente que evolucionaron a partir de un ancestro



comun y que surgieron a partir de procesos de vicarianza y, para este caso, halladas ambos
lados del Istmo de Panamd. Robertson & Cramer (2009) resaltan que muchas de las
especies formadas a partir del cierre del Istmo de Panama serian endémicas a las
provincias de Cortez y de Panama, con €nfasis en esta ultima, lo cual se ajustaria mejor a
la descripcion de Robertson & Allen (2015) para su distribucion: “Desde la region sur del
golfo de California a las costas de Panamd, con ocasionales registros en las Islas

ocednicas”; reforzando asi la hipétesis de K. elegans como especie endémica del POT.

En total, se han descrito 2 especies de peces kyphdsidos para el Perd: K. vaigiensis,
registrada como Kyphosus analogus (Jordan, 1885), sinénimo junior de esta especie
(Knudsen & Clements, 2013), en el “Catalogo Comentado de los Peces Marinos del Peru”
de Chirichigno & Cornejo (2001); y K. ocyurus, bajo el nombre de Sectator ocyurus
(Jordan & Evermann, 1898), sinénimo de esta especie, en la “Clave para Identificar los
Peces Marinos del Peri’” de Chirichigno & Vélez (1998). Sin embargo, pese a no tener
registros y/o menciones en los trabajos de Chirichigno (1998, 2001), Allen et al. (2010),
indican como especie residente en el Pert a K. elegans en su ficha técnica del IUCN;
contradictorio a los trabajos de Knudsen & Clements (2013) y Robertson & Allen (2015),
que solo lo reportan hasta Panama y Ecuador, respectivamente; lo cual podria sugerir a

K. elegans como un nuevo registro para el Peru.

Asi, en base a las descripciones morfoldgicas y distribucionales discutidas en la parte
superior y los analisis moleculares realizados, los registros de K. cinerascens del BOLD
y el NCBI no estarian relacionados a errores o falta de actualizacion en sus bases de datos
(como sucedi6 con las muestras de Centropomus y Gerres); y una reciente especiacion
seria la hipdtesis mds apropiada para explicar la gran similitud entre K. elegans y K.

cinerascens.



Finalmente, para las muestras REEFO081, REEF0097 y REEF0114 (K. vaigiensis),
identificadas como Kyphosus incisor por la herramienta BLASTn del NCBI; Knudsen &
Clements (2013), sefialan que esta nominacién corresponde a un sinénimo junior de K.
vaigiensis, descrito en el Océano Atlantico por Norman (1935), por lo que la
identificacion a partir de los cddigos de barras fue correcta; y lo mas apropiado seria la

actualizacion en las bases de datos con el nombre del sindnimo senior.

V.2 Analisis de distancia y delimitacion de especies: caso Halichoeres dispilus

Halichoeres es el género mds grande dentro de la familia Labridae, donde muchas de sus
especies se encuentran entre la ictiofauna mds comun en los mares tropicales poco
profundos, alcanzando una gran diversidad y desarrollo en el Indo-Pacifico (Randall &
Bohlke, 1965) y el Neotrépico (Barber & Bellwood, 2005). Presentan coloraciones muy
llamativas y son habitantes comunes de los arrecifes rocosos (Figura 16), coralinos y otros
fondos duros, donde se les observa muy activos en horas diurnas en busca de los
invertebrados benténicos que constituyen el componente principal de su dieta (Garzon,

2004).

Actualmente, este género contiene 80 especies vélidas (Parenti & Randall, 2010); donde
Robertson & Allen (2015) describen un total de 12 especies dentro del POT de las cuales
solamente 2 especies: Halichoeres notospilus y Halichoeres dispilus han sido descritas
por Chirichigno & Cornejo (2001) en el “Catadlogo Comentado de los Peces Marinos del
Per(’”. Halichoeres dispilus es una especie con variables patrones de coloracidn;
principalmente rojizo o verduzco con manchas en la base de la aletas caudal y dorsal;
variable dependiendo el estadio de vida (Robertson & Allen, 2005) e incluso con la
capacidad de tornarse azul (Baldwin & McCosker, 2001), lo que puede conllevar a

dificultades al momento de su identificacion.



Figura 16. Cardumen de Halichoeres dispilus en los arrecifes rocosos de Cabo Blanco (El Alto,
Talara- Piura)

En nuestro estudio, los resultados obtenidos de los andlisis de distancias genéticas (>2%
de variacién intraespecifica), delimitacion de especies (2 MOTUs) y el andlisis
filogenético con el método NJ del gen COI de las muestras de Halichoeres dispilus
disponibles del BOLD y nuestras muestras, nos indican que podria estar sucediendo una
diferenciacion entre individuos de Halichoeres dispilus en el POT, como resultado de la
amplia distribucién que puede tener esta especie, desde el Golfo de California hasta la

Bahia Independencia en Ica (Chirichigno & Cornejo, 2001).

Casos similares se han observado entre especies del género Halichoeres en el Atlantico
occidental, las cuales proveen un excelente modelo para evaluar la relacién que puede
existir entre la estructura genética y la diferenciacion de color de peces de comunidades
de arrecifes (Rocha, 2004). Con la intencién de resolver los patrones evolutivos en peces
de arrecife, Rocha (2005) analiz6 el mtDNA (Citocromo b) de 5 especies con genéricas
de labridos: Halichoeres bivittatus, Halichoeres poeyi, Halichoeres radiatus,
Halichoeres brasiliensis y Halichoeres maculipinna.; tanto en el Caribe como a ambos

lados del Atlantico occidental, separadas por la desembocadura de los rios Amazonas y



Orinoco. Para estas especies, los resultados de particiones genéticas fueron mucho
mayores dentro de las provincias biogeograficas que entre provincias. Por ejemplo, en H.
bivittatus, poblaciones encontradas en arrecifes alejados de la costa en Belice y Santa
Cruz en las Antillas menores mantuvieron una homogeneidad genética, pese a estar
separadas 2430 km; mientras que en sus poblaciones en las Bahamas tropicales y la zona

subtropical de Florida, separadas solo por 300 km, se observé una divergencia del 3.4%.

Entonces, si las barreras biogeograficas no son las que conducen estas variaciones entre
poblaciones de peces del género Halichoeres, {Qué fue lo que causo la diferenciacion
genética entre sus linajes? Rocha (2004) sugiere que estaria sucediendo una especiacién
ecoldgica parapdtrica (impulsada por una “seleccion divergente de rasgos entre
poblaciones o sub poblaciones en entornos contrastantes”). De esta manera, las
diferencias ambientales entre localidades en el Caribe (caracterizado por aguas claras y
sedimentos compuestos de CaCO3) y la costa brasilefia (con aporte sedimentario de los
rios y gran turbidez por corrientes y vientos) son las que generarian la presion selectiva

en especies insulares vs especies continentales del Atlantico occidental.

De manera similar (ver Anexo 9), para H. dispilus se observé una menor variacion
genética entre los individuos colectados en Baja California Sur, Panamd y Peru
(localidades costeras, afectadas por los rios efluentes, vientos y corrientes); que entre las
muestras de Perd y del archipiélago de los Galdpagos (localidades separadas
aproximadamente por 1200 km); formédndose tres linajes: uno correspondiente a
especimenes insulares y dos a especimenes continentales. Robertson & Cramer (2009),
en su modelo de subdivisiéon de provincias biogeograficas dentro del POT (Cortez,
Panédmica e Islas ocednicas), destacan también que pese a las grandes masas de agua que
separan las islas ocednicas del continente, no funcionarian como una barrera

biogeografica efectiva y, en muchos casos, serian las diferencias ambientales las



implicadas en la formacién de endemismos y diferenciacion entre fauna insular y fauna
continental. Sin embargo, ademas del archipiélago de los Galapagos, Halichoeres dispilus
también puede encontrarse en las Isla Cocos (Baldwin & McCosker, 2001; Bussing &
Lopez, 2005), Islas Revillagigedo, Clipperton, y Malpelo (Victor & Wellington, 2000;
Robertson & Allen, 2015), por lo que seria necesario incluir muestras de las localidades
mencionadas para poder afirmar este proceso de diferenciacion, con la posibilidad de

subdivision de tres diferentes linajes de Halichoeres dispilus.

Adicionalmente, Rocha (2004) evalu6 la relaciéon entre los diferentes patrones de
coloracién y la divergencia genética en poblaciones de 3 especies del género Halichoeres
usando el citocromo b de H. cyanocephalus, H. garnoti y H. maculipinna nuevamente,
en diferentes provincias biogeogréficas. Sin embargo, los resultados fueron inconsistentes
para individuos de H. garnoti; mientras que para las demds especies si se pudo observar
ligeras variaciones en la coloracién que podrian estas relacionadas a la particion genética

observada (2.3% para H. cyanocephalus 'y 6.5% en H. maculipinna).

Para nuestras muestras, no se observaron diferencias en la coloracion entre los individuos
de diferente procedencia insular (muestra REEF024) y continental (resto de muestras);
pese a la variacion genética observada. Entre los teledsteos, principalmente los Labridae,
la pigmentacién no suele ser un confiable criterio taxondémico y evidencia filogenética;
con una notoria disociacion entre la diferenciacién genética y las variaciones cromaticas

en muchas de sus especies (da Motta et al., 2020).

V.3 Métodos de delimitacion

Respecto a la delimitacién de especies, no se observaron diferencias significativas
respecto al nimero MOTUs obtenido a partir de los modelos GMYC (31), PTP (32) y
bPTP (32); sin embargo, fueron estos dos dltimos modelos los que dividieron el MOTU

de H. dispilus en 2 diferentes MOTUs. El modelo GMYC anteriormente ha sido criticado



por asumir que las especies son monofiléticas y comprenden una Unica y no estructurada
poblacion; a partir de esto se considera como la estructura geografica dentro de las
especies afecta su capacidad de delimitar especies (Fujisawa & Barraclough, 2013) Sin
embargo, los autores en las simulaciones realizadas en su trabajo mostraron que el GMYC

podia delimitar poblaciones “parcialmente aisladas”, como especies diferentes.

Este dltimo inciso podria explicar porque el modelo no fue capaz de reconocer 2 MOTUs
para las secuencias de Halichoeres dispilus, donde notamos que puede existir flujo génico
entre poblaciones de los Galdpagos e Isla Foca (y en general, con la Provincia Peruana de
aguas frias). Victor & Wellington (2000) destacan la gran capacidad de dispersion larval
que pueden tener los peces Labridae en el POT, siendo la larga duracién de su larva

pelédgicas responsable de la amplia distribucién dentro de la region.

El modelo PTP es descrito como un modelo simple, rdpido, fiable y a diferencia de su
contraparte (el GMYC), no necesita de un &rbol ultramétrico de entrada para su
realizacion. (Zhang et al., 2013). En el GMYC la precision del drbol ultramétrico es
indispensable para la delimitacion de especies. Por su parte, el PTP solo depende de un
arbol enraizado, donde se modelan los eventos de delimitacion en términos del nimero
de sustituciones nucleotidicas. A partir de sus simulaciones, Zhang et al. (2013) sugieren
que el PTP supera al GMYC al momento de delimitar especies, ajustindose mejor al

concepto filogenético de especie y sugiriendo su uso para el andlisis de locus simple.

Por su parte, se observo que la técnica del Cédigo de Barras de DNA puede presentar
algunos inconvenientes para ciertos grupos taxonémicos, los cuales pueden atribuirse no
solo a la hibridacién, sino también a la reciente especiacion (Bhattacharya et al., 2015),
las dificultades en la identificacion, falta de actualizacion de las bases de datos; como se

pudo observar en la familia Kyphosidae. Estos casos deben de recibir especial atencion



para su uso; como el desarrollo de un marcador secundario que mejore la identificacion

y solidifique su uso (Zhang & Hanner, 2011).

Pese a esto, su capacidad de identificar correctamente quedo evidenciada a partir de
nuestros resultados y, pese a que todavia existen limitantes durante su uso, el Cédigo de
Barras de ADN se presenta como una importante y eficaz herramienta para los estudios
de Biodiversidad (Bhattacharya et al., 2015). El Pert es un pais mega-diverso, con una
alta diversidad de Ecosistemas, especies y recursos genéticos, donde es necesaria la
comprension de esta diversidad bioldgica para el aprovechamiento de los recursos y
servicios ecosistémicos que se nos brindan (MINAM, 2019); sobre todos los peces de

nuestro mar, uno de los ecosistemas mads ricos y productivos del planeta (Chédvez et al.,

2008; Taylor, 2008).
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VIIL.

CONCLUSIONES

De las 31 especies identificadas morfolégicamente, 29 concordaron con la
identificacion realizada a partir de las secuencias del gen COI obtenidas para cada
una de ellas, permitiendo asf la caracterizacién molecular de las mismas.

Se identific6 un total de 31 MOTUs con el modelo GMYC y 32 MOTUs para los
modelos PTP y bPTP, siendo este MOTU adicional evidencia de una posible
especiacion parapatrica de Halichoeres dispilus en el POT; mientras que el resto
de MOTUs se mantuvieron acorde a la taxonomia actual.

Kyphosus elegans es una especie diferente a Kyphosus cinerascens, siendo su
similitud genética resultado de su reciente especiacién y, dado que no se
encontraron registros objetivos de su presencia en el Perd, procedemos a

reportarla segin estos hallazgos.

RECOMENDACIONES

Realizar de un meticuloso andlisis morfologico y contar con informacion
actualizada de los taxones de interés para la verificacion de la identidad
taxondmica

Analizar las poblaciones Halichoeres dispilus dentro del POT para verificar si
realmente estd sucediendo una diferenciacion entre especimenes insulares y
continentales; usando otros marcadores moleculares y otro tipo de andlisis (redes
de haplotipos y/o SNPs).

Dado que muchos Kyphosidae presentan una distribucion pan-tropical, se
recomienda hacer una revisién y actualizacion de registros para las especies de

esta familia que pueden encontrarse dentro del POT.
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IX.

ANEXOS

Anexo 1: Lista de peces de arrecifes rocosos tropicales descritos para la costa norte del

Peru y el Pacifico Oriental Tropical (Fuente: Chirichigno & Cornejo, 2001; Hooker,

2009; Robertson & Allen, 2015)

Peces tropicales de arrecifes rocosos en el POT (Lista preliminar)

Orden Familia Especie Nombre comiin . Colectado?
Labriformes | Labridae Bodianus diplotaenia Gallo - vieja colorada Si
Labriformes | Labridae Bodianus eclancheri Lobero - vieja negra No
Labriformes | Labridae Decodon melasma Doncella manchada Si
Labriformes | Labridae Halichoeres dispilus Sefiorita - doncella Si
Labriformes | Labridae Halichoeres notospilus Senorita - sefiorita listada Si
Labriformes | Labridae Thalassoma grammaticum - No
Labriformes | Labridae Thalassoma lucasanum Viejita cabeza azul Si
Labriformes | Scaridae Nicholsina denticulata popocho Si
Labriformes | Scaridae Scarus perrico - No
Perciformes | Oplegnathidae | Oplegnathus insignis Loro Si
Perciformes | Serranidae Alphestes inmaculatus Mero - cherne Si
Perciformes | Serranidae Alphestes multiguttatus - Si
Perciformes | Serranidae Acanthistius pictus Cherlo No
Perciformes | Serranidae Cephalopholis colonus - No
Perciformes | Serranidae Cephalopholis panamensis Mero de Pefia Si
Perciformes | Serranidae Epinephelus analogus Murique moteado No
Perciformes | Serranidae Epinephelus itajara Mero ojo chiquito No
Perciformes | Serranidae Epinephelus labriformis Murique Si
Perciformes | Serranidae Epinephelus quinquefasciatus | - No
Perciformes | Serranidae Hemanthias peruanus Doncella No
Perciformes | Serranidae Hemanthias signifer Princesa No
Perciformes | Serranidae Hemilutjanus macrophthalmos | Ojo de uva No
Perciformes | Serranidae Hyporthodus niphobles Mero manchado No
Perciformes | Serranidae Hyporthodus acanthistius Mero colorado Si
Perciformes | Serranidae Mycteroperca olfax Mero - cabrillejo No
Perciformes | Serranidae Mycteroperca xenarcha Mero cola de retama Si
Perciformes | Serranidae Paranthias colonus Cabinza roja Si
Perciformes | Serranidae Paralabrax humeralis cabrilla fina No
Perciformes | Serranidae Paralabrax loro - No
Perciformes | Serranidae Paralabrax callaensis cabrilla fina Si
Perciformes | Serranidae Pseudogramma thaumasia - No
Perciformes | Serranidae Rypticus bicolor - No
Perciformes | Serranidae Rypticus nigripinnis Jabén No
Perciformes | Serranidae Serranus huascarii - Si
Perciformes | Serranidae Serranus psittacinus - Si
Perciformes | Priacanthidae Cookeolus japonicus - No
Perciformes | Priacanthidae | Pristigenys serrula Seméforo No




Perciformes | Chaetodontidae | Chaetodon humeralis Mariposa Si
Perciformes | Chaetodontidae | Johnrandallia nigrirostris - Si
Perciformes | Chaetodontidae | Prognathodes carlhubbsi - No
Perciformes | Pomacanthidae | Holacanthus passer Pez dngel No
Perciformes | Pomacanthidae | Pomacanthus zonipectus Pez dngel Si
Perciformes | Haemulidae Anisotremus caesius Burro - Roncador No
Perciformes | Haemulidae Anisotremus interruptus Burrito Si
Perciformes | Haemulidae Anisotremus taeniatus - No
Perciformes | Haemulidae Genyatremus pacifici Zapato negro No
Perciformes | Haemulidae Genyatremus dovii Sargo No
Perciformes | Haemulidae Anisotremus scapularis Chita No
Perciformes | Haemulidae Haemulon peruanus - No
Perciformes | Haemulidae Haemulon steindachneri Chivilico No
Perciformes | Haemulidae Haemulon scudderi Chivilico No
Perciformes | Lutjanidae Lutjanus aratus Pargo raicero No
Perciformes | Lutjanidae Lutjanus argentiventris Pargo blanco - Parvo Si
Perciformes | Lutjanidae Lutjanus colorado Pargo colorado No
Perciformes | Lutjanidae Lutjanus guttatus Pargo lunarejo No
Perciformes | Lutjanidae Lutjanus jordani Pargo rojo No
Perciformes | Lutjanidae Lutjanus novemfasciatus Pargo negro No
Perciformes | Lutjanidae Lutjanus peru Estrella No
Perciformes | Mullidae Mulloidichthys dentatus San Pedro rojo No
Perciformes | Cirrhitidae Cirrhitus rivulatus Mero mapa Si
Perciformes | Kyphosidae Kyphosus ocyurus Chopa No
Perciformes | Kyphosidae Kyphosus vaigiensis Chopa amarilla Si




Anexo 2: Mapa base de la Propuesta de Reserva Nacional: “Mar Tropical del Peru”.
Las dreas en amarillo corresponden a los sectores principales donde se eligieron los
puntos de colecta del material bioldgico. (Tomado de Hooker et al. 2011).




Anexo 3: Puntos de Colecta en los departamentos de Piura (Isla Foca y Talara) y
Tumbes.
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Anexo 4. Fotografias submarinas de K. cinerascens (A'y B) y K. elegans (C y D).
(Tomado de Knudsen & Clements, 2013).




Anexo 5: Arbol obtenido a partir del método NJ con el modelo de sustitucién K2P.
(Kimura, 1980) en el programa MEGA X. (Los valores en los nodos son el soporte
bootstrap para cada una de las ramas).
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Anexo 6: Arbol de Méxima verosimilitud comprimido de Centropomus con el modelo
evolutivo HKY + I, basado en el Gen COI obtenido por De Figuereido-Filho ef al. (2021).
ABGD, PTP, y GMYC representan los andlisis de delimitacion de MOTUs.
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Anexo 7: Arbol NJ obtenido por Garcia ef al. (2018) a partir del Gen COI y el modelo
de sustitucion K2P para las muestras de Gerres simillimus (en P: Pacifico) y Gerres
cinereus (Para A: Atlantico). En la parte inferior se presenta las redes de haplotipos para
las mismas muestras (el nimero indica el nimero de bases que difieren)
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Anexo 8: Relaciones Filogenéticas y distribuciéon de las especies de la familia
Kyphosidae, propuesta inicialmente por Knudsen & Clements, (2016).
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Anexo 9: Matriz de distancias genéticas (en porcentaje) obtenidas por el modelo K2P
para las muestras de H. dispilus de Perd, Galdpagos, Panama y Baja California. (Verde:
Provincia Pandamica, Azul: Insular y Rojo: Baja California) (1: muestra REEF0024; 2-10:
muestras de los Galdpagos, 11: muestra de Baja California; 12 y 13: muestras de Panama;
14-19: muestras de Peru).
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