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RESUMEN

El objetivo de este trabajo fue comparar la identificacion taxonémica las especies
pertenecientes a la familia Ariidae en el Pacifico mexicano utilizando metodologias
tradicionales con claves basadas en rasgos morfolégicos y marcadores
moleculares. En México este grupo constituye el componente principal de las
capturas de las pesquerias artesanales. Existe algo de ambigledad en la
identificacion de algunos miembros de esta familia a pesar de que su monofilia esta
soportada por evidencia bioldgica (ciclo reproductivo), morfoldégica y molecular, por
lo que se han empleado numerosos criterios taxondmicos y nomenclaturales para
referirse a estas especies. Se utilizaron especimenes representativos de Bagre
panamensis, Bagre pinnimaculatus, Cathorops liropus, Occidentarius platypogon,
Sciades guatemalensis y Sciades seemanni con algunas de las especies
registradas en el Pacifico mexicano ausentes en los muestreos.

La identificacion taxondmica se realiz6 siguiendo las instrucciones de la guia FAO.
Utilizando cebadores publicados para los genes Citocromo b, ATP sintasa,
12SrRNA, 16SrNA y COX | se obtuvieron un total de 660 secuencias. Para muchas
especies del orden, la identificacidn a nivel especie mediante la morfologia fue
problematica, siendo para el género Sciades el mas confuso. Se comprobé la
monofilia de la familia por evidencia morfolégica y molecular. Las distancias
genéticas y arboles de las relaciones entre especies construidos para las
secuencias separadamente y en combinacion demostraron congruencia con la
identificacion clasica pero adicionalmente permitieron resolver clasificaciones
problematicas debido a caracteres meristicos que se traslapaban (numero total de
branquiespinas, radios aleta anal, abertura branquial) particularmente entre
especimenes de la especie Sciades seemanni y Sciades guatemalensis. De los
cinco loci estudiados, el COX | fue el que presentd separaciones entre especies mas
clara, con distancias genéticas mayores y mas constantes entre especie. Por otro
lado, el locus ATP sintasa no fue capaz de distinguir consistentemente las dos
especies de Sciades. Con todos los loci, los géneros y las especies de
Occidentarius, Bagre y Cahorops fueron completamente resueltos. Se logré uno de
los principales objetivos del trabajo que era el identificar a nivel de especie las
muestras de alevines que habian sido imposibles de clasificar debido a la ausencia
de claves correspondientes. En los analisis moleculares todos los alevines se
agruparon consistentemente junto con la especie Sciades seemani, por lo que se
verifica la utilidad de estas herramientas para la identificacion taxondmica de
especimenes dificiles por caracteres morfolégicos diagndsticos ambiguos o
ausentes.
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ABSTRACT

The objective of this study was to compare the classification of the species within
the Ariidae family from the Mexican Pacific using traditional methodologies based on
morphological traits and against results using molecular markers. In Mexico this
group is one of the most important contributors to artisanal fisheries. There is
ambiguity in the identification of some members of this family in spite of the fact that
their monophyly is supported by biological (reproductive cycle), morphological and
molecular evidence and various taxonomic and nomenclatural criteria have been
used to classify these species. Specimens of Bagre panamensis, Bagre
pinnimaculatus, Cathorops liropus, Occidentarius platypogon, Sciades
guatemalensis y Sciades seemanni were used for this study. Some of the species
recorded in the Mexican Pacific that were absent in the sampling. The taxonomic
identification was done following FAO fish guides. Using published primers for
cytochrome b, ATP synthase, 12SrRNA, 16SrNA and COX | genes a total of 660
sequences were derived. For many species in this order, identification at species
level through morphology was problematic and the most confusing when dealing
wiht Sciades genus.

The monophyly of the family was verified using morphological and molecular
evidence. The genetic distances and phylogenetic tres constructed for each locus
separately and in combination confirmed a congruence with the classical
identification but additionally allowed a solution to the problematic classifications
where to meristic characters overlapped (e.g., total number of gillrakers, anal fin
rays, gill opening) particulary for Sciades seemanni and Sciades guatemalensis
speciemns. Of the five loci studied, COX | presented clearer species separations,
with greater genetic distances and more constant between species. On the other
hand, the ATP synthase was not able to consistently distinguish the two species of
Sciades. With all the loci, the genera and species of Occidentarius, Bagre and
Cahorops were completely resolved. One of the main objectives of the work was to
identify at species level the fry samples that had been impossible to classify due to
the lack of keys. In the molecular analyzes all the fingerlings were grouped
consistently together with the species Sciades seemani. Thus, the usefulness for
molecular tools for the taxonomic identification of difficult specimens by ambiguous
or absent diagnostic morphological characters is corrobated.
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I.  INTRODUCCION

La familia Ariidae, estd conformada por bagres de mar. Se encuentra
constituida por 20 géneros que incluyen alrededor de 153 especies, distribuidas en
aguas tropicales y subtropicales de todo el mundo. Estos habitan tipicamente en
aguas marinas de la plataforma continental, lagunas costeras y estuarinas (Yanez-
Arancibia y Lara-Dominguez, 1998). En América Neotropical se estima la existencia
de alrededor de 50 especies, de las cuales 20 corresponden a la costa del Pacifico
oriental y aproximadamente 30 al Atlantico occidental (Marceniuk y Ferraris, 2003;
Betancurt, 2003).

En el Pacifico mexicano se reportan 13 especies (Froese y Pauly, 2005):
Bagre panamensis (Gill, 1863); Bagre pinnimaculatus (Steindachner, 1876);
Cathorops dasycephalus (Gunther, 1864); Cathorops liropus (Steindachner, 1876);
Notarius kessleri (Steindachner, 1876); Notarius troschelii (Gill, 1863); Occidentarius
platypogon (Gunther, 1864); Sciades guatemalensis (Gunther, 1864) y Sciades

seemanni (Gunther, 1864).

La correcta identificacion de las especies de la familia Ariidae es
indispensable, ya que en la actualidad representa a un grupo de interés en la pesca
comercial, debido a su abundancia es de gran importancia en estudios ecoldgicos,
debido a que desempefian un importante papel en la estructura y funcion de los
ecosistemas costeros de regiones tropicales y subtropicales del mundo (Yanez-
Arancibia y Lara-Dominguez, 1998), sin embargo, a pesar de la importancia tanto
biolégica como econdémica, aun persisten problemas nomenclaturales vy
taxondmicos que han creado confusion en su estudio, por lo que se requiere una
revision detallada que clarifique la identidad de las especies pertenecientes a esta
familia. En este contexto, el objetivo del presente trabajo es realizar una revision
taxondémica a nivel morfolégico y molecular entre las diferentes especies de bagres

marinos identificados en el Pacifico mexicano.



En muchas disciplinas biolégicas como es el caso de la ictiologia, el principal
meétodo de investigacion es la comparacion, pero ninguna comparaciéon podra llegar
a conclusiones significativas si no se basa en una taxonomia sélida (Mayr, 1998).
Los estudios dirigidos al analisis de estas especies asi como de muchas otras
pertenecientes a esta familia son escasas debido al alto nivel de complejidad que
presenta este grupo, ya que sus caracteristicas diagnosticas son dificiles de
diferenciar y en muchas ocasiones poco visibles, por lo que su analisis es

complicado.

1.1 Generalidades de la familia Ariidae

Los bagres marinos pueden vivir en aguas marinas, salobres y dulces de
regiones tropicales. Las especies del Pacifico centro-oriental varian en longitud
desde menos de 28 cm hasta mas de 90 cm (Fischer et al.,, 1995), y son de
crecimiento lento (Velasco y Oddone, 2004). La mayoria esta confinada a areas
marinas costeras, solo unas pocas se encuentran en aguas dulces de rios y lagos.
Los ejemplares de gran talla a menudo consumen exclusivamente grandes
crustaceos y teledsteos. Su periodo reproductivo es muy largo (hasta 4 meses)
comparado a otros peces teleésteos (Muro y Amezcua, 2011). Las hembras
depositan un reducido numero de grandes huevos (hasta 2 cm de diametro) que,
después de la fecundacién, son incubados por el macho dentro de la cavidad bucal
hasta el momento de la eclosion y reabsorcidn del saco vitelino. Regularmente su
desarrollo juvenil se produce en las bahias y estuarios, seguido por una migracién
adicional a las zonas costeras en la edad adulta (David y Gerson, 2004). Por tal
motivo, estan restringidos a la plataforma continental, por lo que constituyen un
grupo que es modelo biogeografico para estudiar la distribucion de peces marinos

debido a su reducida capacidad de dispersion (Betancur, 2003).

1.2 Taxonomia y sistematica

La sistematica de la familia Ariidae es confusa debido a que existen una gran
cantidad de especies que regularmente no constituyen una unidad monofilética y su

posicion sistematica no sera resuelta hasta que se haya completado su estudio en
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las diferentes regiones del mundo donde se distribuyen (Fischer et al., 1995). En el
Pacifico mexicano este grupo constituye uno de los recursos pesqueros mas
importantes en las pesquerias artesanales e industriales (CONAPESCA, 2016), sin
embargo a pesar de su importancia econdmica y ecologica se les ha dado poca
prioridad de estudio y en las escasas investigaciones que existen, se han empleado
numerosos criterios taxondomicos y nomenclaturales para referirse a las mismas

especies.

Las dificultades para la identificacion se deben en gran parte a sus
caracteristicas morfolégicas y meristicas, (por ejemplo, en el caso de Sciades
seemanni y Sciades guatemalensis, el numero total de branquiespinas para ambos
debe ser un total menor a 15) y a la constante aparicion y eliminacion de nombres
genéricos, debido a la ausencia de claves estandarizadas a nivel mundial para su
identificacion. Por esta razdn es indispensable realizar una revisioén taxonémica de
estos organismos que permita diferenciar con mayor facilidad y certidumbre entre
las diferentes especies del grupo, y asi comprender su papel ecoldgico en los
ambientes que habitan, contribuyendo en la mejora de sus planes de manejo y un

mejor aprovechamiento del recurso.

1.2.1 Clasificaciéon sistemaética de la familia Ariidae

La clasificacién de los peces pertenecientes a la familia Ariidae capturados
en el Pacifico mexicano se presenta de acuerdo a su jerarquia de grupo, tomando
en cuenta las modificaciones recientes de acuerdo a los especialistas. Se considera
la clasificacién que propone Nelson (2006), la mas adecuada para los peces en
general, debido a que sintetiza el grado de conocimiento de los diversos grupos

taxondmicos.



Reino: Animalia
Phylum: Chordata
Clase: Actinopterygii
Subclase: Neopterygii
Division: Teleostei
Superorden: Ostariophysi
Orden: Siluriforme

Familia: Ariidae

1.3 Origen, evolucién y caracteristicas de la familia Ariidae

1.3.1. Evidencias fésiles

El Orden Siluriformes son los Ostariophysi con evidencias paleontolégicas
mas escazas, no existen rastros de este grupo en el Silurico y sélo pocos fragmentos
pueden pertenecer al Devonico inferior (419 - 407 millones de afios). Los Otophysi
aparecen como una rama temprana de los teledsteos. Los fésiles que representan
a la familia Ariidae aparecen en el Eoceno (56 - 34 millones de afios) de agua dulce,
y en los depdsitos costeros del Mioceno (23 — 5 millones de afos) y Pleistoceno
(2,59 millones de anos a 10,000 a.C.). Existen diversos registros fésiles de los
Siluriformes que ocurrieron en diferentes periodos geoldgicos como Rhineastes sp
del Eoceno a al Oligoceno (33 — 23 millones de anos), Felichthys sp del Mioceno al
reciente (ambos miembros de la familia Ariidae), Rita bleeker, Mystus scopoli,
Hetarobagrus bleeker y Bagrus sp (Bagridae) del Plioceno (5 — 2.58 millones de
afnos) y Pleistoceno (Romer, 1945). También existen fosiles de una nueva especies
de Arius kutchensis descrita por Rao (1956) a partir de los estratos del Eoceno en
India (Srinivasachar, 1980).



1.4 Diagnosis de la familia Ariidae (Bagres marinos) (Fischer et al., 1995).

Los bagres marinos son peces de tallas que van de 28 cm hasta mas de 90
cm, de cuerpo alargado o robusto. Tienen una cabeza coénica a redondeada vy
achatada; boca terminal a inferior; dientes finos cuneiformes, conicos y aguzados,
o bien, granulares; dientes de las mandibulas dispuestos en bandas anchas o
estrechas; dientes del paladar (cuando presentes) agrupados en pequehas o
grandes placas (que pueden estar reducidas en los machos durante el periodo de
incubacion). El hueso paraesfenoides también puede llevar dientes. El ojo
generalmente libre, raramente cubierto por piel. Los orificios nasales anteriores y
posteriores muy juntos a cada lado del hocico, el posterior mas o menos cubierto
por un pliegue cutaneo; 2, 4 o 6 barbillones en torno a la boca: un par maxilar, uno
mandibular (ausente en el género Bagre) y uno mentoniano. Membranas
branquidstegas adheridas al istmo. Su borde posterior libre o adherido al istmo, por
lo cual las aberturas branquiales varian de amplias a restringidas, segun la especie;
5 a 7 radios branquidstegos. El dorso de la cabeza esta parcialmente cubierto por
un escudo 0seo bien visible a través de la piel en la mayoria de las especies,
escondido bajo un grueso tejido muscular y cutaneo en otras; el escudo puede ser
liso, rugoso, estriado o granuloso, y su regidn posterior (proceso supraoccipital) se
extiende posteriormente hasta la placa predorsal (o nucal) en la mayor parte de las
especies. A menudo existe un surco dorsal mediano o fontanela entre los orificios
nasales y el proceso supraoccipital. Numero total de branquiespinas en el primer
arco variable de 9 a mas de 50; branquiespinas siempre presentes a lo largo del
borde posterior del tercer y del cuarto par de arcos branquiales, y en algunos casos,
también de los 2 primeros. Aleta dorsal situada por delante del punto medio del
cuerpo, con una espina larga y aserrada, precedida por otra muy corta y ancha (a
menudo en forma de escudo) y seguida por 7 radios ramificados. Aleta adiposa
siempre presente por encima de la anal; aleta anal con 14 a 33 radios; aletas
pectorales en posicidon baja, con una espina larga y aserrada y 8 a 13 radios
ramificados; aletas pélvicas sin espina, con 6 radios ramificados, el radio interno a
menudo modificado en las hembras sexualmente maduras; aleta caudal

profundamente ahorquillada, con 15 radios principales, de los cuales 13 son
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ramificados, cuerpo desnudo, con una linea lateral que termina en la base de la
aleta caudal, ya sea encorvandose hacia arriba o bifurcandose. La vejiga gaseosa
es generalmente ovalada y sacciforme, pero en algunas especies es fuertemente
achatada y en otras es dividida en una camara anterior y otra posterior. Color: 2/3
superiores del cuerpo varian de pardo oscuro o negruzco a café o azul claro,
muchas veces con reflejos azulados, verdosos, violetas o cobrizos, raramente con
manchas o una franja lateral plateada; parte baja del cuerpo mas clara, amarilla,
crema, blanca o plateada, frecuentemente con finas puntuaciones pardas. Aletas
amarillas-opacas, a menudo con bordes oscuros o manchas en la region proximal,
especialmente en la superficie dorsal de las aletas pares. Barbillones variables de
marron oscuro a blanco, peritoneo y cavidad bucofaringea ocasionalmente oscuros

a negros.

1.5 Diagnosis de las especies de la familia Ariidae (Bagres marinos) (Fischer
et al., 1995).

Bagre panamensis (Gill, 1863)

Figura 1. Bagre panamensis (segun Regan, 1908). Tomada de Fischer et al., 1995.

Sinébnimos de Bagre panamensis: Aelurichthys panamensis (Gill, 1863);
Aelurichthys nuchails (Gunther, 1864); Felichthys panamensis (Jordan, 1895);
Ailurichthys panamensis (Eigenmann y Eigenmann, 1890); Aelurichthys scutatu

(Regan, 1908); Anemanotus panamensis (Fowler, 1944).



Caracteres distintivos: Cuerpo estrechado posteriormente. Perfil predorsal recto y
empinado; hocico ancho, achatado; boca arqueada subinferior, alcanzando hasta el
nivel de los ojos; labios ausentes, excepto en la comisura bucal. Escudo cefalico
liso, esto sobre un proceso supraoccipital angosto o mas extenso, cuadrado o
foliaceo; surco dorsal mediano estrecho, mas profundo posteriormente. Dientes
finos y conicos, los mandibulares dispuestos en una banda angosta, y los del
paladar en 4 placas angostas y continuas formando una banda transversal en la
parte anterior del paladar. Solo 2 pares de barbillones (maxiliares y mentonianos),
los maxilares anchos y acintados, alcanzando hasta las aletas pélvicas. Numero
total de branquiespinas en el primer arco branquial: 5a 7 + 12 a 14; borde posterior
del primer arco sin branquiespinas. Linea lateral bifurcada en la base de la aleta
caudal. Base de la aleta adiposa corta; espina de la dorsal sin filamento; aleta anal
con 25 a 30 radios; aleta pectoral con | espina y 12 a 13 radios, la espina terminada
en un filamento aplanado que alcanza el origen de la anal; I6bulos de la caudal

largos y delgados.

Bagre pinnimaculatus (Steindachner, 1876)

Figura 2. Bagre pinnimaculatus (segun Steindachner, 1876). Tomada de Fischer et
al., 1995.

Sinonimos de Bagre pinnimaculatus: Galeichthys eydouxii (Velenciennes, 1840);
Aelurichthys pinnimaculatus (Steindachner, 1876), Ailurichthys eydouxii (Sauvage,
1884); Felichthys pinnimaculatus (Jordan, 1895).



Caracteres distintivos: Porcion anterior del cuerpo de seccidon redondeada,
porcidn posterior comprimida. Hocico redondeado, boca subterminal y ancha, labios
delgados; ojo situado muy delante. Escudo cefalico casi enteramente liso, proceso
supraoccipital angosto, sus bordes laterales rectos o concavos; surco dorsal
mediano ancho y lanceolado, mas profundo y estrecho posteriormente. Dientes
viliformes, dispuestos en una banda angosta en las mandibulas y en 4 placas
estrechas y continuas a través del paladar. S6lo dos pares de barbillones, los
maxilares acintados y alcanzando hasta la mitad de la aleta anal. Numero total de
branquiespinas en el primer arco branquial: 1 0 2 + 3 0 4; borde posterior de los dos
primeros arcos sin branquiespinas. Linea lateral arqueada hacia arriba en la base
de la cola. Base de la aleta adiposa larga, situada por encima del punto medio de la
anal; espina de la aleta dorsal terminada en un largo filamento que alcanza hasta la
aleta caudal; aleta anal con 27 a 32 radios: aletas pectorales con | espina y 13
radios, la espina terminada en un largo filamento acintado que alcanza hasta la

mitad de la anal; I6bulos de la aleta caudal largos y delgados.

Caracteres particulares entre género Bagre:

Dentro de los géneros pertenecientes a esta familia, Bagre es el mejor definido. A
diferencia de los demas solo cuenta con dos pares de barbillones a comparacion de
los otros géneros con 3, 4 o 6 barbillones en torno a la boca. Betancur (2009).
Bagre comparte las mismas caracteristicas en cuanto a labios, dientes, posicion de
los ojos, placa predorsal, proceso humeral, superficie dorsal, lI6bulos y aleta
pectoral. Sin embargo, es muy facil de distinguirlos por los radios de la aleta anal,
Bagre panamensis tiene 25-30, Bagre pinnimaculatus tiene 27-32, y Bagre bagre
tiene 29-37.



Cathorops liropus (Bristol, 1897)

Figura 3. Cathorops liropus (segun Bristol, 1897). Tomada de Fischer et al., 1995.

Sin6nimos de Cathorops liropus: Arius melanopus, (Jordan y Evermann, 1896);
Cathorops fuerthii (Steindachner, 1876); Arius liropus (Regan, 1907); Tachisurus
liropus (Gilbert, 1897).

Caracteres distintivos: Cuerpo moderadamente robusto. Cabeza sélo levemente
mas ancha que alta, estrechandose anteriormente, y comprendida de 3,3 a 3,9
veces en la longitud estandar, hocico angosto, truncado o levemente redondeado;
boca pequena, subterminal y transversal; labios moderadamente carnosos y
delgados, crenulados; paladar y arcos branquiales con cojinetes y flecos carnosos
poco prominentes; ojo comprendido de 4,6 a 8 veces en la longitud de la cabeza, y
de 3 a 4 veces en el espacio interorbitario carnoso. Escudo cefalico fina a
moderadamente granuloso, y con crestas que se extienden por encima del ojo y
hasta el hocico; ala lateral del etmoides levemente prominente por delante del ojo;
proceso supraoccipital corto y triangular, su quilla baja y redondeada, bordes
laterales concavos o rectos, y el apice truncado o redondodeado; placa predorsal
angosta; surco dorsal mediano estrecho, interrumpido, presente en el hocico y por
delante del proceso supraoccipital, a veces escondido bajo la piel en, y por delante
de, la region interorbitaria. Aberturas branquiales restringidas, las membranas
forman pliegues bajos a través del istmo o confluyen en su linea media. Dientes
premaxialres finos y agudos dispuestos en una banda continua cuya anchura es 5

a 9 veces mayor que su longitud; dientes mandibulares similares a los premaxilares,



a excepcion de la serie interna cuyos dientes son molariformes; dientes vomerinos
ausentes; dientes del paladar cénicos y romos, dispuestos en dos placas grandes,
subovales, apenas separadas. Los barbillones maxilares alcanzan hasta las aletas
pectorales. Numero total de branquiespinas en el primer arco branquial: 4 a7 + 10
a 12; todos los arcos llevan branquiespinas en su borde posterior. Pedunculo caudal
1,8 a 2,3 veces mas largo que alto. Base de a la aleta adiposa corta, situada por
encima de los 2/3 posteriores de la anal; aleta anal con 19 a 22 radios; aletas
pectorales con | espina y 10 u 11 radios, borde interno de la espina finamente

aserrado; l6bulos de la caudal romos, anchos y cortos.

Caracteres particulares entre género Cathorops:

Marceniuk et al. (2009). Distingue a Cathorops liropus de Cathorops fuerthii por la
presencia de I6bulos en la aleta caudal, asi como la espina dorsal de la aleta dorsal
mas gruesa a diferencia de C. manglarensis y C. fuerthii. Y C. multiradiatus por

poseer 20-23 rayos en la aleta anal vs 25-27 rayos en C. liropus.

Occidentarius platypogon (Ginther, 1864)

Figura 4. Occidentarius platypogon (segun Gunther, 1908). Tomada de Fischer et al., 1995.

Sinénimos de Occidentarius platypogon: Arius platypogon (Gunther, 1864);
Ariopsis platypogon (Glnther, 1864); Hexanematichthys platypogon (Gunther,
1864); Aspistor platypogon (Gunther, 1864); Sciades platypogon (Glnther, 1864);
Sciades platyopgon (Gunther 1864); Galeichthys platypogon (Jordan, 1885);
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Tachisurus platypogon (Eigenmann y Eigenmann, 1888); Netuma platypogon
(Jordan, 1895); Netuma mazatlana (Gilbert, 1904).

Caracteres distintivos: Una especie relativamente alta y robusta, comprimida en
la region caudal. Hocico romo y prominente; boca ancha, de labios gruesos: ojo
grande, comprendido de 4,5 a 6,5 veces en la longitud de la cabeza. Escudo cefalico
fuertemente granuloso, extendiéndose generalmente por encima del ojo. Proceso
supraoccipital largo y triangular, provisto de una fuerte quilla, bordes rectos y apice
truncado; placa predorsal estrecha y semilunar, surco dorsal mediano lanceolado,
aplanado anteriormente, y estrecho desde el nivel del ojo hasta el proceso
supraoccipital. Dientes de la mandibula viliformes, los del paladar coénicos y
aguzados, dispuestos en 4 placas: placas vomerinas pequefas, confluyendo con la
edad y fusionadas con las placas laterales que son mucho mas grande y
triangulares, siempre paralelas y extendidas posteriormente sobre el
paraesfenoides. Los barbillones maxilares generalmente alcanzan la base de las
espinas pectorales. Numero total de branquiespinas en el primer arco branquial: 5
0 6 + 9 0 10; borde posterior del primer arco sin branquiespinas. Base de la aleta
adiposa mucho menor a subigual que aquella de la dorsal; aleta anal con 18 a 20
radios; aletas pectorales con | espinay 10 u 11 radios, la espina rugosa y aplanada,
su borde interno finamente aserrado; radios de las aletas pélvicas a menudo

estriados.

Caracteres particulares entre género Occidentarius:

La identificacion de Occidentarius platypogon no es complicada, a pesar de que
Occidentarius platypogon comparte sinonimia con otros géneros (Sciades
platypogon y Arius platypogon), La unica caracteristica que se sobrelapa es la
cantidad de radios en la aleta anal con el género Sciades (17 a 20), aun asi es facil
de distinguir este género con las especies de Sciades por el tipo de superficie dorsal
triangular con fuerte quilla y tener menos de 10 branquiespinas en el primer arco

branquial.
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Sciades guatemalensis (Regan, 1908)

Figura 5. Sciades guatemalensis (segun Regan, 1908). Tomada de Fischer et al., 1995.

Sinénimos de Sciades guatemalensis: Arius guatemalensis (Gunther, 1864);
Hexanematichthys guatemalensis (Glnther 1864); Ariopsis guatemalensis (Glnther
1864); Arius caerulescens (Glnther, 1864); Tachisurus coerulescens (Eigenmann y
Eigenmann, 1888); Tachisurus guatemalensis (Eigenmann y Eigenmann, 1888);
Galeichthys azureus (Jordan y Williams, 1895); Galeichthys guatemalensis (Jordan

y Evermann, 1898)

Caracteres distintivos: Cuerpo moderadamente alargado y robusto. Cabeza larga
y achatada, su longitud comprendida de 3,2 a 3,8 veces en la longitud estandar;
hocico ampliamente redondeado; boca moderadamente amplia subterminal; ojo
comprendido de 5 a 9 veces en la longitud de la cabeza, y de 2,5 a 4 veces en el
espacio interorbitario carnoso. Escudo cefalico ancho y densamente granuloso, la
zona granulosa extendida en forma de dos anchas placas oblongas por encima de
los ojos; espacio interorbitario plano; surco dorsal mediano corto, lanceolado,
moderadamente profundo posteriormente, muy poco aparente en los adultos, su
borde anterior muy por delante del proceso supraoccipital. Este ultimo es de forma
triangular, con el apice truncado, bordes laterales rectos y una quilla mediana baja;
placa predorsal estrecha y semilunar. Dientes mandibulares viliformes, los del
paladar algo conicos, dispuestos en 4 grupos: dos placas vomerinas ovales apenas
separadas en la linea media y contigua a dos placas laterales ovales alargadas,
solo ligeramente mas grandes. Los barbillones maxilares se extienden hasta el

borde posterior de la cabeza o el extremo del proceso humeral (juveniles), pero son
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bastante mas cortos en los adultos. Numero total de branquiespinas en el primer
arco branquial 6 o 7 + 11 a 14; borde posterior de los 2 primeros arcos sin
branquiespinas. Base de la aleta adiposa % de aquella de la dorsal y situada por
encima del punto medio de la anal; aleta anal con 17 a 20 radios blandos; aletas
pectorales con | espina y 10 a 11 radios, la espina robusta, su borde interno

moderadamente a fuertemente aserrado.

Sciades seemanni (Meek y Hildebrand, 1946)

o
%

FigurS. 6. Sciades seemanni (segun Meek y Hildebrand, 1946). Tomada de Fischer et al., 1995.

Sinénimos de Sciades seemanni: Arius seemanni (Gunther,
1864); Hexanematichthys seemanni (Gunther, 1864); Ariopsis seemanni (Glnther,
1864); Arius assimilis (Jordan y Gilbert, 1882); Tachisurus jordani (Eigenmann y
Eigenmann, 1895); Galeichthys gilberti (Jordan y Williams, 1895); Galeichthys
seemanni (Jordan y Evermann, 1900); Galeichthys eigenmanni (Gilbert y Starks,
1904); Galeichthys simonsi (Starks, 1906); Hexanematichthys simonsi (Eigenmann,
1922); Tachysurus eigenmanni (Fowler, 1944).

Caracteres distintivos: Cuerpo moderadamente robusto y alargado. Cabeza
aguda y achatada, comprendida de 3,3 a 3,8 veces en la longitud estandar, hocico
levemente arqueado hacia abajo; boca ancha, subterminal; labios gruesos y
crenulados. Ojo grande, comprendido de 4 a 7 veces en la longitud de la cabeza, y
1,6 a 2,8 veces en el espacio interorbitario carnoso. Escudo cefalico cubierto de
numerosos granulos medianos a grandes, extendiéndose hacia adelante en una

amplia area triangular a cada lado del espacio interorbitario plano y liso; surco dorsal
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mediano ausente anteriormente, estrecho y profundo posteriormente, casi
alcanzando el proceso supraoccipital; este ultimo es corto y triangular, con un apice
romo levemente redondeado, bordes laterales ligeramente convexos y una quilla
mediana bien definida; placa predorsal estrecha y semilunar. Dientes de las
mandibulas y del paladar viliformes, estos ultimos dispuestos en 4 placas: las
vomerianas ovales, a menudo separadas en la linea media, pero contiguas a las
placas laterales notoriamente mas grandes y ovales. Los barbillones maxilares no
alcanzan el borde posterior de la cabeza (adultos), pero son mucho mas largos en
los juveniles. Numero total de branquiespinas en el primer arco branquial: 5a 8 + 9
a 15; borde posterior del primer arco sin branquiespinas, el del segundo arco con 0
a 4. Base de la aleta adiposa 2/3 de aquella de la dorsal y situada por encima de los
2/3 posteriores de la anal; aleta anal con 17 a 20 radios; aletas pectorales con |

espinay 10 a 11 radios, la espina aserrada a lo largo de su borde interno.

Caracteres particulares entre género Sciades:

Entre las especies de Sciades se comparten una gran cantidad de similitudes, el
total de branquiespinas es menor a 15, lo mismo sucede con el numero de radios
en la aleta anal (17 a 20). Dentro de los caracteres mas ambiguos entre Sciades
guatemalensis y Sciades seemanni destacan el color del I6bulo de la aleta, el tipo
de aleta pélvica y labios, la abertura branquial y el tipo de placa predorsal y proceso

humeral.

1.6 Herramientas Moleculares

1.6.1. Marcadores moleculares

Un marcador molecular es una secuencia de ADN usada para identificar o
"marcar" una secuencia particular en algun segmento que se puede utilizar para dar
seguimiento al organismo, poblacion o especie que la porta al habilitar su distincion

de otros individuos, poblaciones o especies (Okumus y Ciftci, 2003).
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1.6.2 ADN mitocondrial

El ADN mitocondrial (ADNmt) se localiza en las mitocondrias y su
organizacion genomica se presenta de manera circular con una doble cadena, la
cadena ligera (L) y la cadena pesada (H).

En general el genoma mitocondrial tiene un total de 37 genes de los cuales:
22 genes codifican para 22 ARNt (ARNs de transferencia) y 2 genes que codifican
para dos ARNr mitocondriales (ARNs ribosémicos). Entre los que se encuentran los
genes 16SrRNA vy 12SrRNA, y 13 genes estructurales que codifican subunidades
complejos enzimaticos: Siete subunidades del complejo NADH deshidrogenasa,
“‘ND-1, 2, 3, 4, 4L, 5 y 6” (complejo 1); una subunidad de la citocromo b, “Cyt b”
(complejo Ill); tres subunidades de la citocromo ¢ oxidasa, “COl, Il y III” (complejo
IV); dos subunidades (6 y 8) del complejo V, ATP sintasa (Beaumont, 1994).

En el presente estudio se usaron marcadores mitocondriales con el fin de
esclarecer los problemas de identificacibn taxondmica. Esta herramienta ha
demostrado ser eficiente para abordar aspectos de sistematica por autores como
Heber (2003); Acero (2007); Angulo (2008); Victor (2009); Betancur (2007, 2009,
201)0; Lakra (2011); Wing (2011).

Para este estudio, se revisaron especies de bagres reportadas en el Pacifico
mexicano, particularmente presentes en los estados de Baja California y Sinaloa.

Los marcadores utilizados en esta investigacion fueron el Citocromo C oxidasa
(CQI), 12SrRNA, 16SrRNA, ATP sintasa 8 y 6 (ATPase 8/6) y Citocromo B (Cyt b).
El criterio de seleccién se realizé en base a los resultados obtenidos previamente
en diversos trabajos de Betancur et al. (2001); Ward et al. (2005); Pegg et al. (2006);
Betancur et al. (2007); Angulo (2008); Betancur (2009); Victor et al. (2000); Santos
y Quilang (2011); Lakra et al. (2011); Oliveira et al. (2012); Ko et al. (2013).

1.7 Importancia de la identificacion de peces en etapa larval

Si ya hay confusiones respecto a la identificacion de organismos adultos de
este grupo de peces, existe un problema aun mayor para la identificacién de larvas
y alevines. La correcta identificacion en estas etapas del desarrollo ayuda a

entender donde se realizan las zonas y temporadas de desove, las posibles rutas
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de migracion, diagnosticar biomasa de las especies de importancia comercial,
inclusive para detectar nichos biolégicos que podrian convertirse en zonas
prioritarias de conservacion. Actualmente, se desconoce si las zonas de
reproduccion y desove de esta familia han sufrido alteraciones por ambientes

naturales o actividades antropogénicas.

Por lo general, la identificacion de larvas de los peces se realiza a través de
caracteres morfologicos, como la forma del cuerpo, pigmentacion, entre otras. Sin
embargo, estas caracteristicas no son suficientes para identificar a las larvas y/o
alevines de los bagres marinos, y apenas permiten identificar a nivel familiar, debido

a la ausencia de otros caracteres morfoldgicos distintivos.

Los errores en la identificacién pueden tener consecuencias importantes para
la evaluacion y gestion de la pesqueria de estas especies, no habria un seguimiento
fiable respecto a los cambios en la abundancia. La incorrecta identificacion de larvas
y alevines ha dado lugar a un mayor uso de herramientas moleculares para la

identificacion.
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[I.  ANTECEDENTES

El conocimiento sobre la familia Ariidae es de gran importancia. Muchos
trabajos demuestran el gran valor econémico que tiene en las pesquerias por ser
un recurso de permanente extraccién en las costas mexicanas (CONAPESCA,
2014; Gaspar y Hernandez, 2013; Parra y Andrade, 2000) ya que gran parte de las
especies son la base de la alimentacién de muchas comunidades pesqueras. La
situacion taxonémica de la familia esta fundamentada en caracteres externos poco
definidos, siendo las relaciones evolutivas y de parentesco entre los géneros y
especies poco conocidas. No obstante, su estatus taxondmico ha sido mejor
reconocido con la ayuda de herramientas moleculares. Es necesario precisar que
los avances cientificos sobre esta familia se presentan de manera cronolégica, con

el fin de desplegar informacién comparable.

A inicios del siglo XX Weber y Beaufort (1913) dan a conocer un esquema
filogenético de 23 especies basados en caracteres meristicos y morfométricos que
comprenden la aleta anal, la longitud de cabeza, el diametro del ojo y las bandas

dentarias.

Melchor (1980) menciona en su tesis que la familia Ariidae se diferencia de
las otras 30 familias del Orden, por el nUmero de barbas en la region anterior de la
cabeza, o por tener la region occipital armada con escudos 6seos y granulaciones
dérmicas, asi como los orificios nasales proximos entre si, los que contienen

valvulas en el par inferior.

A pesar de la escasa informacién acerca de las relaciones intrafamiliares, la
monofilia del grupo parece estar bien respaldada por varias sinapomorfias
discutidas por Tilak (1965), Kailola (1991) y De Pinna (1993), como la incubacién
oral de los huevos y alevinos por parte del macho, agrandamiento del otolito y

adaptacién a los ambientes marinos y estuarinos, entre otras.
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Betancur (2003) afirma la existencia de al menos 150 especies de la familia
Ariidae. Por esta razon, la taxonomia de los Ariidae no ha sido del todo clara en la
definicion de géneros y especies. A la par, Betancur (2004) en otro trabajo plantea
la existencia de dos linajes en la familia Ariidae: propuso Ariinae y Galeichthynae
como nuevas subfamilias. De acuerdo con los arboles obtenidos por maxima
parsimonia utilizando ADN mitocondrial, ADN nuclear e informacion morfologica, las
especies del género Cathorops se encuentran aisladas del género Ariopsis, asi
como Bagre se localiza separado de estos dos géneros, pero esta mas préximo a
Ariopsis. Aunque Betancur (2003) encontré discrepancias entre los datos
moleculares y morfolégicos del género Cathorops, éstos podian implicar una
convergencia morfologica, por lo que esta hipotesis ha sido probada y se ha
corroborado la monofilia de la familia y validado los géneros Ariopsis, Bagre,

Cathorops y Galeichthys.

Betancur y colaboradores (2004) encuentran diferencias de la cintura
escapular en el género Cathorops, siendo mas contrastante que en Ariopsis, y
obteniendo un menor numero de dientes molariformes en el paladar de Cathorops
en los machos a comparaciéon de las hembras. Acero et al. (2005) encontraron
diferencias entre los géneros Ariopsis y Cathorops con respecto al desarrollo de las
aletas pélvicas en las hembras de Ariopsis encontrando que éstas eran de mayor
tamano, mientras que en Cathorops el dimorfismo en las estructuras pélvicas,
incluso en peces adultos, es menor. Morfolégicamente la reproduccion en los aridos
implica un mayor desarrollo de las aletas pélvicas en las hembras para sostener la
masa de embriones en el momento del desove y para la incubacion. Una cintura
menos fuerte y rigida puede ser de importancia en los machos para facilitar la
expansion de la cavidad buco-faringea para la incubaciéon oral, y un menor
desarrollo de los dientes faringeos puede ser ventajoso para evitar dafos y maltrato

de los huevos y larvas.

Los resultados de Acero et al. (2005), empleando analisis de morfometria

geomeétrica soportaron la existencia de diferencias estadisticamente significativas
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entre las especies estudiadas corroborando que las especies Ariopsis seemanni y
Arius platypogon se encuentran en posicién opuesta a las especies de Bagre. Otra
caracteristica que parece apoyar esta hipdtesis es la evolucion del numero de
elementos de la aleta anal. Este ultimo ha aumentado en la misma direccion a la
evolucion dentro del género Bagre. Por lo tanto, Bagre marinus, se considera la
especie mas basal, tiene 22-28 radios de la aleta anal, Bagre panamensis tiene 25-

30, Bagre pinnimaculatus tiene 27-32, y Bagre bagre tiene 29-37.

Marceniuk et al. (2009) sefialan que aunque la validez de los estados de
Cathorops dasycephalus, Cathorops hypophthalmus, Cathorops manglarensis,
Cathorops multiradiatus y Cathorops tuyra no se han discutido en trabajos recientes,
hay una gran incertidumbre con respecto a la validacion y delimitacion de las
especies nominales Arius festae, Arius fuerthii (conocido como Cathorops liropus) y

Arius taylori.

Chavez (2011) en su tesis de licenciatura propone 24 variables
morfométricas que comprenden longitudes y altura de ojos, boca, aletas, opérculo,
cabeza y ano para la identificacion de Sciades guatemalensis. Kritsky et al. (2009)
mencionan que aunque hay ausencia de analisis filogenéticos de las especies
Sciades seemanni y Sciades guatemalensis la morfometria de éstas revela que son

taxones hermanos.

Sin embargo, dentro de los caracteres mas ambiguos destacan el niumero
total de branquiespinas en el primer arco branquial, como lo es con Sciades
seemanni y Sciades guatemalensis, para ambos deben ser un total menor a 15. La
forma de los paladares dentarios cambian mucho de tamafo y forma conforme se
desarrollan; en el caso de Cathorops liropus el total de radios de la aleta anal oscila
entre 18 y 20, similar al género Sciades entre 17 y 20 (Tabla 1).

Por lo que se refiere a aspectos de distribucion, Taylor y Menezes (1978);

Kailola y Bussing (1995); Kobelkowsky y Castillo-Rivera (1995) y Castro-Aguirre et
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al. (1999) proponen la separacion de los bagres del género Ariopsis (Gill, 1861) de
los del grupo Arius (Valenciennes, 1840), basados en la distribucion geografica.
Dicha hipotesis estipula que el género Ariopsis se encuentra al norte del Ecuador,

mientras que el género Arius se encuentra en el hemisferio sur.

Los estudios sistematicos y biogeograficos dentro de la familia son escasos.
Higuchi (1982) realiz6 una revisidn osteoldgica de cinco especies de bagres
marinos de Brasil ubicandolos en tres grupos morfolégicos, sin implicaciones

nomenclaturales.

Segun Marceniuk (2007), la amplia distribucion geografica de la familia
Ariidae, la similitud en la morfologia externa de las especies y la ausencia de
ejemplares en museos, son los problemas principales para la identificacion de

especies y taxones monofiléticos.

Recientemente los esfuerzos para inventariar y describir especies de la
familia Ariidae en el mundo se han incrementado, Mejia et al. (2002). Algunos
estudios taxondmicos moleculares realizados con representantes de la familia
Ariidae en el mundo, han tomado como base ADN mitocondrial y ADN nuclear.

Los trabajos mas recientes se han sustentado en caracteristicas anatdomicas
y moleculares; Diogo (2005) y Sullivan et al. (2006), y sugieren que la familia Ariidae

es el grupo hermano de la familia Anchariidae.

Betancur y colaboradores (2007) proponen una hipdtesis filogenética de 55

caracteres morfoldgicos, similar al trabajo de Kailola (2004).

Las dificultades con las identificaciones morfolégicas de huevos, alevines y
juveniles de peces han originado un mayor impacto en el uso de herramientas
moleculares para la identificacion, como lo fue con Hyde et al. (2005); Karaiskou et
al. (2007); Carreon-Martinez et al. (2010); Leliévre et al. (2010), como el manejo de
AFLP por Zhang et al. (2003) y codigo de barras por Pegg et al. (2006); Victor et al.
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(2009); Gleason y Burton (2011); Ko et al. (2013). Por lo tanto, cuando se utiliza
informacion de huevos de peces para determinar los patrones espaciales y
temporales de desove, y la biomasa de las especies de importancia comercial, los
errores en la identificacion pueden tener consecuencias monetarias importantes
(Fox et al., 2005; Pérez et al., 2005).
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ll. HIPOTESIS

Con los estudios realizados previamente sobre sistematica y molecular de
esta familia, se espera que las secuencias de los loci por estudiar correspondientes
a cada una de las especies de la familia Ariidae identificadas en el Pacifico
mexicano presenten un patron distintivo para cada especie pero retengan un nivel
de similitudes, similitudes entre ellas que las caracterice como miembros de la

familia Ariidae y las distinga de taxones externos.

Las diferencias observables con marcadores moleculares permiten una mejor
resolucién o una resolucion objetiva y robusta para diferencias taxonémicas entre
especies de la familia. Se espera que los estudios genéticos (marcadores
moleculares) que se realicen ayuden a identificar las especies en cualquier etapa

de su ciclo de vida, especialmente en la etapa juvenil (alevines).
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IV. OBJETIVOS

4.1 Objetivo General

Realizar una revisién taxondmica de las especies pertenecientes a la familia Ariidae
en el Pacifico mexicano con base en marcadores moleculares y en la revision de

organismos en etapas larvales y adultas.

4.2 Objetivos Especificos

1.- Evaluar la capacidad de loci mitocondriales para la identificacion sistematica de

las especies de la familia Ariidae del Pacifico mexicano.

2.- Realizar una clasificacion taxonémica de las muestras a partir de la metodologia
tradicional con el uso de claves y compararla con aquella derivada del estudio

molecular.
3.- Determinar la capacidad de identificacion por medios moleculares de las

muestras de bagres en la etapa juvenil y adulta, contrastar sus ventajas sobre

meétodos tradicionales.

23



V. AREA DE ESTUDIO

México se encuentra entre las coordenadas 32° y 14° norte y 86° y 118°
oeste. El pais cubre una superficie total cercana a los 2 millones de km2. Tiene
11,122 km de litorales continentales, de los cuales 8,475 km pertenecen al Océano
Pacifico (INEGI, México en el mundo, 2010).

La posicion geografica de México lo ubica entre dos grandes regiones
climaticas, en donde confluyen corrientes marinas calidas y frias. Esto permite el
intercambio entre elementos de origen boreal y tropical que dan como resultado una
gran variedad de climas y ecosistemas. Destacan los complejos lagunares, playas,
dunas, bahias, manglares, marismas, salitrales, humedales, praderas de pastos

marinos, arrecifes coralinos y lagunas costeras (INE, Geo México, 2004).

Existen tres provincias principales conforme con la distribucion de las
especies, esencialmente las que prefieren fondo rocoso (Figura 7) En el Pacifico
norte la Provincia Californiana y el Golfo de California, es decir la Provincia de
Cortés, que abarca el extremo sur de la Peninsula y la mayor parte del Golfo hasta
Topolobampo, Sinaloa. Esta tiene alto endemismo y se caracteriza por un ambiente
complejo con temperaturas generalmente mas altas en el continente y altos rangos
de marea; al sur termina con la Brecha de Sinaloa, que es una franja amplia de 370
km de longitud sobre la plataforma continental a partir de Topolobampo hasta
Mazatlan, Sinaloa, integrada con fondo de arena y fango. La provincia mexicana se
extiende hacia el sur por todo el litoral continental hasta el margen del Golfo de
Tehuantepec en el sureste, cerca de Salina Cruz, Oaxaca; seguido por la Brecha
Centroamericana, que es una larga extensién entre Tehuantepec y el Golfo de
Fonseca, Honduras, con sedimento de arena y fango, abundantes manglares y

carente de zonas rocosas (Amezcua Linares, 2009).
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Figura 7. Regiones biogeograficas del Pacifico mexicano. Tomada de Amezcua Linares, F.
(2009).
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VI. MATERIAL Y METODOS

6.10btencion de Muestras

El material empleado en éste estudio se obtuvo durante el periodo
comprendido entre agosto 2012 y agosto 2013 (Figura 7) mediante recolectas
hechas con la ayuda de pescadores artesanales. Se obtuvieron 103 ejemplares
provenientes de los estados de Baja California y Sinaloa con la siguiente
distribucion,

o Cinco ejemplares en Isla cedros, Baja California,

o Trece ejemplares en Roca abnegada, Sinaloa,

¢ Treintaiuno ejemplares en Teacapan, Sinaloa,

¢ Veinticinco ejemplares en Chametla, Sinaloa,

¢ Diecisiete ejemplares en Celestino, Sinaloa,

e Doce ejemplares en Huizache — Caimanero, Sinaloa.

Dichos ejemplares se etiquetaron de manera numérica del 1 al 103. Las artes
de pesca utilizados en Sinaloa para la obtencion de este material fueron redes
agalleras, de arrastre, atarrayas y palangres, mientras que en Baja California se
obtuvieron de buques camaroneros que operan en la costa del Pacifico mexicano.

La determinacion de los especimenes fue hecha con métodos
convencionales, empleando literatura basica, siguiendo las instrucciones de la guia

FAO, formuladas por Fischer et al. (1995). Para posteriormente ser congelados.

6.2 Analisis Morfoldgico

Para la identificacion de los alevines solo se consideraron caracteristicas
facilmente observables a simple vista, como lo fueron, la forma de la cabeza y
cuerpo; asi como su espina dorsal. Por tal motivo, solo se identificaron a nivel
familiar (Ariidae). Esto, debido a que no existen claves o técnicas para la
identificacion morfoldgica de la familia Ariidae. La identificacion de los ejemplares
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adultos se llevé a cabo siguiendo las claves de la Guia FAO. (Fischer et al., 1995).

De dichas claves se consideraron solo diecisiete caracteres distintivos (Tabla 1).

6.3 Andlisis Molecular

Se secuenciaron muestras de ejemplares pertenecientes a las especies:
Bagre panamensis, Bagre pinnimaculatus, Cathorops liropus, Occidentarius
platypogon, Sciades guatemalensis y Sciades seemanni, especies de ariidos del
Pacifico mexicano (Froese y Pauly, 2005). Posterior a la obtencién de especimenes,
se identificaron para luego obtener una muestra de musculo, y preservarlo en buffer
DMSO (Amos y Hoelzel, 1991).

Para este analisis se amplificaron los loci especificados a continuacion, por
medio de la reaccién en cada de la polimerasa (PCR).

e Citocromo b,

e ATP sinteasa,

e 12SrRNA,
e 16SrNA,
e COl.

El disefio de primers para las amplificaciones de los primeros cuatro loci fue

basado en Betancur et al., (2007), y de Santos y Quilang (2011) el ultimo.

6.3.1 Extraccién de ADN

El ADN se extrajo de los musculos con la técnica estandar de cloruro de litio
(LiCl) siguiendo la metodologia de Gemmell y Akiyama (1996). A la muestra de
tejido obtenida se le agregd una solucion buffer o tampdén de extracciéon, en
presencia de agentes quelantes y de altas concentraciones de NaCl. Los agentes
quelantes (como el EDTA) se emplearon para proteger el ADN de la accion de
enzimas nucleasas. Las altas concentraciones de NaCl se utilizaron para evitar la
contaminacioén de la muestra con polisacaridos que afectaran la pureza del ADN,
que puedan inhibir la actividad de algunas enzimas como polimerasas, ligasas y
endonucleasas de restriccion. La base para la separacion de los polisacaridos de

los acidos nucleicos fue su solubilidad diferencial en presencia de las altas
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concentraciones de NaCl, los polisacaridos se precipitaron bajo la accioén de fuerzas
centrifugas. Una vez concluido este paso, se llevo a cabo la precipitacion del ADN
con alcohol isoamilico y sal a altas concentraciones LiCl. La precipitacion del ADN
fue casi inmediata en presencia de la sal y el alcohol, sin embargo se incubé la
muestra durante 30 minutos a -80°C o durante 45 minutos a -20°C. Posteriormente,
se centrifugd la muestra, se removi6 la fase acuosa y se lavo la pastilla de ADN con
etanol al 70% para eliminar todas las sales que permanecieran en la solucién. Las
muestras se volvieron a centrifugar para eliminar el etanol y se dejé secar el ADN a

temperatura ambiente para eliminar trazas de alcohol.

La calidad de ADN extraido mediante el método de LiCl (Gemmell y Akiyama,

1996) se presenta en la figura 8.

Figura 8. Extraccién de ADN en tejido muscular, obtenido por el método de Cloruro de

litio. Gel agarosa al 1.5%.

6.3.2 PCR

Para amplificar las secuencias parciales de los genes, se utilizaron los
siguientes cebadores presentes en la Tabla 1.

Tabla 1. Oligonucledtidos disenados para amplificar los loci de interés con sus

temperaturas de alineamiento.
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Locus Marcador Secuencia (5'-*3') TM (*C) Rango de tamaiio (ph)
Glu-2 AACCACCGTTGTTATTCAACTA
CytB 52 905 pb
Pro-R1 TAGTTTAGTTITAGAATTCTGGCTITGG
ATP 8/6 L8331 AAAGCRTYRGCC AAGC 53 760 pb
H9236 GITAGTGGTCAKGGGCTTGGRTC
125 AMACTGGGATTAGATACCCCACTAT
125 2 52 332 pb
12b GAGGGTGACGGGCGGETGETGT
165arl CCCGCCTGTTTATCAAAAACAT
165 ar 52 502 pb
16sBr CCGETCTGAACTCAGATCACGT
FishCOI-F1 |TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC
col | °® 53 570 phb
FischCOI-R2 |ACTTCAGGGTGACCGAAGAATCAGAR

El ADN fue amplificado en un termociclador eppendorf (AG 22331) usando
las diferentes combinaciones de cebadores en reacciones de 25 pl, las cuales
consistian de 2.5 pl de buffer Tris-HCl a 10 mM, 2 pl de MgCl2 a 10 mM, 1.3 pl de
cada cebador a 10 uyM, 2.5 yl a 2 mM de cada dNTP, 13.25 pl de ddH20, 0.2 pl de
Amplitaq polimerasa (BIOLINE) y 2 yl de la solucién de ADN. Las condiciones de
amplificacion fueron una fase inicial de desnaturalizacion a 94°C por 120-180 s, 30
ciclos de 94°C for 30-45 s, alineamiento por 30-45 s a 52°C para Cyt b, a 53- 58°C
para ATPase 8/6 y COl, a 52°C para los fragmentos de 12SrRNA y 16SrRNA, la
extensiéon se efectué a 72°C por 60s con una fase final de 300 s a esa misma

temperatura.

6.3.3 Electroforesis en gel de agarosa

Los productos de PCR fueron separados por electroforesis en geles de
agarosa de bajo punto de fusién al 1.5%, usando el buffer Tris-acetato (pH 7.8) con
1 mg/ml de bromuro de etidio. El tiempo de corrida fue de 90V y el producto de
amplificacion unico fue visualizado con irradiaciéon con luz ultravioleta en un
transiluminador (UVP, TS-20E). Todos los patrones de bandeo se capturaron con
camara digital (Canon, G10), mientras que la estimacion del tamano de bandas

fueron comparados con Ladder de 100bp (HyperLadder — BIOLINE).
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Figura 9. Reaccion en cadena de la polimerasa con marcador mitocondrial 12SrRNA. Gel

agarosa al 1.5 %

6.3.4 Purificacion

La purificacion y concentracion de ADN se llevo a cabo por medio de
precipitacion con PEG de Schmitz y Riesner (2006). Los productos de PCR se
incubaron con PEG (2.5 M NaCl, PolyEthylene Glycol 8000, dH20) posteriormente
se realizaron dos lavados con EtOH al 80% con ella objetivo de eliminar residuos.
Finalmente se disolvieron los productos de PCR en TLE (10mM Tris, 0.1 mM EDTA)

y fueron observados en un gel de agarosa al 1.5%.

6.3.5 Secuenciacion

El servicio de secuenciacion se llevd a cabo por MACROGEN Inc. de Seul,

Corea, obteniendo secuencias.
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Tanto en direccion delantera como reverso, obteniendo un total de 660
secuencias. Las secuencias crudas fueron analizadas con el programa BLAST
(Basic Local Alignment Search Tool) de NCBI (http://www.ncbi.nim.nih.gov),
verificando su identidad con las especies mas relacionadas.

El grupo externo Amblydoras gonzalezi, se seleccion6 por ser una especie
del mismo Orden (Siluriformes) de la familia Ariidae, aunque de distinta a esta
(Doradidae), con un genoma secuenciado completamente (NCBI: NC_015745.1).

Las secuencias fueron editadas utilizando Geneious. La alineaciéon multiple
de las secuencias de los nucledtidos fue realizada por separado para cada locus
mediante el programa CLUSTAL W.. Y el andlisis de las secuencias y dendogramas
fue desarrollado con el software MEGA 5.01.

El modelo evolutivo seleccionado para las secuencias parciales de los 5 loci fue
el de K2P (Kimura 2 parametros, con una distribucién gamma de la tasa de mutacién
a lo largo de la secuencia). Las secuencias fueron analizadas con el programa
MEGA 5.01. Dicho modelo se seleccioné en funcion del analisis previo “Find Best
DNA/Protein Models (ML)” que ofrece el programa MEGA 5.01 para el analisis de
secuencias.

Posteriormente se eligio el tipo de analisis, donde los gaps se tomaron como
datos perdidos. La reconstruccion de los arboles mediante los métodos de
Neighbour Joining: NJ (“vecino mas cercano”), consistentes en la construccion de
una matriz de distancias, que indica la distancia entre cada par de taxones
agrupados en un arbol fenético (fenograma); y UPGMA (Unweighted Pair Group
Method with Arithmetic Mean), que de manera similar construye un arbol por un
meétodo de agrupamiento secuencial dada una matriz de distancia.

Del mismo modo, para la comparacidon de secuencias, las distancias
genéticas se cuantificaron teniendo en consideracion el parametro de Kimura 2

parametros usando MEGA, version 5.01
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VIl. RESULTADOS

7.1 ldentificacion por medio de morfologia

En este estudio se estimaron diecisiete caracteres morfolégicos que
ayudaron a obtener una previa identificacion (Tabla 1):

1.- Numero de barbillones

2.- Tipo de superficie dorsal

3.- Forma del proceso humeral

4.- Placa predorsal

5.- Abertura branquial

6.- Total de branquiespinas en el primer arco branquial

7.- Tipo de labios

8.- Forma del paladar

9.- Forma de la mandibula

10.- Posicion del ojo

11.- Tamano del ojo

12.- Radios de la aleta anal

13.- Lébulo aleta anal

14.- Lébulo aleta caudal

15- Espina de aleta pectoral

16.- Aleta pélvica

17.- Espina de la aleta dorsal

Se tomaron en cuenta siete caracteres como imprecisos para realizar una
identificacion adecuada: total de branquiespinas en el primer arco branquial, labios,
paladares dentarios, tamafio del ojo, radios aleta anal, pigmentacion, abertura
branquial. A pesar de que se consideraron diecisiete caracteres de la guia FAO,
Fischer et al. (1995), los mas importantes fueron el numero de radios en la aleta
anal, numero de branquiespinas en el primer arco branquial y la forma de los

paladares. Las medidas cuantitativas se realizaron con regla (mm).
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Tabla 2. Diecisiete caracteres distintivos utilizados para la identificacion taxondmica, tomados de guia FAO (Fischer et al.,

1995). *Simbolo (-) se consideré como caracter no necesario para su identificacion.
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7.2 Extraccion de ADN y Amplificacion

Se colectd un total de 103 muestras: 95 adultos y 8 alevines no mayor a 6 cm
de longitud total (Figura 10). Se extrajo ADN del tejido muscular a 66 ejemplares:
58 adultos y 8 alevines, soélo el 43% del material proveniente de especimenes de
adultos fue seleccionado para ser amplificados, el 57% no se utilizé, debido a que
el material estaba contaminado o el material no era de la calidad deseada; y se

utilizé el 100% de los alevines para ser analizados por PCR.

Tabla 3. Cantidad de muestras obtenidas, amplificadas y secuenciadas por cada

locus

Colectados Extraccion ADN plificacion y Secuenciacion
125rNA 16srRMNA ATP sintasa 8/6 Cythb COX 1
125a| 12b |165arl|16Sbr| L8331 | H9236 | Glu-2 | Pro-R1 |FishCOIF1|FishCOIR2
Alevin 8 B B 8 B 8 8 B 8 B B 8
Bagre Ponamensis 24 14 5 5 5 5 5 5 5 5 5 5
Bagre Pinimaculatus 4 4 3 3 3 3 3 3 3 3 3 3
Cathorops liropus 22 13 5 B B 6 6 5 6 5 5 6
Occidentrius platypogon 7 G 4 4 4 4 4 4 4 4 4 4
Sciodes guatemalensis 2 2 2 2 2 2 2 2 2 i 2 2
Sciodes seemanni 36 19 5 5 5 E 5 5 5 5 5 E
Total 103 (513 33 33 33 33 33 33 33 33 33 33

Figura 10. Alevin del género Sciades, colectado en el sistema lagunar huizache-
Caimanero, Sinaloa.
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Figura 11. Especies y zonas de recoleccion de ejemplares de la familia Ariidae.

Se realizaron un total de 175 reacciones de PCR. La identidad de los loci
amplificados se evalud al comparar los tamafos (pares de bases) relativos de los
amplicones observados, con los de la literatura. Por otro lado, se realizaron
gradientes de temperatura para la obtencidn de temperaturas Optimas de
anillamiento (Tabla 3). Cuando la intensidad de algun amplicon se considero6 tenue,
su amplificacion se optimizé modificando las concentraciones de MgClz (Figura 12).
La regién mitocondrial de los 5 loci (12SrRNA, 16SrRNA, ATPase 8/6, Cyt b y COl)

de todas las muestras fue amplificada exitosamente.
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Figura 12. Ejemplo de las diferente intensidades emitidas por un amplicon en una PCR
correspondiente a las secuencias parciales del gen 12SrRNA de la familia Ariidae en un gel
de agarosa al 1.5%. Todos las amplificaciones se compararon con HyperLadder 100bp
(BIOLINE).

7.3 Analisis de Secuencias

Todas las secuencias delanteras crudas mostraron una calidad >70%. Sin
embargo, los reversos de ATPase 8/6 y COIl presentaron una calidad <35%.
Posteriormente las secuencias y los cromatogramas fueron revisados visualmente
en Geneious 4.8.5.

Se obtuvo un total de 333 pb para 12SrRNA, 502 pb para 16SrRNA, 760 pb para
ATP sintasa 8 y 6 (ATPase 8/6), 570 pb para citocromo c¢ oxidasa (COl); y para
citocromo b (Cyt b) 905 pb. Cabe destacar que para ninguna regién génica se

mostré ambigledad en las alineaciones (Tabla 3).

Asimismo, para la comparacion de las secuencias, se obtuvieron distancias

nucleotidicas (Tabla 9) por cada género y para cada locus. Cuantificacion basada
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en el modelo de Kimura 2-parametros (K2P) utilizado la version de MEGA 5.01. El
marcador que mostré menor distancia genética fue el marcador mitocondrial
12SrRNA (0.01%) y el de mayor fue COI (54%).

7.4 Reconstruccion Filogenética

La reconstruccion de arboles mediante Neighbour Joining y Unweighted Pair
Group generaron topologias muy similares. Ambos métodos formaron dos clados
bien diferenciados (género Bagre separado del resto) que coinciden con la
identificacion preliminar por caracteres morfolégicos, por tal motivo se decidio
trabajar con NJ. Los valores de bootstrap fueron basados en el analisis de 1000

seudoreplicaciones y se calcularon con MEGA 5.01.

Los valores de bootstrapp obtenidos para los principales clados (Bagre,
Cathorops, Sciades y Occidentarius) se encuentran entre 84 y 100%. No obstante,
Sciades fue el de menor soporte con valores que fluctuaron entre 64 y 79%. Estos

resultados confirman la monofilia de Bagre, Cathorops, Sciades y Occidentarius.

Occidentarius formoé un nodo claramente separado de los demas géneros a
pesar de que solo esta reconocida una especie para este grupo, Occidentarius
platypogon, con una diferenciacién asociada a valores de bootstrap por arriba del
99% para COl, Cyt b, ATPase 8/6 y 16SrRNA.

Los especimenes del género Bagre formaron un clado bien definido con
valores bootstraps oscilando entre 86 y 96%, en el que Bagre se separa de otros
géneros en todos los loci, especialmente con Cyt b, 12SrRNA y 16SrRNA, donde
se distingue como la familia Ariidae forma 2 clados principales: Bagre separado del

resto, Cathorops, Sciades y Occidentarius.

El COI demostro ser el marcador que proyecto mayor distancia nucleotidica

y mayores valores de bootstrap (figura 18).
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7.4.1 Identificacion de Alevines

Los ocho ejemplares considerados como alevines midieron menos de 6 cm
de longitud total. Todas las secuencias de los alevines para los cinco loci fueron
comparados con el programa BLAST teniendo similitudes >99% con Sciades
seemanni. Sin embargo, a pesar de formar parte del clado del género Sciades y de
tener una alta similitud con esta especie todos los alevines formaron un subgrupo
dentro del género con valores bootstrap entre 70 - 100% (para COI, Cyt b, 12SrRNA
y ATPase 8/6), a excepcion del cladograma 16SrRNA con valor de bootstrap de
72%, esto podria estar definido por ser uno de los genes del genoma mitocondrial

con menor tasa de evolucion, Meyer (1993).
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Figura 13. Arbol filogenético utilizando el método de agrupamiento “NJ” para 12SrRNA. Los nimeros
en la base de los nodos corresponden a los valores de soporte de “bootstrap” calculados en 1000
seudoreplicaciones. Las distancias genéticas (escala abajo izquierda) se calcularon utilizando el
método Kimura 2 parametros. Todos los gaps fueron eliminados. Los rétulos indican el nimero de
muestra, la especie y el marcador utilizado en el ejemplar.
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Figura 14. Arbol filogenético utilizando el método de agrupamiento “NJ” para 16SrRNA. Los nimeros
en la base de los nodos corresponden a los valores de soporte de “bootstrap” calculados en 1000
seudoreplicaciones. Las distancias genéticas (escala abajo izquierda) se calcularon utilizando el
método Kimura 2 parametros. Todos los gaps fueron eliminados. Los rétulos indican el nimero de
muestra, la especie y el marcador utilizado en el ejemplar.
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Figura 15. Arbol filogenético utilizando el método de agrupamiento “NJ” para Cyt B. Los numeros en
la base de los nodos corresponden a los valores de soporte de “bootstrap” calculados en 1000
seudoreplicaciones. Las distancias genéticas (escala abajo izquierda) se calcularon utilizando el
meétodo Kimura 2 parametros. Todos los gaps fueron eliminados. Los rétulos indican el nimero de
muestra, la especie y el marcador utilizado en el ejemplar.
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Figura 16. Arbol filogenético utilizando el método de agrupamiento “NJ” para ATPase 8/6. Los
numeros en la base de los nodos corresponden a los valores de soporte de “bootstrap” calculados
en 1000 seudoreplicaciones. Las distancias genéticas (escala abajo izquierda) se calcularon
utilizando el método Kimura 2 parametros. Todos los gaps fueron eliminados. Los rétulos indican el
numero de muestra, la especie y el marcador utilizado en el ejemplar.
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Figura 17. Arbol filogenético utilizando el método de agrupamiento “NJ” para COI. Los nimeros en
la base de los nodos corresponden a los valores de soporte de “bootstrap” calculados en 1000
seudoreplicaciones. Las distancias genéticas (escala abajo izquierda) se calcularon utilizando el
método Kimura 2 parametros. Todos los gaps fueron eliminados. Los rétulos indican el nimero de
muestra, la especie y el marcador utilizado en el ejemplar.
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Finalmente, el concatenado de todas las secuencias (figura 19) se realizo
utilizando MEGA 5.01. Obteniendo clados bien soportados con bootstraps elevados,
99% para clado Bagre, 100% en Cathorops, 100% para Occidentarius y 84% género

Sciades.
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Figura 18. Arbol filogenético utilizando el método de agrupamiento “NJ” para el concatenado de 5
marcadores mitocondriales 12SrRNA, 16SrRNA, ATPase 8/6, Cyt b y COl. Los numeros en la base
de los nodos corresponden a los valores de soporte de “bootstrap” calculados en 1000
seudoreplicaciones. Las distancias genéticas (escala abajo izquierda) se calcularon utilizando el
método Kimura 2 parametros. Todos los gaps fueron eliminados. Los rétulos indican el nimero de
muestra, la especie y el marcador utilizado en el ejemplar.
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Como ha sido demostrado en otros estudios de peces (Acero, A. et al. 2005,
Acero, A. y Betancur, R. 2007; Betancur, R. y Mejia, L. 2000; Betancur, R. 2003.
Betancur, R et al 2004), se comprobd la monofilia de los géneros de la familia por la
combinacion de evidencia morfolégica y molecular. Arboles de Neighbor Joining
computados para las secuencias de Cyt b, ATPase 8/6, COIl, 12SrRNA y 16SrRNA
separadamente ayudaron a corregir identificaciones previas con claves
morfolégicas que eran dudosas por incluir caracteres con valores traslapados entre
especies del material colectado en campo mostrando la formacion de grupos

naturales.
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VIll. DISCUSION

8.1 Morfologia

El presente trabajo surge por Ila necesidad de poder realizar una
identificacion taxondémica robusta para la familia Ariidae de peces, para sustentar
cientificamente la planificacion y manejo de su explotacién comercial. No obstante,
son una importante fuente de alimentacién regional; el tener conocimiento sobre las
relaciones entre los Ariidae nos puede ayudar a determinar las direcciones
evolutivas y su capacidad de adaptacion a diferentes habitats. Sin olvidar que la

clasificacion taxondémica representa el lenguaje de la comunidad cientifica.

Para muchas especies de la familia Ariidae, la identificacion a nivel de
especie mediante la morfologia sigue siendo indecisa. Sciades fue el mas
problematico, ya que sus caracteres morfoldgicos distintivos son muy similares y los
rasgos meristicos se traslapan entre las diferentes especies. Estas incluyen, el
color, tipo de superficie dorsal, total de branquiespinas, labios, numero de radios de
aleta anal y el tamano de ojos. La identificacion morfologica de los individuos
correspondientes al género Sciades, como Sciades guatemalensis fue dudosa, ya
que un gran numero de caracteres morfolégicos se traslapan con especimenes de
Sciades seemanni, como lo es el total de branquiespinas en el primer arco branquial,
radios en la aleta anal y diametro del ojo; mismas ambigluedades encontradas por
Marceniuk (2007). De la misma manera, Cathorops liropus podria ser confundido
con el género Sciades, ya que comparten similitudes con el total de radios en la

aleta anal, los cuales oscilan entre 17 y 20 radios.

Otro género que mostré ambigliedad fue Cathorops; las especies Cathorops
multiradiatus y Cathorops liropus son muy similares. Castro-Aguirre et al. (1999);
Betancur y Acero (2005) y; Marceniuk (2007) mencionan que las especies que
conforman al grupo de los Cathorops no se encuentran adecuadamente definidas.

Actualmente 16 especies de Cathorops son consideradas validas, pero hay un gran
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numero de entidades adicionales que aguardan una descripcion formal. Aparte, este
género se encuentra reconocido por dos subgéneros: Precathorops y Cathorops
(Betancur et al. 2007; Marceniuk et al. 2009). Sugieren que hay por lo menos dos
formas para Cathorops liropus, una entidad de Cathorops liropus perteneciente a
Sonora y Nayarit, y otra de Cathorops liropus desde Sinaloa hasta Oaxaca,
encontrando que la misma especie al norte del pais se distingue por tener un

proceso supraoccipital relativamente mas largo.

La separacion del género Bagre con los demas fue notoria; Bagre se
distingue por tener dos pares de barbillones a diferencia de los otros géneros que
cuentan con tres pares de barbillones. No obstante, no se detecté problematica para
distinguir Bagre panamensis de Bagre pinnimaculatus. Similar al estudio de Da Silva
et al. (2016), enfocado al género Bagre, en el cual se considerd 28 caracteres
morfoldgicos para todos los ejemplares. Concluyendo que no habia problematica en

la diferenciacién de Bagre panamensis y Bagre pinnimaculatus.

En este estudio se puede demostrar que existe consistencia en la separacion
de las especies de los géneros Sciades, Occidentarius, Cathorops y Bagre, del area
geografica examinada, ya sea por analisis moleculares o morfologicos de bagres
marinos obtenidos por numerosos autores como Avise et al. (1987); Suzuki y Phan
(1990a), Kobelkowsky y Castillo-Rivera (1995); Rodriguez-Estrada (1999); Betancur
(2003); Betancur et al. (2004); Betancur et al. (2007); Acero y Betancur (2007);
Betancur (2009); Betancur y Armbruster (2009); Betancur (2010) y Da Silva et al.
(2016). Por otro lado, difieren de la hipétesis de filogenia morfolégica de Kailola
(2004).
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8.2 Andlisis de Secuencias y Taxonomia molecular

La seleccién de los marcadores (12SrRNA, 16SrRNA, ATPase 8/6, Cytb y
COl) se baso en el éxito que han demostrado en una gran variedad de trabajos
previos y po ser los mas comunes en el estudio de peces; Betancur, et al.,(2003),
Moritz y Cicero (2004), Hurst y Jiggins (2005), Acero, et al. (2005), Hickerson et al.
(2006), Roe y Sperling (2007), Acero, et al. (2007), Packer, et al. (2009), Betancur
(2009), Victor et al., (2009), Lakra et al., (2011), Wing et al., (2011).

En todos los arboles se muestran nodos bien soportados y con valores de
“bootstrap” mas alto en los nodos que reflejan a los géneros como grupo unico, lo
cual sugiere un homogéneo interespecifico de los valores de distancias genéticas.
La cantidad elevada de muestras para una misma especie permitio la deteccion de
clados bien conformados para todos los loci estudiados para especimenes adultos
a nivel de género y especie. De lo anterior se deriva que la familia Ariidae se

manifieste en todos los arboles genéticos.

Adicionalmente a nivel de género, se confirma la monofilia para los géneros
Bagre, Cathorops, Sciades y Occidentarius, resultado soportador todos los 5
marcadores (Figura 18) mitocondriales utilizados en este estudio, y concuerda con
Betancur et al. (2007); sus datos mitocondriales (12SrRNA, 16SrRNA, ATPase 8/6,
Cyt b) produjeron nodos bien soportados, pero el analisis filogenético del nuclear
(Rag?2) produjo topologias menos claras. Betancur (2009) con datos morfolégicos y
los mismos marcadores utilizados en este trabajo a excepcidon de COl, plantea una
hipotesis para 46 taxones del nuevo mundo validando solo 8 géneros, dentro de
ellos Bagre, Cathorops y Occidentarius, mientras que Sciades lo valida como

Ariopsis.

El marcador COI permitié separar las especies de manera mas clara como
en el trabajo de Lakra et al., (2011), en donde, se discriminé claramente el estatus

taxondmico de todas las especies examinadas. Al igual que Wing et al., (2011), el
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COl agrupo cada género de todos los bagres marinos con valores bootstraps
elevados. Peng et al. (2006) consideran a COl como uno de los mejores genes
individuales para la reconstruccion de los principales linajes de peces Otophysi.
Para Victor et al. (2009) el uso de cédigo de barras es ideal para identificar especies
a nivel género y especie, incluso cuando las muestras son de una amplia zona

geografica.

Los grupos de géneros fueron soportados por valores boostraps elevados
(mayores a 89%), formando dos grupos grandes, Bagre, Cathorops y Occidentarius
en un grupo y Sciades con Alevines en otro. Particularmente en el caso de los
Alevines y de los especimenes de Sciades seemanni se agruparon en un unico
grupo. Esta observacién fomenté una revision mas cuidadosa de las secuencias
que indica, diferencias de 10 a 15 nucledtidos entre especies (considerando todos
los genes), y que sustenta la identificacion de los alevines como Sciades seemanni.

Los resultados permiten considerar los cambios y confusiones que han
surgido en la posiciones sistematicas de las especies Sciades seemanni y Sciades
guatemalensis Acero, et al. (2005) sugirieron que estas especies son diferentes
entre si y; en este estudio se verifican diferencias de aproximadamente 50 pb entre
ambas especies, por lo que se reafirman como especies bien diferenciadas.

COIl mostré una mayor distancia entre los géneros. Destacando al género
Bagre, como el género mas distante en cada uno de los marcadores, 12SrRNA
(2.1%), 16SrRNA (1.9%), ATP 8/6 (1.01%), Cyt B (1.36%) y COI (7.9%). Dicha
caracteristica se ve reflejada en cada uno de los dendogramas generados de
manera individual por marcador, en los que se observan nodos consistentes (Figura
13; Figura 14; Figura 15; Figura 16; y Figura 17).

La utilidad del locus COI como codigo de barras y marcadores mitocondriales
es objeto de constantes debates e investigacion, Moritz y Cicero (2004); Hurst y
Jiggins (2005); Hickerson et al. (2006); Roe y Sperling (2007); Packer, et al. (2009).
A pesar de esto, es importante resaltar que ningun sistema de taxonomia y
sistematica sera exacto, pero el ADN mitocondrial puede ser un indicador eficiente

para la deteccion de especimenes combinandolo con analisis morfologicos.
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ATP 8/6 fue el marcador que mostro la mayor variabilidad entre especies para
distancias genéticas como de valores boostrap (Figura 16). Sin embargo, este
comportamiento se esperaba ya que las secuencias para este locus no fueron
consistentes a diferencia de los otros loci. Al menos el 85% de las especies tuvo
una variacion de lectura muy grande a comparacion de otros loci. Por otro lado, el
grupo de Cathorops solo con ATP 8/6 conformé un linaje aislado dentro de la familia
Ariidae (Figura 16); a diferencia de los demas marcadores mitocondriales. A pesar
de que Acero, et al. (2005), Acero, et al. (2007) y Betancur, et al. (2003) contemplan
a este marcador como una herramienta valida para la identificacion de diversas
especies de la familia Ariidae, no recomendaria este loci por si solo para la
identificacion directa de esta familia, pero si como complemento de otros

marcadores para la identificacion de bagres.

Cyt b se considerd como el segundo marcador que reflejé mayores distancias
genéticas entre muestras (>0.53), concordando con valores de bootstrap elevados
(>96%) tanto a nivel género como especie (Figura 15). Angulo (2008) con datos
morfoldgicos y utilizando Cyt b bajo criterio de maxima verosimilitud obtuvo clados
congruentes a niveles subfamiliar y genérico. Betancur (2009) obtuvo resultados
positivos con este marcador, haciendo énfasis en que este marcador puede ser
idéneo para la identificacion de ariidos.

También fue el unico marcador que resolvié tres grupos principales: Bagre
en un clado, Occidentarius y Cathorops en otro, y finalmente Sciades y Alevines en
un tercer clado. La separacion de las dos especies de Bagre, representada por
varios especimenes (Bagre pinnimaculatus y Bagre panamensis) se encontrd
claramente soportada (Figura15). Dentro de la rama de Sciades, los alevines
quedan agrupados consistentemente con Sciades seemanni y diferenciadps de

Sciades guatemalensis.

Las secuencias correspondientes al marcador 16SrRNA fueron las que
presentaron mejor calidad al momento de su secuenciacidn, alineacion y
construccion de arbol (Figura 14), Tanto Betancur et al., (2007), como Peng, et al.,

(2016) presentaron ningun conflicto de interés con este marcador. De manera
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similar, Partwardhan, et al.,, (2014) considera a 16srRNA adecuado para la

identificacion de especimenes, por tratarse de un marcador altamente conservador.

Para el marcador 12SrRNA, las especies con distancias mayores fueron
Bagre panamensis y Bagre pinimaculatus, las cuales variaron entre 13.3% y 38.2%
Mientras que las de menor distancia fueron los Alevines (0.1%) y Sciades seemanni
(0.1-1%). (Figura 13). Betancur, et al., (2007) propone a 12SrRNA como un buen
marcador para la identificacion de ariidos, mientras que Patwardhan, et al., (2014)
menciona que la combinacion de este con COl es apropiado para distinguir taxones.
En este trabajo solo se consideraria a 12SrRNA como un marcador de apoyo, pero
no como uno principal para identificacion, debido a que este marcador a pesar de
formar clados unicos por género, estos a su vez eran parte de otros clados con
especies diferentes (Figura 13). Estos resultados son interesantes ya que hacen
recordar que anteriormente Occidentarius platypogon era clasificado como Sciades
platypogon y con este marcador (Figura 13), se observa como el clado de
Occidentarius se encuentra dentro de Sciades, lo que sugiere una cercania
evolutina. Aunque no se repite este patron con los demas marcadores seria
recomendable utilizar para futuras investigaciones mas ejemplares pertenecientes

al género Occidentarius para aclarar su posicion evolutiva.

El concatenado para los 5 marcadores mitocondriales (Figura 18) generé tres
grandes grupos, Bagre, Cathorops y un ultimo grupo constituido por Occidentarius
y Sciades. Concuerda con Betancur (2009) quien plantea al género Bagre como
clado independiente a Sciades, Ariopsis y Cathorops. Tenorio (2011) en su tesis de
doctorado realizé una sistematica molecular de cinco especies de bagres (Ariopsis
felis, Ariopsis guatemalensis, Bagre marinus, Cathorops aguadulce y Cathorops
fuerthii) y encontrd que Ariopsis forma un nodo claramente separado de Cathorops,
pero Bagre mostré mayor similitud con el nodo de Ariopsis mediante el algoritmo
UPGMA.
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El arbol concatenado (Figura 18) concuerda con la topologia general de la
separaciéon de géneros (Figuras 13, 14, 15, 16 y 17). Los datos de ambos métodos
dieron lugar a la misma topologia. Por otro lado, Betancur et al. (2007) menciona al
monotipico Occidentarius como un linaje aislado dentro de los ariidos. A pesar de la
monofilia presentada en este trabajo por los géneros Bagre, Cathorops, Sciades y
Occidentarius, tanto el grupo de Occidentarius como los otros géneros nunca

formaron linajes aislados dentro de la familia Ariidae.

La manera en como las especimenes pertenecientes al género Bagre
formaban clados independientes y bien definidos (Figura 18) sugiere que su
diferenciacion es marcada y podria reflejarse en las morfologias. Por ejemplo, hay
una direccion en el cambio de la forma del cuerpo, que puede ser utilizado para
contrastar este género de los demas. También la cantidad de par de barbillones que
presentan, dos pares de barbillones para el género Bagre y tres pares de barbillones
para los demas géneros (Tabla 2), coincidiendo con los trabajos de Acero et al.
(2005); Betancur et al. (2007); Betancur (2009); y Da Silva et al. (2016)

El comportamiento irregular del género Arius sp. (donde se han clasificado
y/o otorgado otros nombres a las especies Cathorops liropus, Occidentarius
platypogon, Sciades guatemalensis y Sciades seemanni) respecto a su posicién
nomenclatural dentro de la familia, es similar a los resultados obtenidos de los
ejemplares examinados del género Arius formando grupos polifiléticos encontrados
por Betancur et al. (2001), debido a que en la mayoria de los casos se hallan mas
relacionados con especies incluidas en otros géneros (Bagre y Selenapsis). Género
Arius ha sido uno de los principales problemas relativos a la sistematica de ariidos.
Kailola (2004) y Betancur et al. (2007) concuerdan que el género incluye mucho
menos especies de las que inicialmente eran aceptadas. Por otro lado, Cardozo
(2010) comenta la falta de resolucidn para género Notarius, Sciades y Ariopsis con
marcadores 12SrRNA, 16SrRNA, Cyt b y Rag 2. No obstante, en este trabajo
Cathorops liropus, Occidentarius platypogon, Sciades guatemalensis y Sciades

seemanni se consideraron como cuatro especies ajenas al grupo de Arius, debido
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a la separacion presentada en cada uno de los marcadores mitocondriales y en el
concatenado final (Figura 13; Figura 14; Figura 15; Figura 16; Figura 17; y Figura
18), a pesar de la constante aparicién de estas especies como miembros de Arius.
Por otro lado, A pesar de no contar con mas ejemplares tanto para el género
Cathorops como Occidentarius para poder detectar diferencias a nivel especie, se

consideraron estos ejemplares como especies con potencial interespecifico.

A pesar de presentar un comportamiento similar entre los diversos
marcadores, el locus COI fue el marcador con las mayores distancias genéticas
entre especie del mismo género (Alevines 0.1%; Bagre panamensis 15.6-24.5%;
Bagre pinimaculatus 14-17%; Cathorops liropus 17.3-21.%; Occidentarius
platypogon 15.8-29.8%; Sciades seemanni 12.9-16.7%; Sciades guatemalensis
12.6-25.4%).

8.2.1 Identificaciéon de alevines

Considerando las caracteristicas morfolégicas y bajo la suposicién de que
son equivalentes entre etapas jovenes y adultas solo fue posible identificar los
alevines a nivel familia. Sin embargo, la morfologia de organismos de una misma
especie puede cambiar significativamente durante su desarrollo, de tal manera que
la misma especie en diferentes etapas de desarrollo puede ser identificada como
una especie diferente si no se conoce su serie de transformaciones morfologicas.
Mas aun, taxbnomos pueden tener diferentes criterios en la identificacion de
especies de larvas, por lo que incluso la misma muestra puede ser identificada de
manera inconsistente, lo que hace la comparacion de clasificaciones dificil. Ko et al.
(2013) sugiere que los caracteres morfologicos en etapa larval solo ayudan a
identificar especimenes a nivel familia o género haciendo mencion que los codigos
de barras “COI” son esenciales para verificar la identidad de las especies de peces
en etapa larval o juvenil, especialmente si tienen similitudes morfoldgicas.

Aplicando un enfoque taxonémico molecular, en los dendogramas los

alevines se agruparon dentro del clado del grupo Sciades y siempre en conjunto con
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Sciades seemanni con distancias entre 0.01% y 1%. Las agrupaciones con mejor
apoyo (valores de bootstraps para el clado alevines + Sciades seemanni >99%) se
presentaron en COI (Figura 17) y Cyt b (Figura 16) coincidiendo con Ko et al. (2013).
Tambipen Victor et al. (2009) y Pegg et al. (2006), apoyan el uso del locus COI
como el método de excelencia para la identificacion de larvas y huevos a partir de
patrones caracterizados para los adultos de las especies, o incluso para
especimenes danados (Oliveira et al. 2012).

Por lo anterior, con los resultados del presente trabajo (Figura 18) se logro la
identificacion de los alevines a nivel especies (Sciades seemanni), considerando a
COI como el mejor marcador para la identificacion de estos.

Fue sorpresa el no encontrar ejemplares de otras especies entre los alevines
muestreados, y en el futuro sera recomendable extender los sondeos hasta obtener
una coleccion mas amplia de juveniles para verificar su identificacion con
marcadores moleculares a partir de estos resultados y caracterizar en lo posible
diferencias diagndsticas en rasgos morfolégicos que ofrezcan alternativas practica

para la identificacion especifica de alevines en colectas de campo.
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IX. CONCLUSIONES

Los analisis a partir de las secuencias mitocondriales arrojaron agrupaciones
bien apoyadas que separan claramente los cuatro principales géneros utilizados en
esta investigacion, Bagre, Cathorops, Occidentarius y Sciades, lo que indica que
estos peces a nivel género se encuentran en una clasificacion adecuada. Es posible
que sea valioso el agregar marcadores nucleares (como lo es RAG2) para
robustecer los resultados y ampliar hacia un analisis mas extenso de las relaciones

evolutivas.

Fue posible la identificacion de alevines a especie usando técnicas
moleculares. Se esperaba demostrar esta capacidad con un mayor niumero de
especimenes y de alevines de varias especies. No obstante, la identificacion como
Sciades seemanni se logré con un buen apoyo estadistico. Esta tecnologia
continuara siendo util aunque la limitante es el contar con bases de datos para los
loci de peces adultos para su corroboracion, ademas de contar con los recursos y
la infraestructura técnica para realizar los estudios. Aun asi, se ofrece informacion
nunca antes reportada para la identificacion de alevines en esta familia.

Para trabajos futuros se podrian construir claves meristicas morfolégicas a
partir de colecciones de alevines previamente identificados con marcadores
moleculares que, si fueran factibles se podria evitar la necesidad de estudios

moleculares.

Entre los analisis de secuencias, el COIl, fue el marcador que arrojo
secuencias mas limpias; y para propdésitos de agrupacion de alevines en los
fenogramas fue el marcador que sobresalié generando un clado nitido. Considero

que COI puede ser una herramienta idonea para identificar peces en etapa larval.
Dado que tanto el uso de claves como de marcadores moleculares arrojaron
resultados similares, se considera a los marcadores como complementos para las

estrategias de identificacion de ariidos sin descuidar una futura reestructuracién de
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las claves FAO, generando una combinacion de herramientas mas que suficiente
para la identificacion de estas especies en nuestro pais. Para cuestiones de estudio
cientifico la combinacion de ambas herramientas seria una buena estrategia para
analisis futuros. No obstante, para identificaciones previas en campo, lo mejor seria
el manejo de claves, ya que no cuentas con acceso a un laboratorio de manera

oportuna.

Respecto al grupo de Cathorops, las especies de Cathorops liropus son muy
similares a las de Cathorops multiradiatus, pero no se puede realizar una
comparacion por la ausencia de ejemplares; y aun hay muchas disputas respecto a
posibles subgéneros dentro de este grupo como se mencionaba en la discusion.
Considero que la ubicacién de Cathorops liropus dentro del género y su correcta
posicion taxondmica deberan esperar una revisidon completa del grupo, lo cual no

es objetivo del presente trabajo.

A pesar de que los marcadores mitocondriales utilizados en este estudio
fueron eficientes para resolver ambiguedades en la identificacion previa de las
especies pertenecientes a la familia Ariidae, sera de importancia en trabajos
posteriores, enfocar esfuerzos en resolver la posicion taxondmica del género
Cathorops y Sciades, que incluya todas las especies de dichos géneros, con la

finalidad de comprobar la monofilia de estos grupos.

Estos resultados subrayan la necesidad de una re-evaluacién de la
clasificacion ariidos, ya que la taxonomia es de suma importancia para la
descripcion de la biodiversidad, la identificacion precisa de las especies y
poblaciones, es necesaria para los planes de manejo de la pesca. Una identificacion
errénea, el uso de nombres obsoletos, o la aplicacion de nombres engafiosos
pueden tener consecuencias bioldgicas y econdmicas considerables, por lo tanto,
la correcta identificacion de especies de peces, su precisa actualizacion y
ordenamiento taxondmico son la base para la adopcion de medidas de manejo

especificas para las diferentes especies de peces.
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No obstante lo anterior, el analisis tradicional con claves morfolégicas
conlleva varias ventajas entre las cuales sobresale el hecho de ser economico,
fiable para ciertas especies y sobre todo de facil manejo en el campo. Sin embargo
también cuenta con sus desventajas: no es util para la identificacion de peces en
etapa larval donde aun no presentan caracteres morfologicos definidos, asi como la
confusion existente dentro de las claves para identificar ciertas especies. Las claves
morfolégicas tuvieran un mayor impacto si estas se estuvieran actualizando
constantemente, ya que la gran mayoria son ediciones viejas.

Por otro lado, el analisis molecular, nos puede ayudar a identificar cualquier
especie sin importar en qué etapa de su ciclo de vida se encuentre, ayuda a
clasificar a nivel género y especie de una manera limpia, robusta y confiable. No
obstante su principal problematica es el precio de estas herramientas, ya que se

necesita de un sofisticado laboratorio y los reactivos tienen un costo elevado.

El detrimento al manejo sustentable de los ariidos y su relevancia econdmica,
la clasificacion de este grupo es probablemente la mas controvertida entre las
familias de bagres. A pesar de los debates respecto a la monofilia de Ariidae, y del
hecho de que esta familia se encuentra fuertemente apoyada tanto por rasgos
morfolégicos como moleculares existe una gran inestabilidad de nomenclatura con
especies que han sido cambiadas de un género a otro (por ejemplo Occidentarius
platypogon, Cathorops liropus). A pesar de los esfuerzos y de los resultados
positivos en este trabajo se necesita un analisis mas profundo a nivel nacional;
consideraria el uso de ejemplares por cada regién o estado, con una duracién de
muestreo mayor a la de tres anos, realizando repeticiones en la misma zona debido
a que, por cuestiones climatolégicas (ciclones, el fendmeno del nifio, etc.) la
presencia de especies se puede ver afectada e inclusive generar una disminucion
de éstos, mientras que al mismo tiempo se podria observar si algunos ejemplares

son estacionales o simplemente se desplazan de acuerdo a la temporada del afo.
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ANEXOS

Tabla 4. Distancias genéticas para “12S”. Los analisis se realizaron utilizando el método Kimura 2 parametros. Todos los gaps

fueron eliminados. Los analisis evolutivos se realizaron en MEGA 5.01.

93 _Alevin_125

100_Alevin_125

14_Alevin_128

99_Alevin_125

102_Alevin_125

13_Alevin_125

101_Alevin_125

103_Alevin_125
7_Sciades_seemanni_125
29_Sciades_seemanni_125
28_0ccidentarius_platypogon_125
57_Occidentarius_platypogon_125
55_0Occidentarius_platypogon_125
60_Occidentarius_platypogon_125
38 Sciades_guatemalensiz_ 125
27_Sciades_guatemalensis_125
25_Sciades_guatemalenszizs_125
10_Cathoreps liropus_125
31_Cathoreps liropus_125
16_Cathorops liropus_125
Ambhydoras_gonzalezi
33_Cathoreps liropus_125
36_Cathoreps liropus_125
32_Cathoreps lircpus_125
G_Bagre_pinnimaculatus_125
17_Bagre_pinnimaculatus_125
2_Bagre_pinnimaculatus_125
18_Bagre_panamensis_125
11_Bagre_panamensis_125

4 Bagre_panamensizs_125
12_Bagre_panamensis_125
3_Bagre_panamensiz_125

0,019
0,000
0,000
0,000
0,000
0,004
0,034
0,102
0,102
0,102
0,102
0,117
0,117
0,133
0,117
0,127
0,117
0,089
0,034
0,177
0,089
0,088
0,117
0,019
0,088
0,018
0,019
0,018
0,044
0,000
0,000

0,012

0,018
0,019
0,018
0,018
0,025
0,048
0,107

0,000
0,012

0,000
0,000
0,000
0,004
0,034
0,102
0,102
0,102
0,102
0,117
0,417
0,133
0,117
0,427
0,117

5 0,089

0,034
0477

0,089
0,089

0,417
0,019

0,088

0,019
0,019
0,019
0,044
0,000
0,000

0,000
0,012
0,000

0,000
0,000
0,004
0,034
0,102
0,102
0,102
0,102
0,117
0,417
0,133
0,117
0,127
0,417
0,089
0,034
077
0,089
0,089
0,417
0,019
0,089
0,019
0,019
0,019
0,044
0,000
0,000

0,000
0,012
0,000
0,000

0,000
0,004
0,034
0,102
0,102
0,102
0,102
0,117
0,417
0,133
0,117
0,427
0,417
0,089
0,034
0477
0,089
0,089
0,417
0,019
0,089
0,019
0,019
0,019
0,044
0,000
0,000

0,000
0,012
0,000
0,000
0,000

0,004
0,034
0,102
0,102
0,102
0,102
0,117
0,117
0,133
0,117
0,127
0,117
0,089
0,034
0477
0,089
0,089
0,117
0,019
0,089
0,019
0,019
0,019
0,044
0,000
0,000

0,005
0,014
0,005
0,005
0,005
0,005

0,041
0,117
0,117
0,117
0,117
0,133
0,133
0,152
0,133
0,145
0,133
0,102
0,041
0,199
0,102
0,102
0,133
0,025
0,102

0,025
0,025
0,025
0,053
0,004
0,004

0,019
0,024
0,018
0,019
0,019
0,019
0,023

0,077
0,077
0,077
0,077
0,089
0,089
0,133
0,117
0,127
0,117
0,089
0,020
0,157
0,089
0,089
0,117
0,048
0,089
0,048
0,048
0,048
0,019
0,034
0,034

0,052
0,056
0,052
0,052
0,052
0,052
0,060
0,038

0,000
0,000
0,000
0,004
0,014
0,123
0,107
0,117
0,107
0,164
0,102
0,270
0,164
0,164
0,107
0,107
0,164
0,107
0,107
0,107
0,117
0,102
0,102

0,052
0,056
0,052
0,052
0,052
0,052
0,060
0,028
0,000

0,000
0,000
0,004
0,014
0,123
0,107
0,117
0,107
0,164
0,102
0,270
0,164
0,164
0,107
0,107
0,164
0,107
0,107
0,107
0,117
0,102
0,102

0,052
0,056
0,052
0,052
0,052
0,052
0,060
0,028
0,000
0,000

0,000
0,004
0,014
0,123
0,107
0,117
0,107
0,164
0,102
0,270
0,164
0,164
0,107
0,107
0,164
0,107
0,107
0,107
0,117
0,102
0,102

0,052
0,056
0,052
0,052
0,052
0,052
0,060
0,028
0,000
0,000
0,000

0,004
0,014
0,123
0,107
0,117
0,107
0,164
0,102
0,270
0,164
0,164
0,107
0,164
0,018
0,107
0,107
0,107
0,117
0,102
0,102

0,061
0,064
0,061
0,061
0,061
0,061
0,070
0,044
0,005
0,005
0,005
0,005

0,020
0,140
0,123
0,133
0,123
0,185
0,117
0,302
0,185
0,185
0,123
0,185
0,000
0,123
0,123
0,123
0,133
0,117
0,117

0,058
0,046
0,058
0,058
0,058
0,058
0,086
0,043
0,009
0,009
0,009
0,009
0,012

0,140
0,123
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0,185
0,117
0,380
0,185
0,185
0,123
0,019
0,019
0,093
0,093
0,093
0,123
0,117
0,417

0,075
0,060
0,075
0,075
0,075
0,075
0,084
0,071
0,084
0,064
0,084
0,064
0,073
0,074

0,004
0,009
0,004
0,038
0,133
0,240
0,038
0,038
0,004
0,000
0,019
0,07
0,107
0,107
0,159
0,133
0,133

0,018
0,024
0,018
0,018
0,018
0,018

0,013

S 0,054

0,063
0,061
0,068

» 0,057

0,061

0,057

0,043
0,122
0,089
0,088
0,117
0,025
0,164
0,043
0,048
0,048
0,044
0,034
0,034

0,096

0111

0,157
0,185
0245
0,125
0,108
0,116
0,108
0,008
0,063

0,190
0,190
0214
0,048
0,164
0,169
0,169
0,168
0,178
0,177
0,177

0,048

0,053

0,085
0,088
0,088
0,019
0,015
0,017
0,015
0,000
0,043
0,088

0,000
0,031
0,107
0,107
0,085
0,085
0,088
0,117
0,088
0,089

0,046

0,053

0,012
0,000
0,012
0,012
0,012
0,012
0,014
0,024

0,056
0,084

0,060

0,051
0,043
0,024
0,080
0,043
0,043
0,051
0,000
0,07
0,000
0,000
0,060
0,019
0,019

0,012
0,000
0,012
0,012
0,012
0,012
0,014
0,024

0,056
0,064

0,060

0,051
0,043
0,024
0,090
0,043
0,043
0,051
0,000

0,000
0,000
0,000
0,060
0,019
0,019

0,012
0,000
0,012
0,012
0,012
0,012
0,014
0,024

0,055
0,064

0,060

0,051
0,043
0,024
0,090
0,043
0,043
0,051
0,000
0,000

0,000
0,000
0,060
0,019
0,019

0,000
0,012
0,000
0,000
0,000
0,000
0,005
0,018

0,052
0,061
0,058
0,075

0,084

0,067

0,064

0,048
0,018
0,098

» 0,045

0,048

0,054

0,012
0,012
0,012
0,012

0,020
0,000
0,000

0,000
0,012
0,000
0,000
0,000
0,000
0,005
0,018

0,052
0,061
0,058
0,075
0,064
0,067
0,064
0,046
0,018
0,096
0,046
0,046
0,064
0,012
0,012
0,012
0,012
0,012

0,000
0,000
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0,064

0,012
0,012
0,012
0,020

0,000

0,018
0,024
0,018
0,018
0,018
0,018
0,023
0,000
0,038
0,028
0,038
0,028
0,044
0,043
0,071
0,060
0,064
0,060
0,045
0,013
0,082
0,045
0,045
0,060
0,024
0,024
0,024
0,024
0,024
0,010
0,018



Tabla 5. Distancias genéticas para “16S”. Los analisis se realizaron utilizando el método Kimura 2 parametros. Todos los gaps

fueron eliminados

100_Alevin_165
101_Alevin_185
102_Alevin_165
99_Alevin_165
103_Alevin_185
14_Alevin_165
13_Alevin_165
7_Sciades_seemanni_ 165
§_Sciades_seemanni_185
40_Sciades_seemanni_155
28 Sciades_seemanni_ 165

26_Sciades_guatemalensis_185
27_Sciades_guatemalensis_165
38_Sciades_guatemalensis_165
57_Occidentarius_platypogon_165
&0_0Occidentarius_platypogen_165
55_Occidentarius_platypogon_165
28_0cidentarius_platypogon_165

10_Cathorops_liropus_185
16_Cathorops_liropus_185
32_Cathorops_liropus_165
36_Cathorops_liropus_163
31_Cathorops_liropus_185
33_Cathorops_liropus_165
& Bagre_pinnimaculatus_185

17_Bagre_pinnimaculatus_165

&_Bagre_pinnimaculatus_185
3_Bagre_panamensis_165

4 Bagre_panamensis_185
11_Bagre_panamensis_185
12_Bagre_panamensis_165
18_Bagre_panamensis_18%
Ambhydoras_gonzalezi

0,000
0,000
0,000
0,003
0,006
0,006
0,006
0,006
0,006
0,006
0,003
0,003
0,003
0,003
0,032
0,032
0,032
0,032
0,041
0,041
0,041
0,044
0,041
0,047
0,059
0,059
0,063
0,062
0,062
0,062
0,062
0,113

0,000

0,000
0,000
0,003
0,005
0,006
0,006
0,008
0,006
0,008
0,003
0,003
0,003
0,003
0,032
0,032
0,032
0,032
0,041
0,041
0,041
0,044
0,041
0,047
0,059
0,059
0,063
0,062
0,062
0,062
0,062
0,113

0,000
0,000

0,000
0,003
0,006
0,006
0,006
0,006
0,006
0,006
0,003
0,003
0,003
0,003
0,032
0,032
0,032
0,032
0,041
0,041
0,041
0,044
0,041
0,047
0,059
0,059
0,063
0,062
0,062
0,062
0,062
0,113

0,000
0,000
0,000

0,003
0,006
0,006
0,006
0,006
0,006
0,006
0,003
0,003
0,003
0,003
0,032
0,032
0,032
0,032
0,041
0,041
0,041
0,044
0,041
0,047
0,059
0,059
0,063
0,062
0,062
0,062
0,062
0,113

0,003
0,003
0,003
0,003

0,008
0,008
0,008
0,008
0,003
0,003
0,000
0,000
0,000
0,000
0,029
0,029
0,029
0,029
0,038
0,038
0,038
0,041
0,038
0,044
0,063
0,063

0,004
0,004
0,004
0,004
0,005

0,000
0,000
0,006
0,006
0,011
0,008
0,008
0,008
0,008
0,032
0,032
0,032
0,032
0,047
0,047
0,047
0,050
0,047

0,053

0,059
0,059

0,056

5 0,056

0,113

0,004
0,004
0,004
0,004
0,005
0,000

0,000
0,008
0,006
0,014
0,008
0,008
0,008
0,008
0,032
0,032
0,032
0,032
0,047
0,047
0,047
0,050
0,047

0,053

0,059
0,059

0,055
0,058
0,113

0,004
0,004
0,004
0,004
0,005
0,000
0,000

0,006
0,006
0,011
0,008
0,008
0,008
0,008
0,032
0,032
0,032
0,032
0,047
0,047
0,047
0,050
0,047

0,053

0,059
0,059

0,056
0,056
0,113

0,004
0,004
0,004
0,004
0,005
0,004
0,004
0,004

0,006
0,044
0,008
0,008
0,008
0,008
0,038
0,038
0,028
0,038
0,047
0,047
0,047
0,050
0,047

0,053

0,059
0,059

0,055
0,058
0,113

0,004
0,004
0,004
0,004
0,003
0,004
0,004
0,004
0,004

0,006
0,003
0,003
0,003
0,003
0,032
0,032
0,032
0,032
0,041
0,041
0,041
0,044
0,041
0,047
0,066
0,066

0,063
0,062
0,062
0,062
0,062
0,113

0,004
0,004
0,004
0,004
0,003
0,006
0,006
0,008
0,008
0,004

0,003
0,003
0,003
0,003
0,032
0,032
0,032
0,032
0,041
0,041
0,041
0,044
0,041
0,047
0,066
0,066
0,063
0,068
0,068
0,068
0,068
0,120

0,003
0,003
0,003
0,003
0,000
0,005
0,005
0,005
0,005
0,003
0,003

0,000
0,000
0,000
0,029
0,029
0,029
0,029
0,038
0,038
0,038
0,041
0,038
0,044
0,063
0,063

0,003
0,003
0,003
0,003
0,000
0,005
0,005
0,005
0,005
0,003
0,003
0,000

0,000
0,000
0,029
0,029
0,029
0,029
0,038
0,038
0,038
0,041
0,038
0,044
0,063
0,063

0,003
0,003
0,003
0,003
0,000
0,005
0,005
0,005
0,005
0,003
0,003
0,000
0,000

0,000
0,029
0,029
0,029
0,029
0,038
0,038
0,038
0,041
0,038
0,044
0,063
0,063

. Los analisis evolutivos se realizaron en MEGA 5.01.

0,003
0,003
0,003
0,003
0,000
0,005
0,005
0,005
0,005
0,003
0,003
0,000
0,000
0,000

0,029
0,029
0,029
0,029
0,038
0,038
0,038
0,041
0,038
0,044
0,063
0,063

0,009
0,009
0,009
0,008
0,009
0,009
0,009
0,009
0,010
0,009
0,008
0,009
0,009
0,009
0,009

0,000
0,000
0,006
0,050
0,050
0,050
0,053
0,050
0,047
0,056
0,056
0,053

0,078
0,078

0,078

5 0,078

0,143

0,008
0,008
0,008
0,008
0,008
0,008
0,008
0,008
0,010
0,008
0,008
0,008
0,008
0,008
0,008
0,000

0,000
0,008
0,050
0,050
0,050
0,053
0,050
0,047
0,055
0,058
0,053
0,078
0,078
0,078
0,078
0,145

0,008
0,009
0,009
0,008
0,009
0,008
0,009
0,008
0,010
0,009
0,008
0,009
0,008
0,009
0,008
0,000
0,000

0,006
0,050
0,050
0,050
0,083
0,050
0,047
0,056
0,056
0,053
0,078
0,078
0,078
0,078
0,145

0,009
0,009
0,009
0,009
0,008
0,009
0,009
0,009
0,010
0,009
0,009
0,008
0,008
0,008
0,008
0,004
0,004
0,004

0,050
0,050
0,050
0,053
0,050
0,045
0,053
0,053
0,050
0,078
0,078
0,078
0,078
0,141

0,010
0,010
0,010
0,010
0,010
0,011
0,011
0,011
0,011
0,010
0,010
0,010
0,010
0,010
0,010
0,011
0,011
0,011
0,011

0,000
0,000
0,003
0,000
0,035
0,071
0,071
0,068
0,094
0,094
0,094
0,094
0,134

0,010
0,010
0,010
0,010
0,010
0,011
0,011
0,011
0,011
0,010
0,010
0,010
0,010
0,010
0,010
0,011
0,011
0,041
0,011
0,000

0,000
0,003
0,000
0,035
0,071
0,071
0,068
0,094
0,094
0,094
0,094
0,134

0,010
0,010
0,010
0,010
0,010
0,011
0,011
0,01
0,011
0,010
0,010
0,010
0,010
0,010
0,010
0,011
0,011
0,011
0,011
0,000
0,000

0,003
0,000
0,035
0,07
0,071
0,068
0,094
0,094
0,094
0,094
0,134

0,011
0,011
0,011
0,011
0,010
0,012
0,012
0,012
0,011
0,011
0,011
0,010
0,010
0,010
0,010
0,011
0,011
0,011
0,011
0,003
0,003
0,003

0,003
0,038
0,068
0,068
0,065
0,080
0,080
0,080
0,080
0,138

0,010
0,010
0,010
0,010
0,010
0,011
0,011
0,011
0,011
0,010
0,010
0,010
0,010
0,010
0,010
0,011
0,011
0,014
0,011
0,000
0,000
0,000
0,003

0,035
0,07
0,071
0,068
0,094
0,094
0,094
0,094
0,134

0,01
0,011
0,011
0,011
0,011
0,02
0,012
0,M2
0,m2
0,011
0,011
0,011
0,011
0,011
0,01
0,011
0,011
0,011
0,011
0,009
0,009
0,009
0,010
0,009

0,078
0,078
0,075
0,100
0,100
0,100
0,100
0,141

003
0,013
0,013
0,013
0,014
0,013
0,013
003
0,013
0,014
0,014
0,014
0,014
0,014
0,014
0,013
0,013
0,013
0,013
0,014
0,014
0,014
0,014
0,014
0,05

0,000
0,003
0,044
0,044
0,044
0,044
0127

0,013
0,013
0,013
0,013
0,014
0,013
0,013
0,013
0,013
0,014
0,014
0,014
0,014
0,014
0,014
0,013
0,013
0,013
0,013
0,014
0,014
0,014
0,014
0,014
0,015
0,000

0,003
0,044
0,044
0,044
0,044
0,127

0,014
0,014
0,014
0,014
0,013
0,014
0,014
0,014
0,014
0,014
0,014
0,013
0,013
0,013
0,013
0,013
0,013
0,013
0,012
0,014
0,014
0,014
0,013
0,014
0,015
0,003
0,003

0,047
0,047
0,047
0,047
0,130

0,013
0,013
0,013
0,013
0,014
0,013
0,013
0,013
0,013
0,013
0,014
0,014
0,014
0,014
0,014
0,015
0,015
0,015
0,015
0,018
0,018
0,018
0,018
0,018
0,017
0,011
0,011
0,011

0,000
0,000
0,000
0,144

0,013
0,013
0,013
0,013
0,014
0,013
0,013
0,013
0,013
0,013
0,014
0,014
0,014
0,014
0,014
0,015
0,015
0,015
0,015
0,016
0,016
0,016
0,016
0,016
0,017
0,011
0,011
0,011
0,000

0,000
0,000
0,144

003
0,013
0,013
0,013
0,014
0,013
0,013
003
0,013
0,013
0,014
0,014
0,014
0,014
0,014
0,05
0,015
0,05
0,5
0,16
0,06
06
0,016
0,06
0,017
0,011
0,011
0,011
0,000
0,000

0,000
0,144
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0,013
0,013
0,013
0,013
0,014
0,013
0,013
0,013
0,013
0,013
0,014
0,014
0,014
0,014
0,014
0,015
0,015
0,015
0,015
0,016
0,016
0,016
0,016
0,016
0,017
0,011
0,011
0,011
0,000
0,000
0,000

0,144

0,019
0,018
0,019
0,019
0,019
0,018
0,018
0,018
0,018
0,019
0,019
0,019
0,019
0,019
0,019
0,022
0,022
0,022
0,022
0,020
0,020
0,020
0,021
0,020
0,021
0,021
0,021



Tabla 6. Distancias genéticas para “Cyt B”. Los andlisis se realizaron utilizando el método Kimura 2 parametros. Todos los

gaps fueron eliminados. Los analisis evolutivos se realizaron en MEGA 5.01.

100_Alevin_Cyt B

99_Alevin_Cyt B

103_Alevin_Cyt B

101 _Alevin_Cyt B

98_Alevin_Cyt B

102_Alevin_Cyt B
7_Sciades_seemanni_Cyt B
9_Sciades_seemanni_Cyt B
14_Alevin_Cyt B

13_Alevin_Cyt B

25 _Sciades_seemanni_Cyt B
27_Sciades_guatemalensizs_Cyt B
26_Sciades_guatemalensis_Cyt B
38_Sciades_guatemalensis_Cyt B
6_Bagre_pinnimaculatus_Cyt B
17_Bagre_pinnimaculatus_Cyt B
8_Bagre_pinnimaculatus_Cyt B
Ambhydoras_gonzalezi
12_Bagre_panamensis_Cyt B
J_Bagre_panamensis_Cyt B
18_Bagre_panamensis_Cyt B
4_Bagre_panamensis_Cyt B
11_Bagre_panamensis_Cyt B
57_Occidentarius_platypogon_Cyt B
55_Occidentariuzs_platypogon_Cyt B
B80_0ccidentarius_platypogon_Cyt B
28_0Occidentarius_platypogon_Cyt B
10_Cathorops_liropus_Cyt B
32_Cathorops_liropus_Cyt B
31_Cathorops_liropus_Cyt B
36_Cathorops_liropus_Cyt B
16_Cathorops_lirepus_Cyt B
33_Cathorops_lirepus_Cyt B

0,120

0,120

0,173

0,172
0,168
0,169
0,169
0,473
0,173
0,173
0,161
0,161
0,181

0,183

0,003

0,008
0,001
0,124
0,124
0,124
0,176
0,176
0,178
0,176
0,178
0,194
0,157
0,162
0,184
0,157
0,339
0,169
0,169
0,18%
0,189
0,184
0,164
0,154

0,003
0,003

0,008
0,120
0,120
0,120
0,178
0,176
0,178
0,178
0,178
0,188
0,157
0,162
0,184
0,162
0,328
0,169
0,169
0,189
0,168
0,164
0,164
0,164

0,002
0,001
0,003

0122
0122
0122
0178
0178
0478
0478
0,181
0,198
0,159
0,164
0,188
0,158
0,338
0,166

0,164

0,183

0,018
0,018
0,017
0016

0,000
0,000
0,188
0,188
0,188
0,188
0,181
0,178
0,174
0,159
0,178
0,178
0,314

0,018
0,016
0,017
0,016
0,000

0,000
0,188
0,188
0,188
0,188
0,191
0,178
0174
0,169
0,178
0,178
0,314
0,191
0,191
0,191
0,191
0,186
0,186
0,186
0,191
0,191
0,191
0,178
0,178
0,178

0,231

0,335

0,018
0,018
0,017
0,018
0,000
0,000

0,188
0,188
0,188
0,188
0,191
0,178
0,174
0,169
0,178
0,178
0,314
0,191
0,191
0,191
0,191
0,186
0,188
0,186
0,191
0,191
0,191
0,178
0,178
0,178

0,231

0,335

0,023
0,023
0,023
0,023
0,024
0,024
0,024

0,000
0,001
0,000
0,003
0,088
0,141
0,141
0,143
0,158
0,300
0173
0173
0473
0,473
0,169
0,169
0,169
0473
0473
0,173
0,186

0,428

0,023
0,023
0,023
0,023
0,024
0,024
0,024
0,000

0,00
0,000
0,003
0,088
0,141
0,141
0,143
0,158
0,300
0173
0173
0473
0,173
0,169
0,169
0,169
0473
0,173
0,173
0,186

0,428

0,023
0,023
0,023
0,023
0,024
0,024
0,024
0,001
0,001

0,001
0,004
0,087
0,141
0,141
0,143
0,158
0,300
0,173
0,173
0,173
0,172
0,168
0,169
0,169
0,173
0,173
0,173
0,186

0,428

0,023
0,023
0,023
0,023
0,024
0,024
0,024
0,000
0,000
0,004

0,003
0,089
0,141
0,141
0,143
0,158
0,300
0,173
0,173
0,173
0,173
0,169
0,169
0,169
0,173
0,173
0,173
0,188

0,428

0,024
0,023
0,023
0,023
0,024
0,024
0,024
0,002
0,002
0,002
0,002

0,082
0,142
0,143
0,145
0,162
0,303
0,178
0,176
0,178
0,178
0,171
0,171
0,171
0,178
0,178
0,176
0,182
0,183
0,183

0171

0,433

0,025
0,025
0,024
0,025
0,023
0,023
0,023
0,013
0,013
0,013
0,013
0,013

0,158
0,158

0,182
0,178
0,280

0,186

0,212

0,437

0,020
0,020
0,020
0,020
0,021
0,021
0,021
0,018
0,018
0,018
0,018
0,018
0,020

0,003
0,004
0,027
0,283
0,159
0,159
0,158
0,158
0,155
0,155
0,155
0,158
0,158
0,158
0,181
0,181
0,181

0,217

0,402

0,020
0,021
0,021
0,021
0,021
0,021
0,021
0,018
0,018
0,018
0,018
0,019
0,020
0,002

0,004
0,027
0,280
0,159
0,159
0,15%
0,159
0,155
0,155
0,155
0,15%
0,15%
0,159
0,176
0,176
0,178

0,212

0,411

0,024
0,024
0,021
0,021
0,022
0,022
0,022
0,019
0,019
0,018
0,018
0,018
0,020
0,002
0,002

0,028
0,280

0,020
0,020
0,021
0,020
0,022
0,022
0,022
0,020
0,020
0,020
0,020
0,020
0,022
0,006
0,006
0,008

0,280
0,171
0,171
0,171
0,171
0,171
0,171
0,171
0,171
0,171
0,171
0,183
0,183
0,183

0,231

0,420

0,037
0,038

0,038

0,034

0,035
0,033
0,032
0,032
0,032
0,033

0,321
0,321
0,321
0,321
0,328
0,328
0,328

0,321
0,321

0,528

0,021
0,021
0,021
0,021
0,023
0,023
0,023
0,023
0,022
0,023
0,023
0,023
0,023
0,020
0,020
0,018
0,021
0,038

0,000
0,000
0,000
0,003
0,003
0,002
0,000
0,000
0,000
0,074
0,074
0,074
0,184
0,420

0,024
0,024
0,021
0,021
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,020
0,020
0,01%
0,024
0,038
0,000

0,000
0,000
0,003
0,003
0,003
0,000
0,000
0,000
0,074
0,074
0,074
0,184
0,420

0,021
0,021
0,021
0,021
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,020
0,020
0,019
0,021
0,038
0,000
0,000

0,000
0,003
0,003
0,003
0,000
0,000
0,000
0,074
0,074
0,074
0,164
0,420

0,021
0,021
0,021
0,021
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,020
0,020
0,019
0,021
0,038
0,000
0,000
0,000

0,003
0,003
0,003
0,000
0,000
0,000
0,074
0,074
0,074
0,164
0,420

0,411

0,021
0,021
0,021
0,021
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,020
0,020
0,019
0,021
0,038
0,000
0,000
0,000
0,000
0,002
0,002
0,002

0,000
0,000
0,074
0,074
0,074
0,164
0,420

0,021
0,021
0,021
0,021
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,020
0,020
0,018
0,021
0,038
0,000
0,000
0,000
0,000
0,002
0,002
0,002
0,000

0,000
0,074
0,074
0,074
0,164
0,420

0,021
0,021
0,021
0,021
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,023
0,020
0,020
0,019
0,021
0,038
0,000
0,000
0,000
0,000
0,002
0,002
0,002
0,000
0,000

0,074
0,074
0,074
0,184
0,420

0,418

0,020 0,027
0,021 0,027

0,041 0,021
0,011 0,021

0,000 0,016
0,016

0,419 0,529
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Tabla 7. Distancias genéticas para “ATP 8/6”. Los analisis se realizaron utilizando el método Kimura 2 parametros. Todos los
gaps fueron eliminados. Los analisis evolutivos se realizaron en MEGA 5.01.

102_Alevin_ATP 8/8

101 _Alevin_ATP 8/8

103_Alevin_ATP 8/5

938_Alevin_ATP 3/5

100_Alevin_ATP 8/8

§9_Alevin_ATP 8/5
7_Sciades_seemanni_ATP 8/5
14_Alevin_ATP 8/5

13_Alevin_ATP 8/5

§_Sciades seemanni_ATP 3/5

29 Sciades_seemanni_ATP &6
40_Sciades seemanni ATP 8/8
38_Sciades_guatemalensis_ATP 8/6
26_Sciades_guatemalensis_ATP 8/&
27_Sciades_guatemalensis_ATP 86
57_Occidentarius_platypogon_ATP 8/5
55 Occidentarius_platypogon_ATP 8/
28 Occidentariugs_platypogon_ATP 2/8
§0_Occidentarius_platypogon_ATP 8/5
17_Bagre_pinnimaculatus_ATP 8/6
&_Bagre_pinnimaculatus_ATP 8/5
§_Bagre_pinnimaculatus_ATP 8/6
3_Bagre_panamensis_ATP 8%
12_Bagre_panamensis_ATP &/
4_Bagre_panamensis_ATP 26
11_Bagre_panamensis_ATP 8/5
18_Bagre_panamensis_ATP 8/5
10_Cathorops_liropus_ATP 86
16_Cathorops_liropus_ATP 86
32_Cathorops_liropus_ATP 86
3¥1_Cathorops_liropus_ATP 2/6
33_Cathorops_liropus_ATP 8/6
35_Cathorops_liropus_ATP 8/6
Amblydoras gonzalezi

0,000 0,000 0,000 0,002 0,002
0,000 0,000 0,002 0,002
0,000 0,002 0,002
0,002 0,002
0,002

0,000
0,000 0,000
0,000 0,000 0,000

0,002 0,002 0,002 0,002
0,002 0,002 0,002 0,002 0,003

0,002 0,002 0,002 0,002 0,003 0,000
0,002 0,002 0,002 0,002 0,003 0,000
0,230 0,230 0,230 0,230 0,226 0,235
0,230 0,230 0,230 0,230 0,226 0,235
0,209 0,209 0,209 0,209 0,205 0,213
0,205 0,205 0,205 0,205 0,209 0,209
0,213 0,213 0,213 0,213 0,217 0,217
0,209 0,209 0,209 0,208 0,213 0,213
0,205 0,205 0,205 0,205 0,209 0,209
0,129 0,129 0,129 0,129 0,126 0,133
0,235 0,235 0,235 0,235 0,230 0,230

0,244 0,244 0,244 0,244 0,230 0,239 0,239 0,230 0,272 0,272 0,263 0,230 0,249 0,244 0,230 0,193
0,23% 0,239 0,239 0,238 0,235 0,235 0,235 0,235 0,268 0,268 0,238 0,244 0,253 0,245 0,244 0,197

0,268
0,239
0,222
0,205
0,205
0,185
0,094
0,099
0,094
0,094
0,088
0,070
0,007
0,005
0,418

0,268 0,268 0,288
0,238 0,239 0,239
0,222 0,222 0,222
0,205 0,205 0,205
0,205 0,205 0,205
0,185 0,185 0,185
0,094 0,094 0,094
0,098 0,099 0,099
0,094 0,094 0,094
0,094 0,094 0,094
0,088 0,088 0,088
0,070 0,070 0,070
0,007 0,007 0,007
0,005 0,005 0,005
0,418 0,418 0,418

0,263
0,235
0217
0,20
0201
0181
0,097
0,102
0,097
0,097 0,097
0,091 0,091
0,068 0,073
0,009 0,008
0,007 0,007
0,411 0,425

0,263
0,235
0,218
0,209
0,209
0,189
0,097
0,102
0,097

0,002 0,002 0,037 0,037 0,034
0,002 0,002 0,037 0,037 0,034
0,002 0,002 0,037 0,037 0,034
0,002 0,002 0,037 0,037 0,034
0,002 0,002 0,036 0,035 0,034
0,000 0,000 0,038 0,038 0,035

0,000 0,038 0,038 0,035
0,038 0,038 0,035
0,000 0,004

0,004

0,000
0,235 0,235
0,235 0,235 0,000
0,213 0,213 0,009 0,009

0,209 0,209 0,145 0,145 0,136
0,217 0,217 0,152 0,152 0,142
0,213 0,213 0,149 0,143 0,139
0,209 0,209 0,159 0,159 0,149
0,133 0,133 0,108 0,108 0,100
0,230 0,230 0,272 0,272 0,263

0,263 0,263 0,304 0,304 0,293
0,235 0,235 0,288 0,288 0,258
0,218 0,218 0,235 0,235 0,235
0,209 0,209 0,205 0,205 0,185
0,209 0,209 0,205 0,205 0,185
0,189 0,189 0,213 0,213 0,193
0,097 0,087 0,230 0,230 0,208
0,102 0,102 0,226 0,228 0,209
0,097 0,097 0,217 0,217 0,201
0,097 0,097 0,217 0,217 0,201
0,091 0,091 0,222 0,222 0,201
0,073 0,073 0,218 0,218 0,197
0,009 0,009 0,249 0,249 0,226
0,007 0,007 0,244 0,244 0,222
0,425 0,425 0,440 0,440 0,447

0,033 0,035 0,034
0,033 0,035 0,034
0,033 0,035 0,034
0,033 0,035 0,034
0,034 0,035 0,035
0,034 0,036 0,035
0,034 0,036 0,035
0,034 0,036 0,035
0,023 0,024 0,023
0,023 0,024 0,023
0,022 0,023 0,022
0,002 0,002
0,003 0,002
0,002 0,002
0,007 0,007 0,005
0,045 0,049 0,047
0,248 0,258 0,253

0,283 0,293 0,288
0,244 0,253 0,249
0,222 0,222 0,226
0,185 0,178 0,182
0,185 0,178 0,182
0,201 0,193 0,197
0,177 0,185 0,181
0,177 0,185 0,181
0,170 0,177 0,174
0,170 0,177 0,174
0,170 0,177 0,174
0,185 0,178 0,181
0,222 0,230 0,226
0,217 0,226 0,222
0,452 0,470 0,470

0,033 0,022 0,038 0,037 0,037
0,033 0,022 0,038 0,037 0,037
0,033 0,022 0,035 0,037 0,037
0,033 0,022 0,038 0,037 0,037
0,033 0,021 0,036 0,036
0,034 0,022 : 0,036 0,036
0,034 0,022 0,035 0,035 0,036
0,034 0,022 0,035 0,035 0,036
0,025 0,019 0,041 0,042 0,041
0,025 0,019 0,041 0,042 0,041
0,024 0,018 0,040 0,041 0,040
0,003 0,010
0,003 0,011
0,003 0,011
0,011
0,049
0,248 0,201

0,031

0,007

0,003 0,007
0,018 0,022 0,014
0,005 0,009 0,005
0,081 0,075 0,081
0,253 0,244 0,254
0,253 0,244 0,254
0,239 0,231 0,240
0,262 0,282 0,267
0,262 0,282 0,267
0,253 0,272 0,258
0,177 0,139 0,253 0,272 0,258
0,170 0,139 0,253 0,272 0,258
0178 0,114 0,235 0,226 0,230
0,222 0,142 0,253 0,263 0,258
0,217 0,139 0,248 0,258 0,253
0,477 0,419 0,391 0,391 0,398

0,283 0,226
0,244 0,197
0,222 0,156
0,193 0,145
0,193 0,146
0,209 0,160
0477 0,148
0,185 0,145
0177 0,139

0,040 0,036
0,040 0,038
0,040 0,036
0,040 0,036
0,039 0,035
0,039 0,035
0,039 0,035
0,039 0,035
0,045 0,040
0,045 0,040
0,044 0,039

0,038 0,037 0,037 0,042 0,037 0,034 0,020
0,038 0,038 0,039 0,044 0,038 0,035 0,029 0,029
0,038 0,038 0,038 0,044 0,038 0,035 0,020
0,038 0,037 0,038 0,043 0,038 0,035 0,032 0,032
0,030 0,031 0,035 0,030 0,024 0,024 0,024
0,004 0,003 0,006 0,003 0,014 0,041

0,004 0,006 0,004 0,014 0,041

0,005 0,003
0,006
0,020
0,102 0,078
0,293 0,249
0,293 0,249
0,273 0,235
0,303 0,267
0,303 0,267
0,293 0,258
0,293 0,258
0,293 0,258
0,263 0,231
0,288 0,258
0,283 0,253
0,447 0,398

0,034 0,033 0,033 0,030
0,034 0,033 0,033 0,030
0,034 0,033 0,033 0,030
0,034 0,033 0,033 0,030
0,033 0,032 0,032 0,030
0,033 0,034 0,034 0,031
0,033 0,034 0,034 0,031
0,033 0,034 0,034 0,031
0,035 0,032 0,032 0,033
0,035 0,032 0,032 0,033
0,035 0,030 0,030 0,031
0,030 0,032
0,030
0,031
0,034
0,026
0,038
0,037
0,038
0,042
0,037
0,038
0,007
0,201 0,000 0,007
0,231 0,030 0,030
0,248 0,189 0,189
0,248 0,197 0,157
0,239 0,189 0,189
0,239 0,189 0,189 0,185
0,239 0,189 0,189 0,185
0,197 0,097 0,097 0,083
0,239 0,222 0,222 0,20
0,235 0,218 0,218 0,197
0,379 0,485 0,436 0,440

0,030

0,041
0,041
0,015 0,042 0,042
0,017 0,047 0,047
0,014 0,041 0,041

0,035 0,035

0,201 0,000

0,185
0,193
0,185

0,017 0,018 0,017 0,047 0,016 0,014
0,017 0,018 0,017 0,047 0,016 0,014
0,017 0,018 0,017 0,017 0,016 0,014
0,017 0,018 0,017 0,017 0,016 0,014
0,017 0,018 0,018 0,018 0,017 0,013
0,017 0,018 0,017 0,017 0,047 0,014
0,017 0,018 0,017 0,047 0,017 0,014
0,017 0,018 0,017 0,047 0,017 0,014
0,035 0,035 0,033 0,033 0,034 0,035
0,035 0,035 0,033 0,033 0,034 0,035
0,032 0,032 0,031 0,031 0,031 0,033
0,030 0,030 0,028 0,028 0,029 0,030
0,031 0,031 0,030 0,030 0,030 0,029
0,031 0,030 0,029 0,029 0,029 0,030
0,029 0,031 0,029 0,029 0,028 0,029
0,025 0,025 0,024 0,024 0,024 0,020
0,040 0,039 0,038 0,038 0,038 0,035
0,042 0,042 0,041 0,041 0,041 0,034
0,040 0,040 0,039 0,039 0,039 0,035
0,045 0,044 0,043 0,043 0,044 0,039
0,040 0,039 0,038 0,038 0,039 0,034
0,038 0,038 0,037 0,037 0,037 0,031
0,031 0,032 0,031 0,031 0,031 0,017
0,031 0,032 0,031 0,031 0,031 0,07
0,030 0,031 0,030 0,030 0,030 0,05

0,004 0,004 0,004 0,002 0,021
0,002 0,002 0,003 0,022

0,000 0,002 0,021
0,002 0,021

0,021
0,120
0,099
0,097
0,453

0,007
0,007
0,007 0,003 0,000

0,003 0,007 0,003 0,003
0,126 0,132 0,126 0,126
0,105 0,111 0,105 0,105
0,102 0,108 0,102 0,102
0,458 0,461 0,445 0,445

0,003

0,081
0,078
0,433

0,004 0,003 0,085
0,004 0,003 0,085
0,004 0,003 0,085
0,004 0,003 0,085
0,004 0,004 0,083
0,004 0,003 0,086
0,004 0,003 0,086
0,004 0,003 0,086
0,040 0,039 0,071
0,040 0,039 0,071
0,037 0,036 0,072
0,035 0,035 0,070
0,037 0,036 0,072
0,038 0,036 0,072
0,035 0,034 0,074
0,024 0,023 0,086
0,039 0,038 0,084
0,040 0,039 0,084
0,040 0,039 0,065
0,043 0,042 0,072
0,038 0,038 0,085
0,037 0,036 0,081
0,036 0,035 0,078
0,036 0,035 0,078
0,033 0,032 0,070
0,019 0,018 0,074
0,018 0,019 0,073
0,019 0,018 0,070
0,019 0,018 0,070
0,018 0,017 0,072
0,015 0,015 0,087
0,002 0,070
0,002 0,068
0,447 0,439
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Tabla 8. Distancias genéticas para “COI”. Los analisis se realizaron utilizando el método Kimura 2 parametros. Todos los gaps
fueron eliminados. Los analisis evolutivos se realizaron en MEGA 5.01.

27_Sciades_guatemalensis_COl
25_Sciades_guatemalensis_COl
38_Sciades_guatemalensis_COl
7_Sciades_seemanni_COI
§_Sciades_seemanni_COI
40_Sciades_seemanni_COl
29_Sciades_seemanni_COl
928_Alevin_COl

103_Alevin_COI
101_Alevin_COI

13_Alevin_C0OI

100_Alevin_COI

99_Alevin_COI

14_Alevin_COI
35_Cathorops_liropus_COI
10_Cathorops_liropus_COI
31_Cathorops_liropus_COI
33_Cathorops_liropus_COI
32_Cathorops_liropus_COI

0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,046
0,167
0,170
0,187
0,221
0,233
0,233
0,245
0,225
0,18
0,218
0,218

28_0ccidentarius_platypogon_CO 0,207
80_Occidentarius_platypogon_C0 0,129
57_Occidentarius_platypogon_CO 0,167
55_Occidentariuz_platypogon_CO 0,000
60_Occidentarius_platypogon_CO 0,235

17_Bagre_pinnimaculatus_CO|
&_Bagre_pinnimaculatus_C0OI
&_Bagre_pinnimaculatus_COl
3 _Bagre_panamensis_CO|
18_Bagre_panamensis_CO|
12_Bagre_panamengizs_C0O|
Amblydoras_gonzalezi
11_Bagre_panamensis_CO|

4 Bagre_panamensis_CO|

0,126
0,126
0,126
0,235
0,219
0,235
0,445
0,000
0,000

0,000

0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,046
0,167
0,170
0,167
0,221
0,233
0,233
0,245
0,225
0,218
0,218
0,218
0,207
0,129
0,167
0,000

0,235
0,445

0,000

0,000
0,000

0,000
0,000
0,000
0,000
0,046

0,000
0,000
0,000

0,000
0,000
0,000
0,046

0,000
0,000
0,000
0,000

0,000
0,000
0,046
0,167
0,170
0,167
0,221
0,233
0,233

5 0,245
0,225

0,218
0,218
0,218
0,207
0,129
0,167
0,000

0,235
0,445

0,000

0,000
0,000
0,000
0,000
0,000

0,000
0,048

0,000
0,000
0,000

0,016
0,016
0,016

0,000 j ¥

0,000

0,000

0,048

0,016
0,016
0,016

0,140
0,143
0,140
0,222
0,234
0,238

5 0,245
0,225

0,109
0,109
0,109
0,103
0,117
0,140
0,046

5 0,170

0,143
0,143
0,143

0,048
0,048
0,048
0,048
0,048
0,048
0,048
0,040

0,006
0,000
0,132
0,140
0,140
0,132
0,152
0,189
0,189
0,189
0,179
0,088
0,000
0,167
0,240
0,238
0,238
0,238
0,240
0,223
0,240
0,468

0,167

0,167

0,048
0,048
0,048
0,048
0,048
0,048
0,048
0,040
0,000
0,004

50132

0,140
0,140

5 0,132
5 0,152

0,189
0,189
0,189
0,179
0,088
0,000
0,167
0,240
0,238
0,238
0,238
0,240
0,223
0,240
0,468
0,167

0,167

0,063
0,063
0,063
0,063
0,063
0,083
0,063
0,066
0,039
0,039
0,039

0,003
0,003
0,006
0,019
0,173
0,173
0,173
0,183
0,233
0,132
0,221

0,067
0,067
0,067
0,067
0,067
0,067
0,067
0,069
0,041
0,041
0,041
0,003
0,000

0,003
0,016
0,183
0,183
0,183
0,193

5 0,245

0,140
0,233
0,298
0,326
0,326

0,326

0,298
0,308
0,298
0,523
0,233
0,233

0,070
0,070
0,070
0,070
0,070
0,070
0,070
0,072
0,039
0,039
0,039
0,004
0,003
0,003

0,019
0,173
0,173
0,173
0,183
0,233
0,132
0,245
0,283
0,342
0,342
0,342
0,283
0,292
0,283
0,500
0,245
0,245

0,174
0,548
0,207
0,207

0
0,238
5 0,238

0,048
0,048
0,048
0,048
0,048
0,048
0,048
0,040

5 0,000

0,004

5 0,000
5 0,039

0,041
0,041
0,039
0,043
0,057
0,057
0,057
0,054
0,025

0,167
0,240
238

0,240

0,240
0,468
0,167
0,167

0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,000
0,018
0,048
0,048
0,048
0,063

0,067
0,070

0,063
0,063

0,235
0,445

0,000

0,235

0270
0,523

0,128

0,040
0,040
0,040
0,040
0,040
0,040
0,040
0,044
0,072

. 0,075

0,072
0,093
0,099
0,099
0,104
0,082
0,067
0,067
0,067
0,071
0,051
0,072
0,040
0,082
0,000
0,000

0,270
0,308
0270
0,523
0,125
0,128

0,069
0,089
0,069
0,069
0,069
0,089
0,069
0,050
0,074
0,078
0,074
0,085
0,090
0,080
0,085
01M
0,055
0,055
0,055
0,052
0,058
0,074
0,069
0,000

B

0,082
0,082

0,M2
0,000
0,436
0,235
0,235

0,007

0,436
0,235
0,235

0,000 0,000
0,000 0,000
0,000 0,000
0,000 0,000
0,000 0,000
0,000 0,000
0,000 0,000
0,016 0,016
0,048 0,048
0,043 0,048
0,048 0,048
0,063 0,063
0,067 0,067
0,067 0,067
0,070 0,070
0,062 0,062
0,063 0,063
0,063 0,063
0,063 0,063
0,060 0,050
0,034 0,034
0,048 0,048
0,000 0,000
0,069 0,069
0,040 0,040
0,040 0,040
0,040 0,040
0,069 0,069
0,063 0,063
0,069 0,069
0,127 0,127

0,000
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