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RESUMEN  

En las costas del Golfo de México y Mar Caribe se han registrado más de 70 

especies de algas pardas con base en evidencia morfológica. Este grupo de algas 

presenta alta variación morfológica inter- e intraespecífica, que deriva en la 

identificación errónea de los ejemplares y una estimación imprecisa de la 

diversidad. En el presente trabajo se evaluaron secuencias de los genes COI 

(mitocondria) y rbcL (plastidio) de 21 morfoespecies recolectadas en estas áreas. 

Las secuencias obtenidas fueron analizadas mediante dos métodos filogenéticos 

(inferencia bayesiana y máxima verosimilitud). Con base en la evidencia molecular 

se recuperaron 25 especies, lo que representa el 36 % de las algas pardas 

registradas para el área de estudio. De ellas 19 coinciden con las especies citadas 

en la literatura, las cuales se basan principalmente en caracteres morfológicos. 

Asimismo, se detectaron especies en las cuales es necesaria una revisión 

morfológica exhaustiva para esclarecer su estatus taxonómico. Por otra parte, se 

evaluó la conespecificidad de ejemplares asignados a morfoespecies de Dictyota y 

Canistrocarpus, mediante análisis de inferencia bayesiana y delimitación de 

especies con los algoritmos Generalized Mixed Yules-Coalescent y Poission tree 

processes con los genes COI y rbcL. Los ejemplares mexicanos de C. cervicornis 

se recuperaron en un clado independiente. Sin embargo, presentaron alta 

variación morfológica, evidenciando la plasticidad fenotípica de esta especie. En 

estos casos la aplicación de la taxonomía molecular fue de gran ayuda en la 

delimitación de las especies y corroborar su identidad taxonómica. 
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ABSTRACT 

In the Gulf of Mexico and Caribbean Sea Coasts have been recording more than 

70 brown algae species based on morphological evidence. This algae group 

presents high inter- and intraspecific morphological variation that results in the 

incorrect identification of the specimens and the diversity uncertain estimation. In 

this study, we analyzed sequences of the genes COI (mitochondria) and rbcL 

(plastid) of 21 brown algae morphospecies from Mexican Atlantic. The sequences 

obtained were analyzed using two phylogenetic methods (Bayesian inference and 

maximum likelihood). Based on the molecular evidence, 25 species were 

recovered, this representing 36% of the brown algae registered for the study area. 

Of these, 19 concorded with species cited in the literature based on the 

morphological characters. Likewise, species an exhaustive morphological review is 

necessary to clarify their taxonomic status were detected. On the other hand, the 

conspecificity of specimens assigned to morphospecies of Dictyota and 

Canistrocarpus was evaluated through Bayesian inference analysis and species 

delimitation with the Generalized Mixed Yules-Coalescent and Poission tree 

processes algorithms using the COI and rbcL genes. The Mexican specimens of C. 

cervicornis recovered in an independent clade. However, they presented high 

morphological variation, evidencing the phenotypic plasticity of this species. In 

these cases, the application of molecular taxonomy helps in delimiting the species 

and corroborating their taxonomic identity. 
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INTRODUCCIÓN GENERAL 

Las algas, organismos fotosintéticos que carecen de raíz, hojas, tallos y de un 

sistema vascular (Barsanti & Gualtieri, 2014), son indispensables en las 

comunidades marinas como productores primarios y refugio para otros 

organismos. Producen metabolitos con potencial antibiótico, antibacterial y 

citostático (Ye et al., 2008; Ermakova et al., 2011; Liu et al., 2012; Pádua et al., 

2015) y además algunas de estas especies presentan potencial invasor 

(Saunders, 2005; Anderson, 2005) y pueden causar problemas ecológicos, 

ambientales y económicos (Rodríguez-Martínez et al., 2016). A pesar de la 

importancia de las algas, el conocimiento sobre la diversidad y taxonomía de estos 

organismos es aún incompleto y está en constante cambio.  

A nivel mundial se han descrito aproximadamente 12000 especies de algas 

que incluyen los phylum Chlorophyta, phylum Rhodophyta y phylum Ochrophyta 

(Guiry & Guiry, 2018). Dentro de este último se ubica la clase Phaeophyceae con 

más de 2000 especies (Guiry & Guiry, 2018). 

La clase Phaeophyceae (algas pardas) se caracteriza por desarrollar talos 

con diferentes niveles de organización, desde filamentos ramificados hasta 

parenquimatosos completamente desarrollados. Los pigmentos característicos 

son: clorofila a y c, β-carotenos y xantofilas. Generalmente presentan historias de 

vida con alternancia de generaciones iso- o heteromórficas (Lee, 1999; Graham & 

Wilcox, 2000). 

En México el conocimiento de la diversidad en este grupo se concentra 

principalmente en inventarios florísticos y catálogos tanto para las costas del 

Atlántico mexicano como del Pacífico (González-González et al., 1986; 
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Dreckmann, 1998; Ortega et al., 2001; Pedroche et al., 2005, 2008; Mendoza-

González et al., 2013; Mateo-Cid et al., 2019; Landa-Cansigno et al., 2019). En 

estos estudios los investigadores se han basado principalmente en los caracteres 

morfológicos de las especies para su identificación. Sin embargo, la plasticidad 

fenotípica intra e interespecífica dificulta en algunos individuos la determinación 

taxonómica por lo que la asignación de un nombre científico puede ser incierta 

(Pedroche & Sentíes, 2003). Adicionalmente, existen especies con alta plasticidad 

morfológica que pueden derivar en la creación de categorías taxonómicas 

infraespecíficas. Por otro lado, la existencia de especies crípticas (especies que 

son morfológicamente indistinguibles, pero genéticamente diferentes) puede 

resultar en la subestimación de la diversidad de un grupo taxonómico (Hwang et 

al., 2004; Cianciola et al., 2010; Tronholm et al., 2010a; Leliaert et al., 2014; 

Núñez- Resendiz et al., 2015) por lo que es necesario recurrir a evidencia 

molecular para esclarecer su identidad. 

Actualmente se han utilizado herramientas de sistemática para la 

identificación de algas pardas (Kucera & Saunders 2008; McDevit & Saunders 

2009; Mattio & Payri, 2010), las mismas que han sido aplicadas para especies 

distribuidas en las costas mexicanas (Díaz-Martínez et al., 2016; Lozano-Orozco, 

2016; Lozano et al., 2014, 2015, 2016; Andrade-Sorcia et al., 2014; León-Álvarez 

et al., 2014; León-Álvarez et al., 2017). Sin embargo, aún se requiere explorar la 

diversidad de especies de la clase Phaeophyceae en las costas de México usando 

evidencia molecular. 

Con base en lo anterior, en el presente estudio se analizaron secuencias de 

las regiones génicas COI y rbcL de algas pardas del litoral del Golfo de México y 
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Mar Caribe. Esta tesis se divide en dos capítulos. En el primero, se abordan las 

siguientes dos preguntas ¿Cuáles especies de algas pardas existen en el área de 

estudio? ¿Las especies recuperadas en el análisis molecular corresponden a las 

registradas con base en caracteres morfológicos?. Para esto se analizaron 

secuencias de DNA de los marcadores COI y rbcL obtenidas de 21 morfoespecies 

mediante los análisis de inferencia bayesiana y máxima verosimilitud.  

En el capítulo dos se analizó la conespecificidad de los ejemplares de 

morfoespecies del género Dictyota y Canistrocarpus mediante el análisis de 

secuencias de DNA con los marcadores moleculares COI y rbcL bajo inferencia 

bayesiana y métodos de delimitación de especie, con lo cual se confirma la 

presencia de Canistrocarpus cervicornis (Kützing) De Paula & De Clerck en la 

costa atlántica de México y se muestra la plasticidad fenotípica en esta especie.
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CAPÍTULO I 

Aproximación a la taxonomía molecular de algas pardas en la costa atlántica 

de México 

1. INTRODUCCIÓN 

Las algas pardas (clase Phaeophyceae, phylum Ochrophyta) se distribuyen en 

regiones tropicales y subtropicales de todo el mundo. A nivel mundial se 

reconocen más de 2000 especies (Guiry & Guiry, 2018), de las cuales 

aproximadamente 71 se han registrado en las costas mexicanas del Golfo de 

México y Mar Caribe (Dreckmann, 1998; Ortega et al., 2001; CONABIO, 2015).. 

Éstas corresponden a 12 familias y 27 géneros (Dreckmann, 1998; Ortega et al., 

2001) (Anexo 1).  

Los estudios en este grupo de algas para la costa atlántica de México se 

han basado generalmente en caracteres morfológicos para la identificación de las 

especies (Dreckmann, 1998; Ortega et al., 2001; Mateo-Cid et al., 2013). Sin 

embargo, la identificación taxonómica se puede dificultar debido a la variabilidad 

morfológica intraespecífica (Medlin et al., 2007; Caisová et al., 2011; Leliaert et al, 

2014), lo que conlleva a una identificación errónea (Pedroche & Sentíes, 2003) y 

una estimación incorrecta de la diversidad (Lane et al., 2007). El uso de 

secuencias de DNA ha sido de gran ayuda para identificar y proponer hipótesis 

sobre el estatus taxonómico de algunas especies de algas pardas (Kucera & 

Saunders, 2008; McDevit & Saunders, 2009, 2010; Mattio & Payri, 2010). 

Recientemente se han desarrollado estudios moleculares de algas en 

México con fines taxonómicos y filogenéticos empleado secuencias de nucleótidos 

incluyendo genes y regiones no codificantes del núcleo: 5.8S, ITS1, ITS2; 
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mitocondria: cox1, cox3 y plastidio psbA, psaA, rbcL (Díaz-Larrea et al., 2016, 

Andrade-Sorcia et al., 2014; León-Álvarez et al., 2014; 2017). En el Atlántico 

mexicano se han realizado estudios para la delimitación e identificaciones de las 

especies en los géneros Padina Adanson (Díaz-Martínez et al., 2016) y Dictyota J. 

V. Lamouroux (Lozano-Orozco et al., 2014; 2015; 2016) con base en secuencias 

de DNA de los genes: psbA, COI, cox3 y rbcL. Sin embargo, la mayor parte de la 

diversidad de algas pardas para México no ha sido estudiada utilizando datos 

moleculares. 

En el presente estudio se generaron y analizaron secuencias de los genes 

COI y rbcL para 86 ejemplares de algas pardas, representando 21 morfoespecies 

para responder las siguientes preguntas: 1) ¿Cuáles especies se encuentran en la 

costa atlántica de México?, 2) ¿Las especies recuperadas con evidencia molecular 

corresponden a las registradas con base en caracteres morfológicos para el área 

de estudio?. Dichas porciones de estos genes han sido utilizados previamente 

para proponer hipótesis filogenéticas, nuevas especies y delimitación de éstas en 

algunos grupos de algas por Díaz-Martínez et al. (2016), Hwang et al.(2004); De 

Clerck et al. (2006); Le Gall & Saunders (2010a, 2010b); Ni-Ni-Win et al. (2010, 

2011); Tronholm et al. (2010a, 2010b); Silberfeld et al. (2011, 2014); Leliaert et al. 

(2014); Andrade-Sorcia et al. (2014); Núñez-Reséndiz et al. (2015). Es importante 

mencionar que este estudio se hizo en el litoral del Atlántico mexicano que abarca 

Tamaulipas, Veracruz, Tabasco, Campeche, Yucatán y Quintana Roo. Las 

especies recuperadas se contrastaron con las especies registradas en los 

inventarios florísticos de Dreckman (1998) y Ortega et al. (2001).  
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2. HIPÓTESIS 

Las especies de algas pardas registradas en el Atlántico mexicano con base en 

morfología se recuperarán como grupos monofiléticos en los análisis de 

secuencias de DNA, lo que permitirá confirmar o modificar su estatus taxonómico. 

3. OBJETIVOS 

3.1 Objetivo general 

Evaluar desde el punto de vista molecular el estatus taxonómico de las especies 

de la Clase Phaeophyceae distribuidas en el Atlántico mexicano. 

3.2 Objetivos particulares 

▪ Reconocer las morfoespecies de algas pardas distribuidas en el Atlántico 

mexicano. 

▪ Analizar secuencias de DNA del gen mitocondrial COI y gen de plastidio 

rbcL para evaluar los límites de las morfoespecies de algas pardas 

reconocidas en el Atlántico mexicano. 

▪ Discutir las implicaciones taxonómicas de los resultados del análisis de las 

secuencias de DNA para las algas pardas del Atlántico mexicano. 
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4. ANTECEDENTES 

4.1 Estudios de sistemática molecular en algas pardas 

Las herramientas de sistemática molecular se han utilizado en filogenias para la 

recuperación de linajes, identificación y propuesta de nuevos taxones de algas 

(Hwang et al., 2004; Le Gall & Saunders 2010a, 2010b; Ni-Ni-Win, et al., 2010; 

2011; Cianciola et al., 2010; Tronholm et al., 2010a; 2010b; Leliaert et al., 2014; 

Núñez-Reséndiz et al., 2015; Boo et al., 2016). De manera particular, en las algas 

pardas este enfoque ha sido aplicado en las familias Sargassaceae (Mattio & Payri 

2010; Cho et al., 2012; Camacho et al., 2014); Laminariaceae (McDevit & 

Saunders, 2010), Alariaceae y Lessoniaceae (Yoon et al., 2001) y han sido de 

gran relevancia en las nuevas propuestas de clasificación de las algas pardas (De 

Clerck et al., 2006; Silberfeld et al., 2011, 2014).  

4.2 Estudios de sistemática molecular para las especies mexicanas  

En México, los estudios con evidencia molecular se ha llevado a cabo para 

algunos géneros entre ellos: Padina (Díaz-Martínez et al., 2016); Sargassum C. 

Agardh (Andrade-Sorcia et al., 2014; Boo et al., 2014), Dictyota (Lozano-Orozco et 

al., 2014; 2015; 2016), Neoralfsia P. -E. Lim & H. Kawai y Hapalospongidion De A. 

Saunders (Léon-Alvarez, et al., 2014; 2017) para la identificación de especies, 

proponer hipótesis filogenéticas y nuevos taxa. 
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5. MATERIAL Y MÉTODO 

5.1 Área de estudio. Las exploraciones para la recolección de material ficológico 

se llevaron a cabo en seis salidas hacia las costas de Tamaulipas, Veracruz, 

Campeche y Quintana Roo durante el 2016 y 2017 (Fig. 1), tomando en cuenta los 

registros de especies de algas pardas en trabajos previos (Dreckmann, 1998; 

Ortega et al., 2001; Díaz-Martínez et al., 2016; Lozano-Orozco, 2016) y los 

registros de la Colección Ficológica del Herbario FEZA (Thiers, 2017 ).  

 

Fig. 1. Sitios de recolección. Tamaulipas: 1) Punta Piedra, 2) Barra el Tordo. Veracruz: 3) Barra de 
Tamiahua, 4) Barra de Tuxpan, 5) Barra de Cazones, 6) Lechuguillas, 7) Punta Delgada, 8) Boca Andrea, 9) 
Playa Muñecos, 10) Villa Rica, 11) Penacho del Indio, 12) Costa de Oro 13) Punta Puntilla, 14) Playa 
Hermosa, 15) Monte Pío, 16) Balzapote. Campeche: 17) Ciudad del Carmen, 18) Puerto Real, 19) 
Sabancuy, 20) PuntaXen, 21) Seybaplaya, 22) Playa Bonita. Quintana Roo: 23) Puerto Morelos, 24) Punta 
Esmeralda, 25) Akumal, 26) Mahahual. 



11 
 

5.2 Recolección y preparación del material ficológico. La recolección de material 

se hizo en la zona intermareal y submareal, explorando con ayuda de esnórquel 

hasta dos metros de profundidad. Los ejemplares fueron desprendidos del sustrato 

de manera manual con ayuda de una espátula desde el disco de fijación. En 

medida de lo posible se recolectaron más de un ejemplar de cada morfoespecie 

por localidad. En el campo, de cada ejemplar se obtuvo un fragmento del talo, el 

cual se lavó con un cepillo de cerdas suaves y agua para retirar sedimentos y 

posibles epífitas. Este fragmento se depositó en una bolsa de plástico autosellable 

con gel de sílice para su deshidratación y posterior extracción de DNA. Los 

ejemplares de respaldo fueron herborizados de acuerdo con González-González & 

Novelo-Maldonado (1986) y depositados en la Colección Ficológica del Herbario 

FEZA (Thiers, 2017).  

5.3 Identificación del material ficológico. Los ejemplares recolectados en campo se 

revisaron para su determinación taxonómica mediante la observación de 

caracteres externos e internos con ayuda de claves taxonómicas y literatura 

especializada (Taylor, 1960; Littler & Littler, 2000; Solé & Foldats, 2003; Suárez et 

al., 2015). La identificación fue realizada a nivel de especie o en su defecto a nivel 

de género dependiendo de los caracteres presentes en cada ejemplar. Se tomaron 

fotografías a los especímenes mostrando caracteres externos y anatómicos 

relevantes para su determinación y con estas imágenes se elaboraron las láminas. 

5.4 Métodos moleculares 

5.4.1 Extracción de DNA. De cada una de las muestras recolectadas y 

preservadas en gel de sílice se pesaron 10 mg en tubos individuales RB de 2 mL, 

posteriormente fueron congeladas a -70° C al menos por una hora y trituradas en 
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un “Tyssuelysser” (Qiagen) durante dos minutos a 50 oscilaciones por segundo. El 

DNA total se extrajó con el método del 2X CTAB (bromuro de 

hexadeciltrimetilamonio; Doyle & Doyle, 1987) con PVP al 2% (polivinilpirrolidona). 

En cada tubo se adicionó 500 µL de solución CTAB precalentada y se incubó a 

65° C durante 30 min. Posteriormente se agregaron 500 µL de SEVAG, dejando 

escapar el gas y mezclando varias veces con suavidad, las muestras se agitaron 

durante 30 min y después fueron centrifugadas a 9000 RPM (revoluciones por 

minuto) durante 10 min. La fase acuosa fue transferida a un tubo Eppendorf de 1.5 

mL limpio y etiquetado. La precipitación de DNA fue con 350 µL de isopropanol a -

20 ° C. Los extractos se dejaron reposar a -20° C durante una hora y se 

centrifugaron a 13, 000 RPM durante 5 minutos descartando el sobrenadante. El 

DNA fue lavado con 500 µL de etanol al 70 %, centrifugando nuevamente las 

muestras a 13, 000 RPM durante 3 minutos y se desechó el líquido. Las muestras 

fueron secadas en una centrífuga de vacío (Eppendorf) por 10 minutos a 30° C y 

el DNA se re-suspendió en 50 µL de buffer EB (Qiagen) y preservó a -20° C. Para 

verificar la integridad del DNA se hizo una electroforesis en gel de agarosa al 1% 

teñido con Gelred+ Nucleic Acid y una solución amortiguadora TBE al 1X (Trizma 

base, ácido bórico, ácido etilediamin teracético). 

5.4.2 Amplificación y secuenciación de DNA. Las regiones de interés fueron 

amplificadas mediante reacciones en cadena de la polimerasa (PCR, por sus 

siglas en inglés) usando un paquete comercial ("Taq PCR Core Kit", Qiagen) de 

acuerdo con las indicaciones del fabricante. Se amplificó un fragmento del gen 

mitocondrial COI y el gen de plastidio rbcL usando primers estándar disponibles en 

la literatura (Tabla 1 y 2). Los productos de la PCR que amplificaron positivamente 
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fueron secuenciados con los primer utilizados en la amplificación (Tabla 1) en el 

Laboratorio de Biología Molecular de la Biodiversidad y la Salud en el Instituto de 

Biología, UNAM.  

5.4.3 Edición y alineamiento de las secuencias de DNA. Los cromatogramas 

fueron editados con el software Geneious 6.1.8. (Kearse et al., 2012) y se realizó 

un análisis Blast (“Basic Local Aligment Search Tool”, Altschul et al., 1990) para 

corroborar su posición a nivel de género. El alineamiento de las secuencias se 

hizo mediante el algoritmo Muscle (Edgar, 2004) disponible en Geneious 6.1.8 y 

revisados visualmente. Posteriormente se generó una matriz de datos de cada 

región génica.  

5.5 Análisis filogenéticos. El modelo de evolución molecular más adecuado para 

cada gen fue calculado con Jmodeltest (Posada, 2008) de acuerdo con el criterio 

de información Akaike. Las matrices de secuencias de cada gen fueron analizadas 

por separado mediante inferencia bayesiana (IB) con el programa Mr. Bayes v. 

3.2.6 (Huelsenbeck & Ronquist, 2001) en el portal de CIPRES Science Gateway 

(http://www.phylo.org/) utilizando el modelo de evolución molecular GTR+G+I 

calculado previamente. Para cada matriz se corrieron dos análisis paralelos, cada 

uno consistente en cuatro cadenas de Markov durante 10,000,000 de 

generaciones, muestreando los árboles cada 1000 generaciones y el 25 % inicial 

de los árboles muestreados fue descartado como fase “burn in”. Se generó 

consenso de mayoría a partir de los 7501 árboles retenidos.  

El análisis de Máxima Verosimilitud (ML por sus siglas en inglés) se realizó 

en RaxML ver. 8.2 (Stamatakis, 2014) usando el modelo de evolución molecular 

GTR+G+I de acuerdo con los resultados de Jmodeltest. El apoyo de ramas fue 
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evaluado con un análisis Bootstrap por medio de 1000 réplicas con las mismas 

condiciones.  

En ambos análisis (BI y ML) se incluyeron secuencias descargadas de 

NCBI (GenBank, Clark et al, 2013, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) (Anexo 

2). Asimismo, fueron incluidas secuencias de Ishige okamurae Yendo en ambos 

análisis como grupo externo con base en la propuesta filogenética de Bittner et al. 

(2008). 

 

 

 

 

Tabla 1. Primers utilizados para amplificar y secuenciar los genes COI y rbcL 

Gen 
Nombre 
del 
Primer 

Secuencia (5’-3’) Referencia 

COI 
GazF2 ATGACTGCTACTTTAGAAAGACG’ Lane et al., 2007. 

GazR2 GCTAAATCTARWGGGAAGTTGTG Lane et al., 2007 

rbcL 

68F GCNAAAATGGGNWAYTGGGATGC Draisma et al. 
(2001) 

1381R ATATCTTTCCATARRTCTAAWGC Burrowes et al. 
(2003) 

708R TTAAGNTAWGAACCYTTAACTTC Bittner et al. (2008) 

543F CCWAAATTAGGTCTTTCWGGWAAAAA Bittner et al. (2008) 

Tabla 2. Condiciones de amplificación para los genes COI y rbcL 

 COI rbcL 

 Temperatura/Tiempo Temperatura/Tiempo 

Desnaturalización inicial 94 °C/4 min. 94 °C/3 min 

Desnaturalización 94 °C/1 min. 
35 
ciclos 

94 °C/ 45 seg. 
 35 
ciclos 

“Annealing” 50 °C/1 min. 52 °C/ 1 min. 

Extensión 72 °C/1 min. 72 °C/1 min. 

Extensión final 72 °C/1 min. 72 °C/1 min. 
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6. RESULTADOS 

6.1 Identificación de morfoespecies 

A partir de 117 ejemplares recolectados y revisados morfológicamente (Anexo 3), 

se identificaron morfoespecies pertenecientes a los géneros Canistrocarpus De 

Paula & De Clerck, Dictyota, Dictyopteris J. V. Lamouroux, Lobophora J. Agardh, 

Padina, Stypopodium Kützing, Zonaria C. Agardh, Sphacelaria Lyngbye, 

Chnoospora J. Agardh, Colpomenia (Endlicher) Derbès & Solier, Rosenvingea 

Børgesen, Ectocarpus Lyngbye, Feldmannia Hamel, Asteronema Delépine & 

Asensi, Sargassum y Turbinaria J. V. Lamouroux. De éstos se logró la 

identificación a nivel de especie de 70 ejemplares que fueron asignados a 30 

morfoespecies.  

6.2 Matrices moleculares 

La matriz de datos del gen COI consistió en 600 pares de bases (pb) y un 

total de 199 secuencias, 86 correspondientes a las generadas en este estudio y 

113 descargadas de GenBank (Clark et al, 2013). Para el gen rbcL la matriz 

consistió en 1243 pb e incluyó 170 secuencias, 57 generadas aquí y 113 

descargadas de GenBank. En algunas morfoespecies registradas para el área de 

estudio el porcentaje de amplificación ambos genes (Chnoospora, Neoralfsia, 

Padina, Spatoglossum Kützing y Sphacelaria) fue bajo y en algunos casos nulo. 
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6.3 Resultados del análisis del gen COI 

En los análisis filogenéticos con inferencia bayesiana (IB) y máxima verosimilitud 

(ML) se obtuvieron topologías similares. En ambas topologías se reconocen cinco 

clados conformados por especies de las familias Sargassaceae, 

Asteronemataceae, Acinetosporaceae, Scytosiphonaceae y Dictyotaceae. Los 

árboles se describen desde la base.  

La familia Sargassaceae se recuperó como monofilética con un apoyo alto 

(PP=1, BS=97). Esta familia incluye los géneros Turbinaria y Sargassum (PP=1, 

BS=>75). Las secuencias de Sargassum buxifolium (Chauvin) M. J. Wynne del 

presente estudio se recuperaron en un clado con S. spinuligerum, S. pacificum 

Bory y S. howeanum A. H. S. Lucas apoyados por PP=0.92 y BS=83 (Fig. 2 y 5, 

Lámina 1 A-C). Además, se incluyó una secuencia de Turbinaria turbinata 

(Linnaeus) Kuntze que se separa del clado Sargassum (Fig. 2 y 5, Lámina 1 D). 

Para la familia Asteronemataceae se obtuvieron secuencias de DNA de 

Asteronema breviarticulatum (J. Agardh) L. C. Ouriques & Z. L. Bouzon que se 

recuperaron en un solo clado con apoyo alto (PP=1) y BS=100 (Fig. 3 y 6, Lámina 

2 E-F). Por otro lado, La familia Acinetosporaceae se recuperó como monofilética 

(Fig. 3 y 6), la cual incluye a los géneros Hincksia J. E. Gray, Acinetospora Bornet 

y Feldmannia, este último género se recuperó como polifilético. En el presente 

estudio se recuperaron; F. irregularis (Kützing) Hamel (PP=1, BS=99) (Lámina 2 

C-D), F. mitchelliae (Harvey) H. -S. Kim (PP= 0.99 y BS=93; Lámina 3 C-F), 

Feldmannia sp.1 (PP=1, BS= >75) y Feldamnnia sp.2 (PP=1, BS=100). 

En la familia Scytosiphonaceae se recuperaron como polifiléticos los 

géneros Rosenvingea y Colpomenia (Fig. 3 y 6). Las dos secuencias de 
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Rosenvingea intricata (J. Agardh) Børgesen obtenidas para este trabajo se 

encuentran en un clado (PP=1 y BS=100) pero se separan de la secuencia 

disponible en GenBank (Fig. 3) con una divergencia genética intraespecífica > 2%. 

Para el Atlántico mexicano la especie recuperada en un clado independiente fue 

Colpomenia sinuosa (Mertens ex Roth) Derbès & Solier (PP=1, BS= 93) (Lámina 2 

A-B).  

La familia Dictyotaceae se recuperó como monofilética con el gen COI (Fig. 

4 y 7) con baja probabilidad posterior (PP)=0.53 y Bootstrap (BS)=<75. Los 

géneros monofiléticos recuperados fueron: Padina (PP=0.88, BS=80), Lobophora 

(PP=0.99, BS=72), Canistrocarpus (PP=1, BS=100), Dictyota (PP=1, BS=>75) y 

como parafilético Dictyopteris (PP=0.59, BS=-). Las especies recuperadas para la 

costa Atlántica de México en el presente estudio fueron: Padina gymnospora 

(Kützing) Sonder (PP=1, BS=85), Lobophora variegata (J.V.Lamouroux) 

Womersley ex E. C. Oliveira (PP=1, BS=100), Canistrocarpus cervicornis (Kützing) 

De Paula & De Clerck (PP=1, BS=100), Dictyota bartayresiana J. V. Lamouroux 

(PP=1, BS=), D. ciliolata Sonder ex Kützing (PP=1, BS=100) (Lámina 4 A-C), D. 

caribaea Hörnig & Schnetter (PP=1, BS=100) y Dictyopteris delicatula J. V. 

Lamouroux (PP=1, BS=98) (Lámina 4 D-F).  
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Fig. 2. Árbol de Inferencia Bayesiana (IB) obtenido con el gen COI, en la parte superior izquierda, el 
recuadro indica la parte amplificada del lado derecho. Las barras de la derecha indican los géneros 
recuperados. Los números asociados a las ramas indican los valores de apoyo; izquierda probabilidad 
posterior (PP) y derecha porcentaje Bootstrap (BS). Las flechas indican las secuencias obtenidas en el 
presente estudio. 
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Fig. 3. Continuación del árbol de la Fig. 2. En la parte superior izquierda, el recuadro indica la parte 
amplificada del lado derecho. 
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Fig. 4. Continuación del árbol de la Fig. 3. En la parte superior izquierda, el recuadro indica la parte 
amplificada del lado derecho. 
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Fig. 5. Árbol de Máxima Verosimilitud (ML) obtenido con el gen COI, en la parte superior izquierda, el 
recuadro indica la parte amplificada del lado derecho. Las barras de la derecha indican los géneros 
recuperados. Los números asociados a las ramas indican los valores de apoyo; izquierda porcentaje 
Bootstrap (BS) y derecha probabilidad posterior (PP). Las flechas indican las secuencias obtenidas en el 
presente estudio. 
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Fig. 6. Continuación del árbol de la Fig. 5. En la parte superior izquierda, el recuadro indica la parte 
amplificada del lado derecho. 
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Fig. 7. Continuación del árbol de la Fig. 6. En la parte superior izquierda, el recuadro indica la parte 
amplificada del lado derecho. 
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6.4 Resultados del análisis del gen rbcL 

Los arboles obtenidos mediante IB y ML se describen desde la base. De manera 

general, se recuperaron cinco clados conformados por especies de las familias: 

Sargassaceae, Acinetosporaceae, Scytosiphonaceae, Sphacelariaceae y 

Dictyotaceae, ambas topologías son similares por lo que se incluyen los valores de 

probabilidad posterior (PP) y apoyo Bootstrap (BS).  

Para la familia Sargassaceae se agrupa en un solo clado (Fig. 8 y 11) (PP= 

1, BS= 100) con los géneros Turbinaria (sin valores de apoyo) y Sargassum 

(PP=1, BS=-). Las secuencias de Sargassum obtenidas fueron de S. buxifolium y 

se agruparon con S. fluitans (Børgesen) Børgesen y S. natans (Linnaeus) Gaillon.  

La familia Acinetosporaceae (Fig. 9 y 12) se recuperó como monofilética 

(PP= 1, BS= 100) con la especie Feldmannia mitchelliae (PP= 0.99 y BS= 95) 

hermana del clado formado por Acinetospora crinita y A. filamentosa. Por otra 

parte, la familia Scytosiphonaceae fue recuperada como monofilética (PP=0.99 y 

BS=95) (Fig. 9 y 12). Los géneros Colpomenia y Rosenvingea se presentan en 

varios clados, para el área de estudio se recuperaron los clados de C. sinuosa 

(PP=1 BS=100) y R. intricata. La especie Chnoospora minima (Hering) Papenfuss 

fue recuperada en un clado con secuencias de Japón (PP= 1, BS=100) (Lámina 

3).  

La familia Sphacelariaceae se recuperó en un grupo monofilético (Fig. 9 y 

12) con apoyo alto (PP=1, BS= 100). La secuencia obtenida del género 

Sphacelaria (PP= 0.87, BS=>75), se separó del clado formado por Sphacelaria 

tribuloides Meneghini y Sphacelaria rigidula Kützing.  
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La familia Dictyotaceae se recuperó como monofilética (Fig.10 y 13) con un 

apoyo alto (PP=1, BS=100). Los géneros monofiléticos recuperados dentro de 

esta familia fueron: Lobophora (PP=1, BS=99), Padina (PP=1, BS=100), 

Stypopodium (PP=1, BS=100), Canistrocarpus (PP=1, BS=100) y Dictyota (PP=1, 

BS=78). Las especies recuperadas en clados independientes fueron: Lobophora 

sp. que se separa del clado formado por L. variegata, Padina gymnospora (PP=1 y 

BS=95), P. boergesenii Allender & Kraft (PP=1, BS=100), Stypopodium zonale (J. 

V. Lamouroux) Papenfuss (PP=1, BS=100), Canistrocarpus cervicornis (PP=1, 

BS=85), Dictyota ciliolata (PP=1, BS=99), D. bartayresiana (PP=1, BS=100) 

(Lámina 5), D. jamaicensis W. R. Taylor (PP=1, BS=100) (Lámina 5), D. crenulata 

J. Agardh (PP=1, BS=100), Dictyota sp. (PP=0.93, BS=-) y como polifilética a 

Padina sanctae-crusis Børgesen (Figura 9). 
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Fig. 8. Árbol de Inferencia Bayesiana (IB) obtenido con el gen rbcL. En la parte superior izquierda, el recuadro 
indica la parte amplificada del lado derecho. Los números asociados a las ramas indican los valores de soporte; 
izquierda probabilidad posterior (PP) y derecha porcentaje Bootstrap (BS). Las flechas indican las secuencias 
obtenidas en el presente estudio. 
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Fig. 9. Continuación del árbol de la Fig. 8. En la parte superior izquierda, el recuadro indica la parte 
amplificada del lado derecho. 
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Fig. 10. Continuación del árbol de la Fig. 9. En la parte superior izquierda, el recuadro indica la parte 
amplificada del lado derecho. 
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Fig. 11. Árbol de Máxima Verosimilitud (ML) obtenido con el gen rbcL. En la parte superior izquierda, el 
recuadro indica la parte amplificada del lado derecho. Los números asociados a las ramas indican los 
valores de apoyo; izquierda porcentaje Bootstrap (BS) y derecha probabilidad posterior (PP). Las flechas 
indican las secuencias obtenidas en el presente estudio. 



30 
 

 

 

 

 

 

 

 

Fig. 12. Continuación del árbol de la Fig. 13. En la parte superior izquierda, el recuadro indica la 
parte amplificada del lado derecho. 
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Fig. 13. Continuación del árbol de la Fig. 12. En la parte superior izquierda, el recuadro indica la parte 
amplificada del lado derecho. 
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Lámina 1. A-C. Hábito de Sargassum buxifolium. D. Hábito de Turbinaria turbinata. 
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Lámina 2. Caracteres morfológicos. A-B. Colpomenia sinuosa: A) Hábito, B) plurangios entre paráfasis y 
pelos feofíceos (pf). C-D-: Feldmannia irregularis : C) Hábito, D) Talo filamentoso, plurangios (plu) cónicos. 
E-F. Asteronema breviarticulatum: E) Hábito, F) Talo filamentoso, plurangios (plu). Barra negra (30 µm). 
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Lámina 3. Caracteres morfológicos. A-B. Chnoospora minima: A) Hábito, B) corte en plano transversal, 
plurangios (plu) y pelos feofíceos (pf). C-F. Feldmannia mitchelliae C-D) Hábito, E-F) Talo filamentoso, 
plurangios (plu). Barra negra (30 µm).  
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Lámina 4. Caracteres morfológicos. A-C. Dictyota ciliolata: A) Hábito, B) célula apical, C) corte trasversal, 
médula (me) uniestratificada. D-F. Dictyopteris delicatula: D) Hábito, E) Corte transversal, médula 
multiestratificada, F) corte transversal de la base, rizoides (ri). Barra negra (150 µm). 
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Lámina 5. Caracteres morfológicos. A-B-. Dictyota bartayresiana: A) Hábito, B) corte transversal, médula 
uniestratificada (me). C-D. Dictyota jamaicensis: C) Hábito, D) Corte transversal, oogonio (oog). Barra 
negra (50 µm). 
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7. DISCUSIÓN  

7.1 Comparación de las relaciones recuperadas con los genes COI y rbcL 

Los análisis de cada marcador mostraron patrones filogenéticos similares en la 

mayoría de los grupos, aunque se observó una menor resolución y apoyo de las 

ramas a nivel de especie para el gen rbcL (p.e. en la familia Acinetosporaceae y 

Dictyotaceae (Fig. 9, 10, 12 y 13), mientras que el gen COI perdió resolución y 

apoyo a nivel supragenérico. Esto podría deberse a que el gen COI presenta una 

tasa de sustitución mayor que la del gen rbcL, como lo sugieren Freshwater et al. 

(2010); Patwardhan et al. (2014); Guo et al. (2015) y Janouškovec et al. (2013). 

Con base en lo anterior, es recomendable utilizar el gen COI para recuperar 

relaciones a nivel de especie, mientras que el gen rbcL puede ser utilizado para 

resolver relaciones a niveles supraespecíficos. 

7.2 Especies recuperadas con datos moleculares 

El total de especies recuperadas con datos moleculares corresponde al 36% de 

las algas pardas registradas por Dreckmann (1998); Ortega et al. (2001) y Wynne 

(2017). Asimismo, la morfología de estas especies coincide con las diagnosis de 

las especies distribuidas en área de estudio (Taylor, 1960; Littler & Littler, 2000; 

Solé & Foldats, 2003; De Clerck et al., 2006; Suárez et al., 2015) . 

La monofilia de los géneros Sargassum y Turbinaria fue recuperada con los 

genes rbcL y COI, lo que coincide con los estudios de Mattio et al. (2008, 2010); 

Neelamathi & Kannan (2016) y Yip et al. (2018). Las secuencias de Sargassum 

buxifolium se encuentran en un clado junto a otras secuencias de otras especies 

del género, pero sin resolución a nivel de especie, lo mismo que con los resultados 

de Mattio et al. (2008); Cho et al. (2012); Camacho et al. (2014) y Hernández-
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Anaya (2015) quienes utilizaron otros genes y regiones no codificantes (ITS, cox3, 

rbcS). En general, las especies del género Sargassum presentan alta variación 

morfológica en los caracteres vegetativos; la forma de los filoides, presencia y 

disposición de los criptostomatas, tipo de margen, forma del caulidio y 

receptáculos los cuales han sido utilizados para separar a las especies (Taylor, 

1960; Littler & Littler, 2000). Sin embargo, la variación genética entre ellas es baja 

por lo cual no hay resolución en los análisis filogenéticos, por lo que es necesario 

buscar otro tipo de marcadores nucleares de mayor variabilidad, realizar 

revisiones morfológicas- anatómicas detalladas e incluso hacer experimentos en 

cultivo que revelen si se trata de un solo taxón con gran plasticidad morfológica o 

entidades distintas. Por otra parte, la secuencia obtenida de Turbinaria turbinata 

se separó de la disponible en GenBank, por lo cual se requiere un mayor número 

de ejemplares y contrastarla con otras especies para confirmar su identidad 

taxonómica. 

Los ejemplares determinados y recuperados en los análisis filogenéticos 

como Asteronema breviarticulatum presentan los caracteres morfológicos: 

cloroplasto en forma de estrella, ramificaciones terminales en forma de gancho y 

estructuras reproductoras ovoides o esféricas, éstos coinciden con la descripción 

de Taylor (1960) como Ectocarpus breviarticulatus J.Agardh, posteriormente 

Ouriques & Bouzon (2000) la separa en A. breviarticulatum basándose 

principalmente en la forma del plastidio. Ésta es la única especie de ese género 

registrada para la costa atlántica de México (Dreckmann, 1998; Ortega et al., 

2001). Sin embargo, no hay secuencias del gen COI de las tres especies de este 

género (Guiry & Guiry, 2018) disponibles en GenBank para incluirlas en el análisis. 
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Es importante mencionar que la localidad tipo de esta especie se encuentra en la 

costa de Oaxaca, México (Pedroche et al., 2008) por lo que en estudios 

posteriores se deben incluir ejemplares de la localidad tipo para corroborar la 

identidad de esta especie.  

De la familia Acinetosporaceae se recuperó el género Feldamnnia en varios 

clados, por lo que se considera polifilético. Para esta familia los clados 

recuperados fueron; Feldmannia mitchelliae y F. irregularis que coinciden con los 

registros basados en la morfología (Dreckmann,1998 y Ortega et al., 2001). 

Posiblemente Feldmannia sp. 1 y Feldmannia sp. 2 son nuevas especies para la 

ciencia ya que la divergencia genética fue > 5% valor que corresponde con Peters 

et al. (2015). La identificación de las especies de este género se hizo con base en 

datos moleculares debido a que los caracteres morfológicos: forma del feoplasto, 

longitud y ancho de las células, tipo de ramificación, tamaño y forma de los 

plurangios (Taylor, 1960 y Womersley, 1987) son insuficientes y son compartidos 

entre las especies y géneros de las familias Acinetosporaceae y Ectocarpaceae, 

caso que coincide con el estudio de Peters et al. (2015).  

En el presente estudio el clado formado por Rosenvingea intricata se 

separó de la secuencia disponible en GenBank en ambas topologías para cada 

gen. La divergencia genética entre las secuencias de los ejemplares distribuidos 

en México y Estados Unidos fue mayor a 2% para el gen COI que coincide con lo 

registrado por McDevit & Saunders (2017) y para rbcL fue >3% que corresponde 

con Cho et al. (2007) para otros géneros de la familia Scytosiphonaceae, esto 

indica que son dos especies diferentes. Morfológicamente los ejemplares 

revisados corresponden con la diagnosis de R. intricata (Taylor, 1960). Sin 
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embargo, los caracteres morfológicos : tipo de hábito, ramificación y dimensiones 

del talo (Taylor, 1960; West et al., 2010) que han sido utilizados para su 

determinación taxonómica se traslapan entre las especies, por lo que se debe 

hacer un análisis enfocado a este género debido a que no hay secuencias 

disponibles de los genes COI y rbcL en Genbank de las especies registradas para 

el Atlántico de México. Por otro lado, es importante mencionar que las secuencias 

obtenidas se separan de los otros géneros de esta familia como en los resultados 

de West et al. (2010) y Lee et al; (2014). 

Por otra parte, se recuperó el clado Colpomenia sinuosa, el cual se separa 

de C. peregrina, estos resultados coinciden con lo obtenido por Santiañez et al. 

(2018). Los ejemplares revisados corresponden con las diagnosis de Taylor (1960) 

y Womersley (1987) y su distribución en la costa atlántica de México (Taylor, 1960; 

Dreckmann, 1998; Ortega et al., 2001). Cabe mencionar que esta especie ha sido 

registrada con distribución cosmopolita (Lee at al., 2013) por lo que se debe 

analizar a detalle.  

La especie Chnoospora minima se recuperó en un clado con las secuencias 

de Japón, esto coincide con los resultados de Kogame et al. (2011), también 

corresponde con la diagnosis de esta especie y con los registros de los listados de 

Dreckmann (1998) y Ortega et al. (2001).  

La secuencia de Sphacelaria obtenida en este estudio, se recuperó en una 

rama independiente cercana al clado de S. tribuloides con el gen rbcL. La 

divergencia genética interespecífica fue de 2% que corresponden con el valor 

registrado por Kawai et al. (2007) y Draisma et al. (2010), la divergencia entre dos 

especies es >1.5 %, por lo que posiblemente sea una nueva especie. Sin 



41 
 

embargo, se debe ampliar el área de muestreo, incluir otras especies y analizar 

con otros genes para confirmar esta hipótesis debido a que en México se ha 

registrado una gran diversidad de especies para este género (Mendoza-González 

et al., 2000) basados principalmente en caracteres morfológicos. 

Por otro lado, la monofilia de los géneros Padina, Lobophora, Stypopodium, 

Canistrocarpus y Dictyota coincide con los resultados de Lee & Bae (2002); De 

Clerck et al. (2006); Bittner et al. (2008); Lozano-Orozco (2016); Díaz-Martínez et 

al. (2016); Vieira et al. (2016, 2017). Los caracteres diagnósticos en los primeros 

tres géneros: tipo de crecimiento, número de células medulares y corticales 

(Taylor, 1960; Littler & Littler, 2000) han sido útiles para identificarlos. Pero en el 

caso de Dictyota y Canistrocarpus es necesario revisar a detalle los caracteres 

reproductivos.  

Para el género Padina, la especie P. gymnospora fue recuperada en un 

clado por ambos genes mientras que P. boergesenii y P. sanctae-crucis solo se 

recuperaron con el gen rbcL, ésta última como polifilética posiblemente se deba a 

que este gen presenta baja resolución a nivel de especie, a diferencia del trabajo 

de Díaz-Martínez et al. (2016) quienes las recuperaron en clados monofiléticos 

con los marcadores COI, cox3 y psbA. Cabe mencionar que en este trabajo no se 

encontraron ejemplares de P. antillarum (Kützing) Piccone, misma que ha sido 

registrada para la costa mexicana del Golfo de México y Mar Caribe (Díaz-

Martínez et al., 2016).  

Para el área de estudio existe una alta diversidad de especies con talos 

distromáticos (láminas de dos capas celulares) entre ellas Padina sanctae-crucis, 

P. haitiensis Thivy y P. perindusiata Thivy (Dreckmann, 1998; Ortega et al., 2001). 
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Es necesario una revisión a detalle de estas especies incluyendo datos 

moleculares ya que los morfológicos no son suficientes para su identificación. 

Además, el carácter distrómatico es compartido con al menos otras 16 especies a 

nivel mundial, muchas de ellas descritas recientemente con base en evidencia 

morfológica y/o molecular (Gaillard, 1973, 1975; Abbott, 1996; Abbott & Huisman, 

2003; Ni-Ni-Win et al., 2008, 2010, 2011, 2012, 2013a, 2013b).    

Para el género Dictyopteris se recuperó la especie D. delicatula cercano a D. 

hoytti. La morfología de los especímenes recolectados en este estudio 

corresponde con la diagnosis de Taylor (1960) y Mendoza-González & Mateo-Cid 

(2005) y coincide con lo registrado para la costa atlántica de México (Dreckmann, 

1998; Ortega et al 2001, Wynne, 2017). Cabe mencionar que no hay secuencias 

de esta especie disponibles en GenBank para incluirlas en los análisis. En otro 

clado se recuperó Dictyopteris undulata y Dictyota divaricata. Sin embargo, es muy 

probable que la secuencia disponible en GenBank de D. undulata represente un 

error en la identificación de la muestra en que se basó dada su posición en el árbol 

(Fig. 4 y 7); su nula divergencia respecto a otras muestras indica que podría 

corresponder en realidad a Dictyota divaricata de acuerdo con los valores 

registrados por Lozano-Orozco et al. (2014). 

Los ejemplares de Lobophora variegata se recuperaron en clados 

independientes con ambos genes (COI y rbcL) los cuales se separaron de las 

secuencias de L. variegata disponibles en GenBank. Sin embargo, para confirmar 

el estatus taxonómico de esta entidad se requiere un estudio detallado con más 

ejemplares, ya que es posible que sean dos especies: L. variegata y L. declerckii 

N.E. Schultz, C.W. Schneider & L. Le Gall de acuerdo con lo registrado con base 
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en evidencia morfológica y molecular por Godínez-Ortega et al. (2018) para la 

costa atlántica de México.  

Es importante destacar que de L. variegata se han segregado cuatro 

especies (Schultz et al., 2015) y se le considera un género hiperdiverso (Vieira et 

al., 2016, 2017; Sun et al., 2012) por lo que es necesario revisar a detalle los 

caracteres morfológicos (número de capas celulares de la corteza y de la médula, 

presencia y disposición de las estructuras de reproducción, Taylor, 1960; Vieira et 

al., 2016; Godínez-Ortega et al., 2018) para registrar la variación morfológica 

presente en los ejemplares de México. 

El ejemplar determinado como Stypopodium zonale se recuperó en un 

clado con el gen rbcL y se separa de las otras especies de este género. Los 

caracteres morfológicos coinciden con la diagnosis de Taylor (1960), además es la 

única especie que se ha registrado para el área de estudio (Dreckmann, 1998; 

Ortega et al., 2001). La divergencia interespecífica con la secuencia Stypopodium 

sp. de Isla Guadeloupe disponible en GenBank es de 0% lo que indica que es la 

misma especie. En los análisis, se incluyó una secuencia etiquetada como S. 

zonale distribuida en Japón, la divergencia genética (>4%) indica que 

posiblemente es otra especie de acuerdo con los valores registrados por Hwang et 

al. (2004) y De Araujo et al. (2018) para otros géneros de la familia Dictyotaceae. 

En cuanto a la distribución de esta especie se ha registrado en el Atlántico y su 

localidad tipo es República Dominicana (Silva, Basson & Moe, 1996) que confirma 

que el ejemplar analizado en este estudio corresponde a S. zonale. 

El clado de Canistrocarpus cervicornis recuperado con los genes COI y rbcL 

en este trabajo, también fue obtenido por De Clerck et al. (2006) quienes segregan 
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este género de Dictyota y Rugulopteryx. Es necesario revisar a detalle los 

caracteres de las tres especies del género Canistrocarpus debido a que solo las 

separan el tipo de hábito, ancho del talo, y la presencia de iridiscencia (De Clerck 

et al., 2006). En el presente estudio solo se recolectaron ejemplares de C. 

cervicornis, los que se incluyeron en los análisis filogenéticos. Sin embargo, 

también se ha registrado C. crispatus en el área de estudio con base en 

caracteres morfológicos por Suárez et al. (2015).  

En el género Dictyota se recuperaron Dictyota bartayresiana y D. caribaea. 

Esta última especie es un nuevo registro para el área de estudio con base en 

evidencia molecular. Asimismo, se recuperaron otros tres clados independientes: 

D. ciliolata, D. jamaicensis y D. crenulata, las cuales han sido consideradas un 

complejo de especies pseudocrípticas (Tronholm et al., 2012, 2013). Sin embargo, 

D. crenulata requiere una revisión exhaustiva en la que se incluyan más 

secuencias y otros genes, ya que distintas muestras se recuperaron en varios 

clados. Además, ha sido registrada con amplia distribución tanto en el Pacífico 

(Pedroche et al., 2008) como en el Atlántico de México (Mendoza-González et al., 

2017).  

Por otra parte, la secuencia Dictyota sp. (FEZA4037) no corresponde con 

las especies registradas para la región de estudio y en los análisis se recupera de 

manera independiente. La distancia genética respecto a otras especies de 

Dictyota analizadas fue > 7%, lo que sugiere que se trata de una especie nueva de 

acuerdo con el valor registrado por (Hwang et al., 2004; De Araujo et al., 2018). 

Este material será estudiado con más detalle posteriormente para su descripción 

formal (Hernández-Anaya, en prep).  
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8. CONCLUSIONES  

Los análisis efectuados aquí corroboraron el 36 % de las algas pardas 

registradas para la costa Atlántica de México de acuerdo con Dreckmann (1998), 

Ortega et al. (2001) y Wynne (2017) lo que implica un avance significativo en la 

exploración de la diversidad de este grupo de algas.  

El gen COI es un marcador útil para recuperar las relaciones filogenéticas a 

nivel de especie pero se requiere diseñar primers específicos debido al bajo 

porcentaje de amplificación que se presentó en algunos grupos (p.e. Dictyota, 

Padina, Neoralfsia). Por otro lado, el gen rbcL es medianamente útil a nivel de 

especie, por lo que se recomienda usarlo en combinación con otro marcador de 

mayor resolución filogenética como psbA, cox3 e ITS.  

El uso de los genes COI y rbcL permitió reconocer géneros en los cuales se 

requiere realizar de una revisión morfológica detallada y molecular para esclarecer 

su taxonomía y diversidad, entre ellos; Dictyota, Stypopodium, Lobophora y 

Feldmannia. Asimismo, es necesario incrementar los sitios de recolección en el 

área de estudio, ya que se han registrado varias especies de estos géneros para 

ambos litorales mexicanos y otras regiones del mundo. 

 Es importante mencionar que la mayoría de las secuencias obtenidas en 

este estudio con los genes rbcL y COI pertenecen a especies que no tienen 

referencia en GenBank (Clark et al, 2013) y BOLD systems (Ratnasingham & 

Hebert, 2007). En este sentido se trata de una aportación a nivel mundial para las 

especies de algas pardas registradas en el litoral del Atlántico de México. Además 

se cuenta con los ejemplares de respaldo en buen estado y depositados en la 

Colección Ficológica del Herbario de la Facultad de Estudios Superiores Zaragoza 
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(FEZA) para su consulta, documentación, corroboración o corrección. Asimismo, 

los resultados obtenidos son una primera aproximación de la taxonomía molecular 

de las algas pardas del Atlántico mexicano. 

En la mayoría de los casos es necesario ampliar los sitios de recolección en 

el área de estudio, incluir más ejemplares y nuevos genes para evidenciar la 

diversidad de especies presentes en las costas mexicanas (p.e. especies de la 

Familia Dictyotaceae y Acinetosporaceae) y corroborar la identidad taxonómica de 

otros (p.e Dictyota crenulata, Lobophora variegata). 
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CAPÍTULO II 

La taxonomía molecular revela plasticidad fenotípica en Canistrocarpus 

cervicornis (Dictyotaceae, Phaeophyceae) en las costas del Atlántico 

mexicano 

1. INTRODUCCIÓN 

La taxonomía de macroalgas se ha basado principalmente en caracteres 

morfológicos. Sin embargo, es común encontrar que estos organismos presenten 

alta variación morfológica inter- e intraespecífica (Blomster et al., 1999; Hofmann 

et al., 2010) o alternativamente que existan especies que sean muy similares entre 

si (Leliaert et al., 2009; Wolf et al., 2012). Desafortunadamente, en varios casos 

las descripciones taxonómicas consideran caracteres muy generales que no 

permiten distinguir claramente entre especies o mencionan caracteres 

diagnósticos difíciles de observar o identificar debido al estado de desarrollo del 

ejemplar o la fase de su ciclo de vida (Cho et al., 2002; Peters et al., 2015). Estos 

factores dificultan la identificación taxonómica certera de los ejemplares lo que 

frecuentemente conlleva a la asignación de nombres mal aplicados o el 

reconocimiento de categorías infraespecíficas (Pedroche & Sentíes, 2003) y 

finalmente una estimación incorrecta de la diversidad de un grupo.  

Por otra parte, la aplicación de la taxonomía asistida por los métodos 

moleculares ha contribuido a la evaluación objetiva de los límites entre especies 

(Cianciola et al., 2010; Tronholm et al., 2010a, 2010b; Manghisi et al., 2011; Poong 

et al., 2013; Vergés et al., 2014; Núñez-Reséndiz et al., 2015; Lee & Kim, 2015). 

Con este último enfoque se han hecho avances relevantes en el conocimiento 

taxonómico de algunos grupos de la ficoflora mexicana (Díaz-Larrea et al., 2016). 
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Estos estudios han demostrado que hay tanto especies crípticas (es decir, 

indistinguibles morfológicamente pero diferenciables por atributos moleculares), 

como especies que exhiben una gran plasticidad morfológica, pero sin distinción 

molecular (Lozano-Orozco, 2016; Núñez-Reséndiz et al., 2015; Díaz-Martínez, 

2011). El estudio de la taxonomía asistida por métodos moleculares de las algas 

pardas mexicanas es aún incipiente; sin embargo, un estudio reciente (Hernández-

Anaya, en prep.) ha ayudado a identificar algunas especies que requieren revisión 

a mayor detalle. Dentro de las algas pardas de la familia Dictyotaceae se han 

llevado a cabo estudios en los géneros Dictyota (Lozano-Orozco et al., 2014, 

2015, 2016) y el estudio de Padina mencionado previamente (Díaz-Martínez et al., 

2016) pero otros géneros de esta familia aún no han sido estudiados con este 

enfoque en este sentido, entre ellos, Canistrocarpus De Paula & De Clerck.  

El género Canistrocarpus fue segregado del género Dictyota por De Clerck 

et al. (2006) quienes analizaron datos moleculares de varias morfoespecies 

previamente ubicadas en el género Dictyota reconociendo tres géneros: Dictyota, 

Canistrocarpus y Rugulopteryx. Los géneros son muy similares entre sí y las 

especies presentan alta variación morfológica lo que hace relativamente difícil 

distinguirlas, ya que el crecimiento apical y la ramificación dicotómica que 

comparte con Rugulopteryx y Dictyota puede llevar a una asignación de nombre 

incierta. Morfológicamente, Canistrocarpus se caracteriza por presentar talos en 

forma de cinta, hábito erecto o postrado, ramificación dicotómica o cervicorne, 

ápices redondeados o agudos, corteza y médula uniestratificada, esporangios 

aislados o agrupados rodeados por un involucro de células estériles (De Clerck et 

al., 2006).  
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Actualmente a nivel mundial se reconocen tres especies de Canistrocarpus: 

C. magneanus (De Clerck & Coppejans) J. C. De Paula & O. De Clerck, C. 

crispatus (J. V. Lamouroux) J. C. De Paula & O. De Clerck y C. cervicornis 

(Kützing) J. C. De Paula & O. De Clerck, las cuales tienen una distribución 

pantropical (Kyaw et al., 2009; Guiry & Guiry, 2018). Para las costas mexicanas la 

presencia de este género ha sido registrado como Dictyota cervicornis Kützing 

(Taylor, 1960; Littler & Littler, 2000; Dreckmann, 1998; Ortega et al., 2001; 

Pedroche et al., 2008).  

En el presente capítulo se analizaron secuencias de los marcadores 

moleculares COI (mitocondria) y rbcL (plastidio) provenientes de 21 ejemplares 

asignados a morfoespecies de Dictyota y Canistrocarpus a fin de responder si 

¿estas morfoespecies pertenecen a diferentes especies genéticas? o ¿son una 

sola especie con alta variación morfológica? Las secuencias fueron analizadas 

con inferencia bayesiana y se evaluó la conespecificidad de los ejemplares 

mediante los métodos de delimitación de especies: Generalized Mixed Yules-

Coalescent (GMYC) y Poission tree processes (PTP). Los resultados obtenidos 

apuntan a la conespecificidad de los ejemplares analizados. 
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2. MATERIAL Y MÉTODO 

2.1 Área de estudio. La recolección de especímenes fue durante dos 

exploraciones ficológicas en 2016 y 2017 en la costa de Tamaulipas y Veracruz 

(Fig. 1) en la zona intermareal a una profundidad de dos metros, nado libre con 

esnórquel.  

 

2.2 Recolección y preparación de material ficológico. Los ejemplares fueron 

desprendidos de manera manual con ayuda de una espátula desde el disco de 

fijación. En campo a cada ejemplar se le cortó un fragmento del talo el cual se lavó 

con agua destilada para la eliminación de sedimentos y posibles epífitas. El 

fragmento se depositó en una bolsa de plástico autosellable con gel de sílice para 

su deshidratación y posterior extracción de DNA. Los ejemplares de respaldo 

fueron herborizados y depositados en la colección Ficológica del Herbario FEZA 

(Thiers, 2017).  

Fig. 1. Sitios de recolección en la costa Tamaulipas y Veracruz, México 
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2.3 Identificación y revisión de material ficológico. Para la determinación 

taxonómica se revisaron con un microscopio estereoscopio (NI-150, Nikon 

SMZ645) los siguientes caracteres morfológicos externos y reproductivos: 1) 

hábito, 2) ancho de los segmentos del último orden de ramificación, 3) ancho de la 

bifurcación, 4) tipo de ápice, 5) presencia de proliferaciones, 6) tipo de margen, 7) 

distribución y diámetro de esporangios en caso de presentarse. Los caracteres 

anatómicos: 8) número de células apicales, 9) largo y ancho de las células 

medulares se observaron en un microscopio de campo claro (Nikon eclipse 50i), 

para esto se realizaron cortes en plano transversal de las zonas apical, media y 

basal del talo. La determinación taxonómica se realizó siguiendo claves 

taxonómicas para la zona de estudio y descripciones originales de las especies 

(Taylor, 1960; Littler & Littler, 2000; Paula & Castro Nunes, 2001; Solé & Foldats, 

2003; De Clerck et al., 2006; Suárez et al., 2015). 

2.4 Métodos moleculares 

2.4.1 Extracción de DNA. De cada una de las muestras recolectadas y 

preservadas en gel de sílice se pesaron 10 mg en tubos individuales RB de 2 mL, 

posteriormente fueron congeladas a -70° C al menos por una hora y trituradas en 

un “Tyssuelysser” (Qiagen) durante dos minutos a 50 oscilaciones por segundo. El 

DNA total se extrajo con el método del 2X CTAB (bromuro de 

hexadeciltrimetilamonio; Doyle & Doyle, 1987) con PVP al 2% (polivinilpirrolidona). 

En cada tubo se adicionó 500 µL de solución CTAB precalentada y se incubó a 

65° C durante 30 min. Posteriormente se agregaron 500 µL de SEVAG, dejando 

escapar el gas y mezclando varias veces con suavidad, las muestras se agitaron 

durante 30 min y después fueron centrifugadas a 9000 RPM (revoluciones por 
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minuto) durante 10 min. La fase acuosa fue transferida a un tubo Eppendorf de 1.5 

mL limpio y etiquetado. La precipitación de DNA fue con 350 µL de isopropanol a -

20 ° C. Los extractos se dejaron reposar a -20° C durante una hora y se 

centrifugaron a 13, 000 RPM durante 5 minutos descartando el sobrenadante. El 

DNA fue lavado con 500 µL de etanol al 70 %, centrifugando nuevamente las 

muestras a 13, 000 RPM durante 3 minutos y se desechó el líquido. Las muestras 

fueron secadas en una centrífuga de vacío (Eppendorf) por 10 minutos a 30° C y 

el DNA se re-suspendió en 50 µL de buffer EB (Qiagen) y preservó a -20° C. Para 

verificar la integridad del DNA se hizo una electroforesis en gel de agarosa al 1% 

teñido con Gelred+ Nucleic Acid y una solución amortiguadora TBE al 1X (Trizma 

base, ácido bórico, ácido etilediamin teracético). 

2.4.2 Amplificación y secuenciación de DNA. Se amplificaron dos regiones de 

DNA; un fragmento del gen citocromo c oxidasa subunidad I (COI) que ha sido 

usado en proyecto del código de barras de la vida (Hebert et al., 2003; Kucera & 

Saunders, 2008; McDevit & Saunders 2009) y el gen de plastidio rbcL que se ha 

empleado para separar a las especies de Padina (Ni-Ni-Win et al., 2008, 2011, 

2012). Las reacciones de PCR fueron en un termociclador ABI 9700 y con un kit 

comercial (Taq PCR Core Kit, Qiagen, California, USA). Las regiones se 

amplificaron usando primers disponibles en la literatura (Tabla 1 y 2). La obtención 

de secuencias fue con los mismos primers empleados en la PCR en el Laboratorio 

de Biología Molecular de la Biodiversidad y la Salud, Instituto de Biología de la 

Universidad Nacional Autónoma de México.  

2.4.3 Edición y alineamiento de secuencias de DNA. Los electroferogramas fueron 

editados usando Geneious 6.1.8 (Kearse et al., 2012). Las secuencias se 
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alinearon con el algoritmo MUSCLE (Edgar, 2004) disponible en Geneious para 

crear matrices independientes de cada gen.  

2.5 Análisis filogenéticos. Las matrices de secuencias de cada gen fue analizada 

por separado mediante inferencia bayesiana (IB) con el programa Mr. Bayes v. 

3.2.6 (Huelsenbeck & Ronquist, 2001) en el portal de CIPRES Science Gateway 

(http://www.phylo.org/) utilizando el modelo de evolución molecular GTR+G+I de 

acuerdo con el criterio de información Akaike obtenido en JModeltest (Posada, 

2008) . Para cada matriz se corrieron dos análisis paralelos, cada uno consistente 

en cuatro cadenas de Markov durante 10,000,000 de generaciones, muestreando 

los árboles cada 1000 generaciones y el 25 % inicial de los árboles muestreados 

fue descartado como fase “burn in”. Se generó consenso de mayoría a partir de 

los 7501 árboles retenidos. El análisis de Máxima Verosimilitud (ML por sus siglas 

en inglés) se realizó en RaxML ver. 8.2 (Stamatakis, 2014) usando el modelo de 

evolución molecular GTR+G+I de acuerdo con los resultados de Jmodeltest. El 

apoyo de ramas fue evaluado con un análisis Bootstrap por medio de 1000 

réplicas con las mismas condiciones.  

En ambos análisis se incluyeron secuencias de las especies de Canistrocarpus y 

Dictyota disponibles en GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/). El 

grupo externo seleccionado fue Dictyopteris polypodioides (A.P. De Candolle) J. V. 

Lamouroux de acuerdo con la propuesta de De Clerck et al. (2006). 

2.6 Análisis de delimitación de especies. Las secuencias de DNA de cada gen 

fueron analizadas mediante los modelos Generalized Mixed Yules-Coalescent 

(GMYC) (Pons et al., 2006) y Poission tree processes (PTP) (Zhang et al., 2013). 

Para evaluar la conespecificidad de las morfoespecies revisadas usando GYMC 
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se utilizó un árbol ultramétrico obtenido en BEAST v.2.4.7 (Bouckaert et al., 2014) 

bajo un modelo GTR con un reloj relajado log normal y modelo de coalescencia. El 

análisis corrió por 10,000,000 de generaciones y muestreo cada 1000, se descartó 

el 25% en la fase de “burn in” y se calculó el árbol consenso en TreeAnnotator 

v.2.4.7. El árbol obtenido se usó para el análisis de GMYC empleando el paquete 

SPLITS en la plataforma “R” v.3.5.0 (R Core Team, 2016). 

El modelo de PTP fue implementado (https://species.h-its.org/help/) usando el 

árbol obtenido de IB, corriendo por 100,000 generaciones, muestreo cada 100 

generaciones y el 25% inicial fue descartado como fase de “burn in”.

Tabla 1. Primers utilizados para amplificar y secuenciar los genes COI y rbcL. 

Gen 
Nombre 
del 
Primer 

Secuencia (5’-3’) Referencia 

COI 
GazF2 ATGACTGCTACTTTAGAAAGACG’ Lane et al., 2007. 

GazR2 GCTAAATCTARWGGGAAGTTGTG Lane et al., 2007 

rbcL 

68F GCNAAAATGGGNWAYTGGGATGC Draisma et al. 
(2001) 

1381R ATATCTTTCCATARRTCTAAWGC Burrowes et al. 
(2003) 

708R TTAAGNTAWGAACCYTTAACTTC Bittner et al. (2008) 

543F CCWAAATTAGGTCTTTCWGGWAAAAA Bittner et al. (2008) 

Tabla 2. Condiciones de amplificación para los genes COI y rbcL. 

 COI rbcL 

 Temperatura/Tiempo Temperatura/Tiempo 

Desnaturalización 
inicial 

94 °C/4 min. 94 °C/3 min 

Desnaturalización 94 °C/1 min. 

35 ciclos 

94 °C/ 45 s 

 35 ciclos “Annealing” 50 °C/1 min. 52 °C/ 1 min. 

Extensión 72 °C/1 min. 72 °C/1 min. 

Extensión final 72 °C/1 min. 72 °C/1 min. 
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3. RESULTADOS 

3.1 Revisión morfológica  

Con base en la revisión de caracteres morfológicos y anatómicos se 

asignaron diferentes nombres específicos a los ejemplares recolectados: 

Canistrocarpus cervicornis, Dictyota ciliolata, D. dichotoma (Hudson) J. V. 

Lamouroux, D. linearis (C. Agardh) Greville, D. volubilis Kützing (Tabla 3 y 4) El 

morfotipo Dictyota sp. no pudo ser identificado a nivel de especie porque no 

correspondió con los caracteres de especies previamente descritas y registradas 

para el área de estudio. De los 21 ejemplares revisados, en 18 presentaron 

estructuras de reproducción; en diez de ellos se observó el involucro rodeando al 

esporangio, carácter diagnóstico del género Canistrocarpus (Fig. 7 H-J) (Tabla 4). 

Asimismo se identificó el desarrollo de proliferaciones característico de Dictyota 

ciliolata (Fig. 7 K) y la geminación in situ (Fig. 7 L). 

3.2 Análisis filogenético 

La matriz del gen COI consistió en 619 pares de bases (pb) y la de rbcL de 1198 

pb. Se incluyeron 21 individuos (Tabla 3), de los cuales 10 amplificaron con ambos 

genes y 11 con solo uno de ellos. Los árboles utilizados fueron los de Inferencia 

Bayesiana debido a que presentaron mejor apoyo de los clados en ambos genes. 

Las secuencias obtenidas se recuperaron en un único clado con el gen COI (Fig. 

2) con apoyo alto (PP=0.98, BS= 88); este clado correspondió a Canistrocarpus 

cervicornis y como grupo hermano se recuperó C. crispatus; la distancia 

intraespecífica fue de 0 a 0.48 % y la interespecífica fue mayor de 7.54%. 
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Para el gen rbcL los ejemplares mexicanos se recuperaron junto a las 

secuencias disponibles en GenBank de C. cervicornis con alto apoyo (PP=1 

BS=75; Fig. 3). La distancia intraespecífica fue de 0 a 1.02%. La distancia entre 

las secuencias obtenidas y las disponibles en GenBank procedentes de 

ejemplares de Brasil fue de 0 a 0.5 y con las recolectas en Filipinas fue de 0.8 a 

1.02%. La distancia genética interespecífica fue de 0.84-11.83%. 

3.3 Análisis de delimitación de especies 

En el análisis de GMYC con el gen COI, los ejemplares de Canistrocarpus 

cervicornis se recuperaron como una sola especie y se separan de C. crispatus 

(divergencia genética intraespecífica >7 %) (Fig. 4). Por otro lado, el GMYC para el 

gen rbcL indica que se trata de tres especies (Fig. 5); C. cervicornis de México, C. 

cervicornis distribuido en Brasil (divergencia genética<1) y C. cervicornis de 

Filipinas (divergencia genética>1.2). El árbol ultramétrico difiere al obtenido por 

inferencia Bayesiana (Fig. 3 y 5). El PTP coincide con lo obtenido con GMYC e 

indica que las secuencias obtenidas son la misma especie y dos más que 

corresponden con las secuencias de Brasil y Filipinas. 
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Tabla 3. Ejemplares revisados (x amplificó, - no amplificó). 

  Localidad COI rbcL 

Canistrocarpus cervicornis  FEZA3762 Punta Piedra, Tamaulipas X - 

Dictyota sp. FEZA3763 Punta Piedra, Tamaulipas X X 

Dictyota aff. volubilis FEZA3764 Punta Piedra, Tamaulipas X X 

Dictyota aff. dichotoma FEZA3765 Punta Piedra, Tamaulipas X - 

C. cervicornis FEZA3766 Punta Piedra, Tamaulipas X - 

Dictyota aff. dichotoma FEZA3768 Punta Piedra, Tamaulipas X X 

Dictyota aff. volubilis FEZA3771 Punta Piedra, Tamaulipas X - 

Dictyota sp. FEZA3778 

Punta El Tordo, 

Tamaulipas - X 

Dictyota aff. ciliolata FEZA3779 

Punta El Tordo, 

Tamaulipas X X 

Dictyota sp. FEZA3780 

Punta El Tordo, 

Tamaulipas X X 

Dictyota aff. ciliolata FEZA3891 

Punta El Tordo, 

Tamaulipas - X 

C. cervicornis FEZA4099 Monte Pío, Veracruz X X 

Dictyota sp. FEZA4103 Monte Pío, Veracruz X X 

Dictyota aff. linearis FEZA4104 Monte Pío, Veracruz - X 

Dictyota aff. linearis FEZA4105 Monte Pío, Veracruz X X 

Canistrocarpus sp. FEZA4106 Monte Pío, Veracruz X X 

Dictyota sp. FEZA4107 Monte Pío, Veracruz X X 

Dictyota sp. FEZA4137 Punta Puntilla, Veracruz X - 

C. cervicornis FEZA4139 Punta Puntilla, Veracruz X - 

Dictyota sp. FEZA4141 Punta Puntilla, Veracruz X - 

Dictyota sp. FEZA4142 Punta Puntilla, Veracruz X - 

Dictyota sp. FEZA4146 Punta Puntilla, Veracruz X - 
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Fig. 2 Árbol de inferencia bayesiana obtenido con el gen COI. Los números asociados a las ramas indican 
los valores de apoyo; a la izquierda probabilidad posterior, derecha porcentaje Bootstrap de RaxML. En el 
árbol los nombres de las secuencias generadas en este estudio ccorrresponde a la identificación 
morfológica. Las barras indican la identificación definitiva basada en caracteres morfológicos y 
moleculares. 
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Fig. 3. Árbol de inferencia bayesiana obtenido con el gen rbcL. Los números asociados a las ramas 
indican los valores de apoyo; a la izquierda probabilidad posterior, derecha porcentaje Bootstrap de 
RaxML. En el árbol los nombres de las secuencias generadas en este estudio ccorrresponde a la 
identificación morfológica. Las barras indican la identificación definitiva basada en caracteres 
morfológicos y moleculares. 
 



60 
 

 

 

 

 

 

Fig. 4. Árbol ultramétrico obtenido del análisis de delimitación de especies con el gen COI mediante 
GMYC. Las barras indican la especie Canistrocarpus cervicornis . Las secuencias obtenidas en este 
estudio se recuperaron como una sola especie: 1) FEZA3764, 2) FEZA4141, 3) FEZA 3779, 4) 
FEZA3766, 5) FEZA4137, 6) FEZA4139 7) FEZA4106, 8) FEZA3762, 9) FEZA3780, 10) FEZA3763, 
11) FEZA3765, 12) FEZA4105, 13) FEZA4146, 14) FEZA4142, 15)3771, 16) FEZA3768, 17) 
FEZA4107, 18) FEZA4099, 19) FEZA4103. 
 

C. cervicornis 
México 
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Fig. 5. Árbol ultramétrico obtenido del análisis de delimitación de especies con el gen rbcL mediante 
GMYC, las barras indican las especies de Canistrocarpus recuperados: C. cervicornis distribuida en 
México, C. cervicornis de Brasil y C. cervicornis de Filipinas. Secuencias obtenidas en el presente 
estudio: 1) FEZA4106, 2) FEZA4104, 3) FEZA3780, 4) FEZA3891, 5) FEZA3779, 6) FEZA3764, 7) 
FEZA3763, 8) FEZA3778, 9) FEZA4103, 10) FEZA4105, 11) FEZA4099, 12) FEZA4107, 13) 
FEZA3768. 
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Fig. 6. Canistrocarpus cervicornis (Kützing) De Paula & De Clerck. Variación morfológica del hábito. Talo 

erecto (A, B, D, E, F Y G). Talo postrado (H). Talo erecto (C). A) Punta Puntilla, Veracruz; B) Punta 

Piedra, Tamaulipas; C) Punta El Tordo, Tamaulipas; D) Punta Piedra, Tamaulipas; E) Monte Pío, 

Veracruz; F) Punta Puntilla, Veracruz; G) Punta Piedra, Tamaulipas; H) Monte Pío, Veracruz. 
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Fig. 7. Canistrocarpus cervicornis De Paula & De Clerck. Caracteres morfológicos A) crecimiento del talo 
por una célula apical (cap); B y C) crecimiento del talo por dos células apicales; d) corte en plano 
transversal, médula (med) y corteza (cor) uniestratificadas; E) zona basal, médula (med) y corteza (cor) 
uniestratificada, presencia de rizoides (ri); F) Esporangios (esp) en ambos lados del talo; g) esporangios 
(esp) en la superficie del talo; H, I y J) Esporangios con involucro (in); K) proliferación (pro); L) germinación 
in situ (ger). Barra negra (50 µm). 
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Tabla 4. Caracteres diagnósticos, morfológicos y anatómicos, en las especies citadas en la literatura y cercanamente relacionadas con 
Canistrocarpus cervicornis (- sin dato). 

Morfoespecies 

  Dictyota ciliolata Dictyota linearis Dictyota dichotoma 
Canistrocarpus 

cervicornis  
Canistrocarpus 

cervicornis  

Carácter/ejemplar      

Hábito Erecto Erecto Erecto Erecto Erecto o Postrado 

Ancho de ultimas ramas 1-7 mm 0.5-1 mm 1-5 mm 1-6 mm 
0.6-2 (> 3 mm 
morfotipos de 

Veracruz) 

Ancho de bifurcación 12 mm 5 mm - - 
0.8-5.2 (> 8 mm 
morfotipos de 

Veracruz) 
Número de células 
apicales 

- - - 2 1-2 

Tipo de ápice 
Redondeado o 

agudo 
Aguda Redondeado 

Agudo o 
redondeado 

Agudo o Redondeado 

Proliferaciones Margen Margen o superficie Raras hacia la base Superficie o margen Superficie o Ausentes 

Largo células medulares 41-147.6 µm - 49.2-114.8 µm  52.8-134.4 µm 

Ancho células medulares 65.6-143.5 µm - 45.1-110.7 µm 60-260 µm 45.6-180 

Tipo de margen Entero/ Dentado Entero Entero Entero Entero 

Distribución de esporangio 
Ambos lados del 

talo 
- -  Ambos lados del talo 

/un solo lado 

Diámetro de esporangio 46.5 µm - 52-107 µm 50-150 µm 64.8-146.4 µm 

Esporangio rodeado por 
anillo de células 

No - No Si Si/no 

Diámetro de oogonio 8.1 µm - 24-57 µm - - 

Diámetro de anteridios 23.4 µm - 39.4 - - 

Referencias 
Taylor, 1960; 

Solé & Foldats, 
2003 

Taylor, 1960 

Taylor, 1960; Solé 
& Foldats, 2003; 
Tronholm et al., 

2010b 

Taylor 1960; 
Kyaw et al., 2009  

En el presente 
estudio 
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4. DISCUSIÓN  

Los ejemplares revisados en este estudio presentaron alta variación morfológica. 

El intervalo de los caracteres merísticos es tan amplio que se sobrepone entre 

especies de los géneros Canistrocarpus y Dictyota por lo cual los ejemplares 

fueron asignados preliminarmente a cinco morfoespecies: Canistrocarpus 

cervicornis, Dictyota dichotoma (=D. volubilis), D. ciliolata y D. linearis (Tabla 3 y 

Anexo 4) con base en las diagnosis de cada especie (Taylor, 1960; Solé & 

Foldats, 2003; De Clerck et al., 2006). En este contexto, los individuos asignados a 

Canistrocarpus cervicornis comparten algunos caracteres con Dictyota dichotoma 

(= D. volubilis Kützing) como son el presentar talos estrechos que van de 1.5-3.0 

mm de ancho y ser espiralada, asimismo este último carácter lo presenta D. 

spiralis (Taylor,1960).  

Por otro lado, tanto C. cervicornis como D. ciliolata presentan margen del 

talo entero y proliferaciones en la superficie (Taylor, 1960; De Clerck et al., 2006). 

Los ápices de los talos fueron agudos al presentar crecimiento apical por una 

célula y redondeados al presentarse dos células apicales y se presentaron ambos 

en el mismo talo, este carácter lo comparte con algunas de las especies de 

Canistrocarpus y Dictyota (De Clerck et al., 2006). Asimismo, los intervalos de 

medidas en los caracteres anatómicos ancho y largo de las células medulares y 

diámetro de los esporangios es compartido con Dictyota ciliolata, D. linearis y D. 

dichotoma de acuerdo con las descripciones de estas especies (Taylor, 1960; Solé 

& Foldats, 2003; Tronholm et al., 2010b ). 

En cuanto a los ejemplares FEZA3762, FEZA3766, FEZA4099, FEZA4106 

y FEZA4139 estos fueron determinados como Canistrocarpus cervicornis por 
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presentar un involucro rodeando a los esporangios, carácter diagnóstico del 

género y coincidieron con la descripción de De Clerck et al. (2006). Este carácter 

también separa Canistrocarpus de Dictyota y Rugulopteryx. Sin embargo, solo es 

informativo en talos esporofitos por lo que es necesario utilizar secuencias de DNA 

como una herramienta de identificación, como ha sido sugerido en trabajos previos 

(p.e. Lane et al., 2007; Kucera & Saunders, 2008).  

Es importante mencionar que en los ejemplares analizados presentaron 

hábito erecto o postrado, posiblemente debido a la influencia de factores 

ambientales, estacionalidad o fenología como se ha registrado en los estudios de 

Lane et al. (2007); Kucera & Saunders (2008); Gauna et al. (2013) y Thronholm et 

al., 2010b). También se observó que los ejemplares distribuidos en Tamaulipas 

presentaron talos angostos y los de Veracruz talos anchos, probablemente se 

deba a que son dos regiones geográficas distintas: templada (Tamaulipas) y 

tropical (Veracruz). 

Por otra parte en el análisis de inferencia bayesiana con el gen COI los 

morfotipos revisados se recuperaron en un único clado. Los resultados obtenidos 

con GYMC y PTP del gen COI indicaron que los ejemplares mexicanos 

corresponden una sola especie: Canistrocarpus cervicornis. La distancia genética 

intraespecífica tuvo un intervalo de 0 a 0.48 %, la cual apoya el clado recuperado. 

Este valor es inferior a la distancia interespecífica que separa a C. cervicornis de 

C. crispatus (>7%) de acuerdo con lo registrado previamente para otras especies 

de Dictyotaceae (Lozano Orozco et al., 2014, 2015, 2016). 

De forma similar, los análisis de IB del gen rbcL recuperaron a las 

secuencias obtenidas en un solo clado, lo cual coincide con lo obtenido con el gen 
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COI. Los análisis de GMYC y PTP para el gen rbcL indicaron que las secuencias 

obtenidas en este estudio pertenecen a Canistrocarpus cervicornis. La distancia 

intraespecífica apoya la hipótesis de que se trata de la misma especie y coincide 

con los valores reportados por Hwang et al. (2004) y De Araujo et al. (2018). Como 

grupo hermano tiene a las secuencias de C. cervicornis (>0.83 %) de muestras de 

Brasil y Filipinas (GenBank). Sin embargo, la distancia intraespecífica es menor 

entre C. cervicornis de México y Brasil que con los de Filipinas, lo que sugiere que 

C. cervicornis distribuida en México- Brasil posiblemente son la misma especie. La 

localidad tipo se encuentra en Florida, EUA (Silva, Basson & Moe 1996), lo que 

sugeriría por su cercanía con el área de estudio que los especímenes aquí 

analizados pertenecen a esta especie.  

Es conveniente incluir otros genes usados en estudios anteriores, tales como cox3 

y psbA (De Clerck et al., 2006; Bittner et al., 2008; Tronholm et al., 2012) para 

confirmar su afinidad, además se debe ampliar el área de muestreo debido a que 

se ha registrado a C. cervicornis con una distribución pantropical (De Clerck et al., 

2006; Kyaw et al., 2009; Guiry & Guiry, 2018).  
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5. CONCLUSIONES 

Los caracteres morfológicos de Canistrocarpus cervicornis presentaron alta 

variación lo que derivó en la asignación de diferentes especies de los géneros 

Canistrocarpus y Dictyota, el único carácter que apoya en la determinación 

taxonómica de C. cervicornis es la presencia de un involucro que rodea los 

esporangios, sin embargo no es informativo en talos vegetativos o gametofitos. 

Con el uso de secuencias de DNA de los genes mitocondrial (COI) y de plastidio 

(rbcL) se confirmó que los ejemplares revisados pertenecen a un solo clado 

correspondiente a C. cervicornis. Así mismo permitió evidenciar la plasticidad 

fenotípica de esta especie en México, lo que contribuye a la caracterización de 

este taxón. Sin embargo, esto no resuelve la presencia de otras especies del 

género Canistrocarpus en el litoral del Atlántico mexicano debido a que no se 

recolectaron ejemplares de éstas y no hay secuencias disponibles en GenBank 

para incluirlas en los análisis. 
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CONSIDERACIONES FINALES 

En el presente estudio no se recolectaron algunas de las especies registradas 

para el Atlántico mexicano, por lo que es necesario considerar otras localidades 

del área de estudio. Asimismo, se deben incluir ejemplares de las costas del 

Pacífico mexicano dado que existen especies de algas pardas distribuidas en 

ambas costas. Además, especies recuperadas en este estudio presentan amplia 

distribución a nivel mundial por lo que de ser posible se deben considerar 

ejemplares de otros países o en su defecto contar con las secuencias para 

analizarlas y así corroborar su estatus taxonómico.  

En esta investigación se detectaron nuevas especies para la ciencia, se 

sugiere su revisión y su posterior publicación para ser validadas. De la misma 

manera, se debe publicar formalmente las especies confirmadas de este estudio 

con base en datos moleculares. 

En el presente estudio se detectaron especies nuevas para la ciencia, 

posibles especies crípticas. Sin embargo, se requieren más estudios que incluyan: 

revisión detallada de los caracteres morfológicos, evidencia molecular y 

condiciones ambientales para confirmar esta hipótesis. Asimismo, la presencia de 

especies invasoras. 
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Anexo 1. Especies registradas en el litoral del Atlántico mexicano (Dreckmann, 1998; Ortega et al., 2001). 

Especie Actualización Nomenclatural Algaebase (Guiry & Guiry, 2018) 

Familia Dictyotaceae  

Dictyopteris jamaicensis W. R. Taylor   

Dictyopteris justii J. V. Lamouroux   

Dictyopteris plagiogramma (Montagne) Vickers   

Dictyopteris polypodioides (A.P. De Candolle) J. V. Lamouroux   

Dictyota bartayresiana   

Dictyota cervicornis Kützing Canistrocarpus cervicornis  

Dictyota ciliolata   

Dictyota ciliolata var. bermudensis Taylor Dictyota crenulata  

Dictyota crenulata   

Dictyota dichotoma   

Dictyota divaricata J. V. Lamouroux Dictyota implexa (Desfontaines) J.V.Lamouroux  

Dictyota guineensis (Kützing) P. Crouan & H. Crouan  

Dictyota jamaicensis   

Dictyota linearis  Dictyota implexa 

Dictyota mertensii (C. Martius) Kützing   

Dictyota pinnatifida Kützing   

Dictyota volubilis  Dictyota dichotoma 

Lobophora variegata   

Padina boergesenii   

Padina gymnospora  

Padina haitiensis   

Padina pavonica (Linnaeus) Thivy   

Padina perindusiata   

Padina sanctae-crucis   

Spatoglossum schroederi (C. Agardh) Kützing   

Stypopodium zonale   
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Zonaria tournefortii (J. V. Lamouroux) Montagne   

Familia Ectocarpaceae  

Acinetospora crinita (Carmichael) Sauvageau  

Asteronema rhodochortonoides (Børgesen) D. G. Müller & E. 
Parodi 

Asterocladon rhodochortonoides (Børgesen) S. Uwai, C. 
Nagasato, T. Motomura & K. Kogame 

Ectocarpus elachistaeformis Heydrich 
Kuetzingiella elachistaeformis (Heydrich) M.Balakrishnan & 
Kinkar 

Ectocarpus intermedius Kützing  

Ectocarpus rallsiae Vickers  

Ectocarpus siliculosus (Dillwyn) Lyngbye  

Ectocarpus variabilis Vickers   

Feldmannia indica (Sonder) Womersley & A. Bailey   

Feldmannia irregularis   

Feldmannia padinae (Buffham) G. Hamel  

Hincksia breviarticulata (J. Agardh) P.C. Silva Asteronema breviarticulatum  

Hincksia mitchelliae (Harvey) P. C. Silva Feldmannia mitchelliae  

Hincksia sandriana (Zanardini) P. C. Silva  

Bachelotia antillarum (Grunow) Gerloff  

Familia Sargassaceae  

Turbinaria tricostata E. S. Barton   

Turbinaria turbinata   

Sargassum acinarium (Linnaeus) Setchell  

Sargassum cymosum C. Agardh  

Sargassum filipendula C. Agardh   

Sargassum filipendula var. laxum J. Agardh   

Sargassum fluitans   

Sargassum furcatum Kützing   

Sargassum hystrix J. Agardh   

Sargassum hystrix var. buxifolium Chauvin Sargassum buxifolium  

Sargassum natans   
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Sargassum platycarpum Montagne   

Sargassum polyceratium Montagne   

Sargassum polyceratium var. ovatum (Collins) W. R. Taylor   

Sargassum ramifolium Kützing   

Sargassum vulgare C. Agardh  

Familia Scytosiphonaceae  

Chnoospora minima   

Colpomenia sinuosa   

Hydroclathrus clathratus (C. Agardh) M. Howe   

Petalonia fascia (O. F. Müller) Kuntze   

Ralfsia expansa  
Neoralfsia expansa (J. Agardh) P.-E. Lim & H. Kawai ex 
Cormaci & G. Furnari  

Rosenvingea intricata   

Familia Sphacelariaceae  

Sphacelaria fusca (Hudson) S. F. Gray  

Sphacelaria novae-hollandiae Sonder   

Sphacelaria rigidula   

Sphacelaria tribuloides   

Familia Sporochnaceae  

Sporochnus pedunculatus (Hudson) C. Agardh   
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Anexo 2. Secuencias consultadas de GenBank. 

 Sitio de recolecta No. Acceso GenBank 

Especie 
rbcL COI COI 

Acceso 

rbcL 

Acinetospora filamentosa (Noda) Yaegashi, Uwai & 

Kogame 

Japón: Hiroshima, 

Innoshima, Yaekojima 

Japón: Niigata, 

Murakami, Iwagasaki 
LC060608 LC060493 

A. filamentosa  

Japón: Hokkaido, 

Hakodate, Tachimachi 

Cape 

Japón: Niigata, 

Murakami, Iwagasaki 
LC060609 LC060489 

A. crinita 

(Carmichael)Sauvageau 
--- 

Grecia: Nea Peramos, 

Irakleitsa harbour 
LM995425 AF207795 

Battersia arctica (Harvey) S.G.A. Draisma, W.F. 

Prud'homme & H. Kawai 
Suecia: Askoe --- --- AJ287881 

B. plumigera (Holmes ex Hauck) S.G.A. Draisma, 

W.F. Prud'homme & H. Kawai 
Japón --- --- FN667656 

B. plumigera  

Reino Unido: Escocia, 

Fife 
--- --- AJ287878 

B. racemosa (Greville) S.G.A. Draisma, W.F. 

Prud'homme & H. Kawai 

Reino Unido: Escocia, 

Fife 
--- --- AJ287880 

Canistrocarpus cervicornis  

Filipinas: SE Isla 

Panglao 
--- --- DQ472047 

C. cervicornis  

Tanzania: Zanzibar, 

Ponwe 
--- --- AJ287851 

C. crispatus  

Filipinas: Panglao, 

Bohol 
Filipinas: Dumaguete GQ425137 GQ425119 

Chnoospora minima  

Japón: Yonaguni-jima, 

Okinawa 
--- --- DQ239768 

C. minima 

Japón: Okinawa, 

Yonaguni 
--- --- AB578986 
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Colpomenia peregrina Sauvageau 

Corea del Sur: 

Gangreung, Anin 

Francia: Bretaña, 

Roscoff, Santec 
LM995279 AY398434 

C. peregrina  --- --- KF281124 AB022235 

C. expansa (D. A. Saunders) Y.-P. Lee Corea: Mukri Chujado --- --- JQ918816 

C. sinuosa 

Japón: Kanagawa, 

Zushi 
Australia: Cozy Corner KF281127 AY398469 

C. sinuosa 

Corea del Sur: Hansuri, 

Jeju 
Australia KF281126 AY398468 

C. sinuosa 
EUA: Hawaii, O'ahu I. 

EUA: Massachusetts, 

Niles 
KF281125 AB578988 

Dactylosiphon bullosus (D.A.Saunders) Santiañez, K. 

M. Lee, S. M. Boo & Kogame 

Australia: Arrecife 

Kainga 

Canadá: Columbia 

Británica 
KF281118 GU014704 

D. bullosus 
--- 

EUA: California, Santa 

Cruz 
KF281119 --- 

D. durvillei (Bory de Saint-Vincent) W.J.E. Santiañez, 

K. M. Lee, S. M. Boo & Kogame 

Chile: Los Molles, 

Coquimbo 
--- --- JQ918818 

D. durvillei 

Nueva Zelanda: 

Dunedin, Weller's Rock 
--- --- AY398466 

Dictyopteris hoytii W. R. Taylor --- México KF367750 --- 

D. polypodioides (A. P. De Candolle) J.V. Lamouroux 
--- 

Francia: Provincia 

Sausset les Pins 
EU579866 --- 

D. undulata E.M. Holmes --- China KY047220 --- 

Dictyota adnata Zanardini 
Indonesia: Raja Ampat 

Indonesia: Raja Ampat, 

Gam 
GQ425134 GQ425106 

D. alternifida J. Agardh --- Australia LN871970 --- 

D. coriacea (Holmes) I.K. Wang, H.S. Kim & W.J. 

Lee 

Japón: Shizuoka, 

Yumigahama 
--- --- AB096889 

D. dichotoma  

Francia: Point du Nid 

de Corbet, Audresselle 

Francia: Languedoc-

Roussillon, Banyuls 
GQ425131 DQ472051 

D. fasciola (Roth) J. V. Lamouroux Francia: Ile de Friouel, --- --- DQ472074 
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Marseille 

D. fasciola  

Francia: Les Paulilles, 

Port Vendres 
--- --- DQ472078 

D. implexa  Japón: Okinawa, Irabu --- --- AB096884 

D. plectens (Allender & Kraft) Kraft 

Isla Lord Howe: Playa 

de Ned 
--- --- DQ472052 

D. acutiloba J. Agardh 

EUA: Hawaii, Ala 

Moana 
--- --- DQ472056 

D. bartayresiana Kenia: Arrecife Kinondo República Dominicana GQ425129 GQ425107 

D. binghamiae J. Agardh 

Mexico: Campamento 

Kennedy, Baja 

California 

Canadá: Columbia 

Británica 
FJ409139 JQ061120 

D. canaliculata O. De Clerck & E.Coppejans Indonesia: Raja Ampat --- --- GQ425108 

 

Filipinas: SE de Isla 

Cabilao 

Filipinas: Siquijor, 

Dapdap 
GQ425132 DQ472062 

D. canariensis (Grunow) A. Tronholm 
--- 

EUA: Florida, Lovers 

Key, 
KF322228 --- 

D. caribaea  --- Jamaica: St. Ann Parish JQ061097 --- 

D. ceylanica Kützing 

Polinesia Francesa: 

Faaa, Tahiti 

Polinesia Francesa: 

Tahiti, Faaa 
GQ425122 DQ472067 

 Isla Juan de Nova --- --- KU353028 

D. chalchicueyecanensis J. Lozano-Orozco & A. 

Sentíes 
--- 

México: Playa hermosa, 

Veracruz 
KX819252 --- 

D. chalchicueyecanensis 
--- 

México: Villa Rica, 

Veracruz 
KX819254 --- 

D. ciliolata  

Filipinas: Isla Balicasag, 

Bohol 
--- --- DQ472071 

D. ciliolata 

Filipinas: SE de Isla 

Olango 
Filipinas: Olango Island GQ425124 DQ472053 
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D. ciliolata 

España: Islas Canarias, 

Tenerife 
--- --- GQ425109 

D. crenulata 

Mexico: Cabo San 

Lucas, Baja California 

Sur 

México LN871961 GU290253 

D. crenulata 

España: Islas Canarias, 

Tenerife 

República Dominicana: 

Punta Cana 
JQ061099 JQ061121 

D. crenulata 

España: Islas Canarias, 

Tenerife 

España: Islas Canarias, 

Tenerife 
JQ061100 JQ061122 

D. cymatophila A.Tronholm, M. Sanson & J. Afonso-

Carrillo 
--- España: Tenerife GQ425128 --- 

D. divaricata  --- China KY047225 --- 

D. hamifera Setchell Polinesia Francesa GQ425123 --- --- 

D. jamaicensis 

Jamaica: Drax Hall, 

Este de la bahía de Ann 
--- --- DQ472061 

D. mayae J. Lozano-Orozco & A. Sentíes México: Quintana Roo KT445273 ---  

D. menstrualis (Hoyt) R. Schnetter, I. Hörning & 

Weber-Peukert 
Brasil --- --- KY012328 

D. mertensii República Dominicana GQ425130 --- --- 

D. pedrochei J. Lozano-Orozco & A. Sentíes México: Quintana Roo KT445274 --- --- 

D. pinnatifida 

Venezuela: Isla De 

Margarita 
Jamaica: St. Ann Parish GQ425126 GQ425115 

D. pulchellaI. Hörnig & R. Schnetter 
Bermuda: St. George 

Francia: Provincia, 

Carry-le-Rouet, 
GQ425135 DQ472058 

D. rigida O. De Clerck & E. Coppejans 
--- 

Kenia: Mombasa, 

McKenzie Point 
GQ425138 --- 

D. spiralis Montagne 
--- 

Francia: Provincia, 

Carry-le-Rouet, 
GQ425136 --- 

D. stolonifera E. Y. Dawson 
--- 

Tanzania: Zanzibar, 

Atolón Mnemba 
GQ425139 --- 
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Ectocarpus crouaniorum Thuret 
--- 

Francia: Bretaña, 

Roscoff, Santec 
LM995056 --- 

E. crouaniorum 
--- 

Francia: Normandía, 

Cherbourg 
LM995014 --- 

E. fasciculatus Harvey 
--- 

Francia: Bretaña, 

Roscoff, Santec 
LM995022 --- 

E. fasciculatus 
--- 

Francia: Bretaña, 

Roscoff, Santec 
LM995023 --- 

E. siliculosus --- Italia: Napoli, Mergellina LM995345 --- 

E. siliculosus 
--- 

EUA: Carolina del 

Norte, Onslow Bay 
KF367762 --- 

E. siliculosus var. dasycarpus (Kuckuck) T. Gallardo 
--- 

Francia: Bretaña, 

Terenez 
LM995283 --- 

E. siliculosus var. dasycarpus 
--- 

Reino Unido: Somerset, 

Pill 
LM995015 --- 

Feldmannia globifera (Kützing) Hamel 
--- 

Francia: Bretaña, 

Roscoff, Santec 
LM995197 --- 

F. globifera 
--- 

Italia: Napoli, Castel 

dell'Ovo 
LM995330 --- 

F. irregularis --- Grecia: Atenas, Kavouri LM995373 --- 

F. irregularis --- España: Islas Canarias LM994987 --- 

F. lebelii (P. Crouan & H. Crouan) Hamel 

--- 

Francia: Bretaña, 

Plougonvelin, Traezh 

Hir 

LM994979 --- 

F. mitchelliae 
--- 

Francia: Bretaña, Le 

Caro 
LM994975 --- 

F. mitchelliae 
--- 

Grecia: Peireias, 

Peiraiki 
LM994977 --- 

F. simplex (P. Crouan & H. Crouan) Hamel 
--- 

Grecia: Anavyssos, 

Sounio 
LM995400 --- 
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F. simplex --- Italia: Napoli, Ischia LM995285 --- 

Hincksia granulosa (J.E. Smith) P.C. Silva 
--- 

Francia: Bretaña, 

Roscoff, Santec 
LM995025 --- 

H. granulosa 
--- 

Francia: Bretaña, 

Roscoff, Santec 
LM995028 --- 

H. hincksiae(Harvey) P. C. Silva 
--- 

Francia: Bretaña, 

Roscoff, Santec 
LM995024 AF207803 

H. hincksiae 
--- 

Francia: Bretaña, 

Roscoff, Santec 
LM995199 --- 

Hydroclathrus clathratus --- Australia: Cozy Corner KF281134 --- 

Kuckuckia spinosa (Kützing)Kornmann 
--- 

Italia: Napoli, Castel 

dell'Ovo 
LM995332 --- 

K. spinosa  
--- 

Italia: Napoli, Castel 

dell'Ovo 
LM995333 --- 

Lobophora ceylanica (Harvey ex E.S. Barton) C.W. 

Vieira, O. De Clerck & C. Payri 

Maldivas: Atolón de 

Baa 
--- --- KM488137 

L. ceylanica  

Maldivas: Atolón de 

Baa 
--- --- KM488138 

L. nigrescens J. Agardh Australia --- --- DQ866924 

L. obscura (Dickie) C. W. Vieira, O. De Clerck & C. 

Payri 

Nueva Caledonia: 

Poya, Provincia Norte 
--- --- KM488141 

L. obscura  

Nueva Caledonia: 

Ricaudy, Noumea 
--- --- KM488140 

L. abaculusa C.W. Vieira, C. Payri & O. De Clerck 

Nueva Caledonia: 

Beautemps-Beaupre, 

Ouvea 

--- --- KM488177 

L. abaculusa 

Nueva Caledonia: 

Mare, Islas de la 

Lealtad 

Bermuda: Hog Breaker KR260295 KM488176 

L. canariensis (Sauvageau) C.W. Vieira, O. De --- Bermuda KR260294 --- 
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Clerck & C. Payri 

L. canariensis --- Antillas: Guadalupe KR260266 --- 

L. declerckii  --- Antillas: Guadalupe KR260265 --- 

L. declerckii --- --- --- --- 

L. dichotoma (R.H. Simons) P.C. Silva Sudáfrica: Bhanga Nek --- --- KU353000 

L. dimorpha C. W. Vieira, C. Payri & O. De Clerck 

Nueva Caledonia: 

Senez, Noumea 
--- --- KM488185 

L. guadeloupensisN.E. Schultz, F. Rousseau & L. Le 

Gall 
--- Antillas: Guadalupe KR260289 --- 

L. guadeloupensis --- Antillas: Guadalupe KR260288 --- 

L. littlerorum C.W. Schneider, N.E. Schultz & L. Le 

Gall 
--- Antillas: Guadalupe KR260292 --- 

L. littlerorum --- Antillas: Guadalupe KR260293 --- 

L. variegata Australia --- --- EF990239 

L. variegata --- México: Veracruz HF559116 --- 

L. variegata --- México: Veracruz HF559117 --- 

Padina sanctae-crucis  

Japón: Okinawa, 

Taketomi 
--- --- AB489934 

P. sanctae-crucis  EUA: Hawaii, O'ahu I. --- --- AB489941 

P. sanctae-crucis  EUA: Hawaii, O'ahu I. --- --- AB489942 

P. sanctae-crucis  EUA: Hawaii, O'ahu I. --- --- AB489943 

P. antillarum  Kenia: Playa Diani México: Campeche HF559119 JQ364044 

P. antillarum Sri Lanka: Thalaraba México: Campeche HF559118 JQ364043 

P. boergesenii  

EUA: Hawaii, Ala 

Moana 
--- --- DQ472037 

P. boergesenii  Sri Lanka: Dickwella --- --- JQ364057 

P. boergesenii  

Tanzania: Paje, 

Zanzibar 
--- --- JQ364063 

P. ditristromatica Ni-Ni-Win & H. Kawai Italia: Napoli, Ischia --- --- AB548384 
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P. ditristromatica  Italia: Napoli, Ischia --- --- AB548386 

P. gymnospora  

Nueva Caledonia: 

Ricaudy, Noumea 
México: Quintana Roo HF559150 EU579933 

P. gymnospora  

Nueva Caledonia: 

Rocher à la Voile, 

Noumea 

México: Veracruz HF559149 JQ364077 

P. minor Yamada 

Japón: Kagoshima, 

Koshiki 
--- --- AB358921 

P. minor  

Japón: Okinawa, 

Iriomote 
--- --- AB358922 

Pseudochnoospora implexa (J. Agardh) 

W.J.E.Santiañez, G. Y. Cho & K. Kogame 

Nueva Caledonia: Port 

Boisé 

Australia: Nueva Gales 

del Sur, Isla Lord Howe 
KF281116 GQ368316 

P. implexa  

Japón: Okinawa, 

Sesoko 
--- --- AB022231 

Rosenvingea intricata  

Japón: Okinawa, 

Gushikawa 

Australia: Nueva Gales 

del Sur, Isla Lord Howe 
KF281227 AB022232 

Rugulopteryx okamurae (E.Y. Dawson) I.K. Hwang, 

W.J. Lee & H.S. Kim 

Japón: Shizuoka, Touji 

Francia: Languedoc-

Roussillon, Lagune de 

Thau 

GQ425120 AB096887 

Sargassum natans  --- --- --- KY206358 

S. natans  --- --- --- KY206236 

S. aquifolium (Turner) C. Agardh --- Nueva Caledonia HQ416030 --- 

S. aquifolium  --- Nueva Caledonia HQ416031 --- 

S. autumnale Yoshida 

Corea del Sur: Sodol, 

Gangreung 
--- --- JF931678 

S. autumnale  

Corea del Sur: 

Uhyoung, Jeju 
--- --- JF931677 

S. brandegeei Setchell & N. L. Gardner --- --- JX560107 --- 

S. carpophyllum J. Agardh --- Nueva Caledonia HQ416035 --- 
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S. carpophyllum  --- Nueva Caledonia HQ416036 --- 

S. confusum C. Agardh 

Corea del Sur: 

Eocheongdo, Gunsan 
China KC782874 JF931680 

S. confusum  

Corea del Sur: Sinyang, 

Jeju 
China KY047203 JF931681 

S. coreanum J. Agardh 

Corea del Sur: Hado, 

Jeju 
--- --- JF931685 

S. coreanum  

Corea del Sur: Sinyang, 

Jeju 
--- --- JF931684 

S. fluitans  --- --- --- KY206067 

S. hemiphyllum (Turner) C. Agardh --- China KC782895 --- 

S. herporhizum Setchell & N. L. Gardner --- --- JX560106 --- 

S. horneri (Turner) C. Agardh --- China KC782896 --- 

S. horneri  --- China KY047195 --- 

S. horridum Setchell & N. L. Gardner --- --- JX560108 --- 

S. horridum  --- --- JX560109 --- 

S. howeanum  --- Nueva Caledonia HQ416037 --- 

S. howeanum  --- Nueva Caledonia HQ416038 --- 

S. ilicifolium (Turner) C. Agardh --- Nueva Caledonia HQ416039 --- 

S. ilicifolium  --- Nueva Caledonia HQ416040 --- 

S. johnstonii Setchell & N. L. Gardner --- --- JX560103 --- 

S. lapazeanum Setchell & N. L. Gardner --- --- JX560104 --- 

S. lapazeanum  --- --- JX560105 --- 

S. muticum (Yendo) Fensholt 
--- 

Canadá: Columbia 

Británica 
FJ409213 --- 

S. muticum  
--- 

Canadá: Columbia 

Británica 
FJ409214 --- 

S. pacificum  --- Nueva Caledonia HQ416045 --- 

S. pacificum  --- Nueva Caledonia HQ416046 --- 
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S. patens C. Agardh 

Corea del Sur: 

Munseom, Seosan 
--- --- JF931706 

S. polycystum C. Agardh --- Tailandia: Trat KX254582 --- 

S. polycystum C. Agardh 

--- 

EUA: Carolina del 

Norte, Masonboro 

Sound 

KJ872544 --- 

S. scabridum J.D. Hooker & Harvey --- Nueva Zelanda HQ416049 --- 

S. scabridum  
--- 

Nueva Zelanda: Isla 

Kermadec 
HQ416047 --- 

S. sinicola Setchell & N. L. Gardner --- --- JX560112 --- 

S. sinicola  --- --- JX560113 --- 

S. spinuligerum  --- Nueva Caledonia HQ416050 --- 

S. spinuligerum  --- Nueva Caledonia HQ416051 --- 

S. thunbergii (Mertens ex Roth) Kuntze --- China KC782872 --- 

S. thunbergii  --- China KY047197 --- 

S. yendoi Okamura & Yamada 

Corea del Sur: 

Munseom, Jeju 
--- --- JF931719 

S. yendoi  

Corea del Sur: Sagye, 

Jeju 
--- --- JF931718 

Spatoglossum crassum J. Tanaka 

Japón: Shizuoka, 

Yumigahama 
--- --- AB096909 

Sphacelaria californica (Sauvageau) Setchell & N.L. 

Gardener 

Japón: Isla Amadshi, 

Oiso 
--- --- AJ287893 

S. cirrosa (A.W. Roth) C. Agardh 

Reino Unido: Escocia, 

Fife 
--- --- AJ287865 

S. rigidula  

Japón: Kyushu, 

Tsuyazaki 
--- --- AJ287889 

S. rigidula  

Corea del Sur: 

Seongsan, Jeju 
--- --- AY372985 
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S. rigidula  Cabo Verde --- --- AJ287885 

S. rigidula  Irlanda: Galway --- --- AJ287883 

S. tribuloides  

Japón: Okinawa, 

Sesoko 
--- --- AJ287891 

S. tribuloides  

Antillas Holandesas: 

Curacao, Jantiels 
--- --- AJ287892 

S. yamadae Segawa Japón: Isla Sado, Ogi --- --- AJ287890 

Sphaceloderma caespitulum (Lyngbye) S.G.A. 

Draisma, W.F. Prud'homme & H. Kawai 
Noruega: Espegrend --- --- AJ287870 

S. caespitulum  

Reino Unido: Escocia, 

San Ándres 
--- --- AJ287871 

Sphacelorbus nanus (Nageli ex Kützing) S.G.A. 

Draisma, W.F. Prud'homme & H. Kawai 
Noruega: Oystese --- --- AJ287875 

Stilophora tenella (Esper) P. C. Silva 
--- 

Francia: Bretaña, 

Roscoff, Santec 
LM994991 --- 

Stypopodium sp. Antillas: Guadeloupe --- --- EU579969 

Stypopodium sp. 

Japón: Okinawa, 

Awase 
--- --- AB358936 

Stypopodium sp. Palao: Chomedoki --- --- AB096913 

S. australasicum (Zanardini) Allender & Kraft 

Nueva Caledonia: Ile 

des Pins 
--- --- EU579966 

S. flabelliforme Weber Bosse 

EUA: Hawaii, Lanikai, 

Oahu 
--- --- DQ472040 

S. flabelliforme  

EUA: Hawaii, Lanikai, 

Oahu 
--- --- EU579968 

S. flabelliforme  

Filipinas: Lado NO de 

Isla Cabilao 
--- --- DQ472039 

S. flabelliforme  

Pratas: Sur del mar de 

China 
--- --- DQ866927 

S. schimperi (Kützing) M. Verlaque & C.F. Francia: Lebanon --- --- DQ866926 
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Boudouresque 

S. zonale  

Japón: Kagoshima, 

Okiakime 
--- --- AB096912 

Turbinaria ornata (Turner) J. Agardh India: Nalupanai --- --- JX218044 

Zonaria crenata J. Agardh 

Australia: Bahía Nora 

Creina 
--- --- DQ866933 

“Outgroup” (Grupo externo)  

Ishige okamurae 

Corea del Sur: Hanrim, 

Jeju 

China: Isla Cheung 

Chau, Hong Kong 
EU579869 AY372974 
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Anexo 3. Secuencias obtenidas de los especímenes recolectados (- no amplificó). 

Especie 

Registro 

Herbario FEZA Localidad 

 

COI 

 

rbcL 

Asteronema breviarticulatum  FEZA4085 México: Balzapote, Veracruz X - 

A. breviarticulatum FEZA4086 México: Balzapote, Veracruz X - 

A. breviarticulatum FEZA4164 México: Punta Delgada, Veracruz X - 

A. breviarticulatum FEZA4165 México: Punta Delgada, Veracruz X - 

Canistrocarpus cervicornis  FEZA3778 México: Punta El Tordo, Tamaulipas - X 

C. cervicornis FEZA3891 México: Punta El Tordo, Tamaulipas - X 

C. cervicornis FEZA3758 México: Punta Piedra, Tamaulipas X - 

C. cervicornis FEZA3762 México: Punta Piedra, Tamaulipas X  

C. cervicornis FEZA3763 México: Punta Piedra, Tamaulipas X X 

C. cervicornis FEZA3764 México: Punta Piedra, Tamaulipas X - 

C. cervicornis FEZA3765 México: Punta Piedra, Tamaulipas X X 

C. cervicornis FEZA3766 México: Punta Piedra, Tamaulipas X - 

C. cervicornis FEZA3768 México: Punta Piedra, Tamaulipas X X 

C. cervicornis FEZA3779 México: Punta El Tordo, Tamaulipas - X 

C. cervicornis FEZA3780 México: Punta El Tordo, Tamaulipas X X 

C. cervicornis FEZA4099 México: Monte Pío, Veracruz X X 

C. cervicornis FEZA4103 México: Monte Pío, Veracruz X X 

C. cervicornis FEZA4104 México: Monte Pío, Veracruz X X 

C. cervicornis FEZA4105 México: Monte Pío, Veracruz X X 

C. cervicornis FEZA4106 México: Monte Pío, Veracruz X X 

C. cervicornis FEZA4107 México: Monte Pío, Veracruz X X 

C. cervicornis FEZA4136 México: Punta Puntilla, Veracruz X - 

C. cervicornis FEZA4137 México: Punta Puntilla, Veracruz X - 

C. cervicornis FEZA4139 México: Punta Puntilla, Veracruz X - 
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C. cervicornis FEZA4141 México: Punta Puntilla, Veracruz X - 

C. cervicornis FEZA4142 México: Punta Puntilla, Veracruz X - 

C. cervicornis FEZA4146 México: Punta Puntilla, Veracruz X - 

Chnoospora minima  FEZA3782 
México: Escollera Barra de Tamiahua, 

Veracruz 
- X 

C. minima FEZA3783 
México: Escollera Barra de Tamiahua, 

Veracruz 
- X 

C. minima FEZA3784 
México: Escollera Barra de Tamiahua, 

Veracruz 
- X 

C. minima FEZA3785 
México: Escollera Barra de Tamiahua, 

Veracruz 
- X 

C. minima FEZA3786 
México: Escollera Barra de Tamiahua, 

Veracruz 
- X 

Colpomenia sinuosa  FEZA3840 México: Lechuguillas, Veracruz X - 

C. sinuosa FEZA3858 México: Punta Delgada, Veracruz X X 

C. sinuosa FEZA3859 México: Punta Delgada, Veracruz X - 

C. sinuosa FEZA3860 México: Punta Delgada, Veracruz X X 

C. sinuosa FEZA3958 México: Costa de Oro, Veracruz X - 

C. sinuosa FEZA4092 México: Balzapote, Veracruz X - 

C. sinuosa FEZA4122 México: Playa Hermosa, Veracruz X - 

C. sinuosa FEZA4123 México: Playa Hermosa, Veracruz X - 

C. sinuosa FEZA4155 México: Punta Puntillas, Veracruz X - 

Dictyopteris delicatula  FEZA4159 México: Punta Delgada, Veracruz X - 

D. delicatula FEZA4161 México: Punta Delgada, Veracruz X - 

D. delicatula FEZA4174 México: Boca Andrea, Veracruz X - 

D. delicatula FEZA4191 México: Villa Rica, Veracruz X - 

Dictyota bartayresiana  FEZA4036 México: Akumal, Quintana Roo X X 
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Dictyota caribaea  FEZA4019 México: Puerto Morelos, Quintana Roo X - 

Dictyota ciliolata  FEZA3815 México: Penacho del Indio, Veracruz X X 

D. ciliolata FEZA3816 México: Penacho del Indio, Veracruz - X 

D. ciliolata FEZA3825 México: Penacho del Indio, Veracruz - X 

D. ciliolata FEZA3826 México: Penacho del Indio, Veracruz X - 

D. ciliolata FEZA3915 México: Villa Rica, Veracruz X - 

D. ciliolata FEZA4138 México: Punta Puntillas, Veracruz X - 

D. ciliolata FEZA4465 México: Penacho del Indio, Veracruz X X 

Dictyota crenulata  FEZA4101 México: Monte Pío, Veracruz - X 

D. crenulata FEZA4102 México: Monte Pío, Veracruz - X 

Dictyota jamaicensis  FEZA4035 México: Punta Esmeralda, Quintana Roo - X 

Dictyota sp. FEZA4037 México: Akumal, Quintana Roo - X 

Feldmannia irregularis  FEZA3790 
México: Escollera Barra de Tamiahua, 

Veracruz 
X - 

Feldmannia mitchelliae  FEZA3789 
México: Escollera Barra de Tamiahua, 

Veracruz 
X - 

F. mitchelliae FEZA3792 
México: Escollera Barra de Tamiahua, 

Veracruz 
X - 

F. mitchelliae FEZA4091 México: Balzapote, Veracruz X X 

F. mitchelliae FEZA3798 
México: Escollera Barra de Tamiahua, 

Veracruz 
X  

F. mitchelliae FEZA3797 
México: Escollera Barra de Tamiahua, 

Veracruz 
X  

F. mitchelliae FEZA3795 
México: Escollera Barra de Tamiahua, 

Veracruz 
X  

F. mitchelliae FEZA3796 
México: Escollera Barra de Tamiahua, 

Veracruz 
X  
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Feldmannia sp. 1 FEZA4185 México: Escollera Boca Andrea, Veracruz   

Feldmannia sp. 2 FEZA3956 México: Monte Pío, Veracruz X - 

Feldmannia sp. 2 FEZA3957 México: Monte Pío, Veracruz X - 

Feldmannia sp. 2 FEZA4115 México: Monte Pío, Veracruz X - 

Feldmannia sp. 2 FEZA4132 México: Playa Hermosa, Veracruz X - 

Feldmannia sp. 2 FEZA4133 México: Playa Hermosa, Veracruz X - 

Feldmannia sp. 2 FEZA4134 México: Playa Hermosa, Veracruz X - 

Lobophora sp. 1 FEZA4025 México: Puerto Morelos, Quintana Roo - X 

Lobophora sp. 2  FEZA4177 México: Boca Andrea, Veracruz X - 

Padina boergesenii  FEZA3849 México: Punta Delgada, Veracruz - X 

P. boergesenii FEZA3850 México: Punta Delgada, Veracruz - X 

P. boergesenii FEZA3867 México: Boca Andrea, Veracruz - X 

P. boergesenii FEZA3871 México: Boca Andrea, Veracruz - X 

P. boergesenii FEZA3873 México: Boca Andrea, Veracruz - X 

P. boergesenii FEZA3910 México: Villa Rica, Veracruz - X 

Padina gymnospora  FEZA3812 México: Penacho del Indio, Veracruz X - 

P. gymnospora FEZA3829 México: Barra de Cazones, Veracruz X X 

P. gymnospora FEZA3830 México: Barra de Cazones, Veracruz X - 

P. gymnospora FEZA3836 México: Lechuguillas, Veracruz X X 

P. gymnospora FEZA3837 México: Lechuguillas, Veracruz X X 

P. gymnospora FEZA3838 México: Lechuguillas, Veracruz - X 

P. gymnospora FEZA3855 México: Punta Delgada, Veracruz X X 

P. gymnospora FEZA3857 México: Punta Delgada, Veracruz - X 

P. gymnospora FEZA3908 México: Villa Rica, Veracruz X - 

P. gymnospora FEZA3922 México: Balzapote, Veracruz X X 

P. gymnospora FEZA3923 México: Balzapote, Veracruz X - 

P. gymnospora FEZA3968 México: Playa hermosa, Veracruz X - 
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P. gymnospora FEZA4021 México: Puerto Morelos, Quintana Roo X X 

P. gymnospora FEZA4022 México: Puerto Morelos, Quintana Roo X X 

P. gymnospora FEZA4093 México: Balzapote, Veracruz X - 

P. gymnospora FEZA4147 México: Punta Puntillas, Veracruz X - 

P. gymnospora FEZA4149 México: Punta Puntillas, Veracruz X - 

P. gymnospora FEZA4168 México: Punta Delgada, Veracruz X - 

Padina sanctae-crucis  FEZA3921 México: Balzapote, Veracruz - X 

P. sanctae-crucis FEZA4023 México: Puerto Morelos, Quintana Roo - X 

P. sanctae-crucis FEZA4033 México: Punta Esmeralda, Quintana Roo - X 

P. sanctae-crucis FEZA4056 México: Mahahual, Quintana Roo - X 

P. sanctae-crucis FEZA4057 México: Mahahual, Quintana Roo - X 

P. sanctae-crucis FEZA4058 México: Mahahual, Quintana Roo - X 

Rosenvingea intricata  FEZA3776 México: Punta El Tordo, Tamaulipas X X 

R. intricata FEZA3777 México: Punta El Tordo, Tamaulipas X - 

Sargassum buxifolium  FEZA3865 México: Punta Delgada, Veracruz X - 

S. buxifolium FEZA3885 México: Boca Andrea, Veracruz X X 

S. buxifolium FEZA3886 México: Boca Andrea, Veracruz X - 

S. buxifolium FEZA3899 México: Playa Muñecos, Veracruz X - 

S. buxifolium FEZA3900 México: Playa Muñecos, Veracruz X - 

S. buxifolium FEZA4040 México: Mahahual, Quintana Roo X X 

S. buxifolium FEZA4041 México: Mahahual, Quintana Roo X X 

Sphacelaria sp. FEZA4083 México: Balzapote, Veracruz - X 

Stypopodium sp. FEZA4043 México: Mahahual, Quintana Roo - X 

Turbinaria turbinata ( FEZA4039 México: Mahahual, Quintana Roo X X 
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Anexo 4. Caracteres morfológicos y anatómicos de Canistrocarpus cervicornis revisados en los especímenes recolectados. 

  FEZA3758 FEZA3762 FEZA3763 FEZA3764 FEZA3765 FEZA3766 

Carácter/ejemplar Punta Piedra Punta Piedra Punta Piedra Punta Piedra Punta Piedra Punta Piedra 

Hábito Erecto Erecto Flotante Erecto Erecto Erecto 

Ancho de ultimas ramas 0.75 mm 1-2 mm 1 mm 0.75 mm 1.6 mm 0.6 mm 

Ancho de bifurcación 2.8 mm 2-3 mm 3-4 mm 0.8 mm 3.2 mm 3.1 mm 

Número de células apicales 1 1 1 2 2 1 

Tipo de ápice Redondeado Agudo Agudo Redondeado Redondeado Agudo 

Proliferaciones Superficie Ausentes Superficie Superficie Superficie Superficie 

Largo célula central medular (ápice) 58.8 µm 110.4 µm 120 µm 69.6 µm 72 µm 69.6 µm 

Ancho célula central medular (ápice) 57.6 µm 148.8 µm 124.8 µm 105.6 µm 96 µm 79.2 µm 

Largo célula central medular 
(Zmedia) 

105.6 µm - 74.4 µm 124.8 µm 72 µm 96 µm 

Ancho célula central medular 
(Zmedia) 

60 µm - 127.2 µm 105.6 µm 132 µm 72 µm 

Largo célula central medular (base) 180 µm 98.4 µm 122.4 µm 117.6 µm 156 µm 204 µm 

Ancho célula central medular (base) 81.6 µm 134.4 µm 115.2 µm 91.2 µm 108 µm 144 µm 

Tipo de margen Entero Entero Entero Entero Entero Entero 

Distribución de esporangio Veg 
Ambas 

superficies 
del talo 

Ambas 
superficies 

del talo 

una superficie 
del talo 

Ambas 
superficies 

del talo 

Ambas 
superficies 

del talo 

Diámetro de esporangio Veg 64.8 µm 72 µm 105.6 µm 96 µm 72 µm 

Esporangio rodeado por anillo de 
células 

Veg Si Si Si Si Si 
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Anexo 4. Continuación. 

 FEZA3768 FEZA3771 FEZA3779 FEZA3780 FEZA3891 

Carácter/ejemplar Punta Piedra Punta Piedra El Tordo El tordo El Tordo 

Hábito Erecto Erecto Erecto Erecto Erecto 

Ancho de ultimas ramas 1 mm 3 mm 0.8 mm 1 mm 1 mm 

Ancho de bifurcación 3 mm 3-5 mm 4.8 mm 2 mm 3-5 mm 

Número de células apicales 1 2 2 2 2 

Tipo de ápice Redondeado Redondeado Redondeado Redondeado Redondeado 

Proliferaciones Superficie Superficie - Superficie Superficie 

Largo célula central medular (ápice) 88.8 µm 91.2 µm 76.8 µm 52.8 µm 62.5 µm 

Ancho célula central medular (ápice) 117.6 µm 84 µm 86.4 µm 86.4 µm 64.8 µm 

Largo célula central medular (Zmedia) 64.8 µm 134.4 µm 76.8 µm 84 µm 187.2 µm 

Ancho célula central medular (Zmedia) 144 µm 129.6 µm 86.4 µm 93.6 µm 129.6 µm 

Largo célula central medular (base) 117.6 µm 182.4 µm 254.4 µm 139.2 µm 244.8 µm 

Ancho célula central medular (base) 100.8 µm 122.4 µm 168 µm 93.6 µm 139.2 µm 

Tipo de margen Entero Entero Entero Entero Entero 

Distribución de esporangio 
Ambos lados 

del talo 
Veg 

una superficie 
del talo 

una superficie 
del talo 

una superficie 
del talo 

Diámetro de esporangio 117.6 µm Veg 86.4 µm 86.4 µm 64.8 µm 

Esporangio rodeado por anillo de células Si Veg Si - - 
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Anexo 4. Continuación. 

 FEZA4136 FEZA4137 FEZA4139 FEZA4141 FEZA4142 FEZA4146 

Carácter/ejemplar 
Punta 

Puntilla 
Punta 

Puntilla 
Punta 

Puntilla 
Punta 

Puntilla 
Punta 

Puntilla 
Punta 

Puntilla 

Hábito Erecto Erecto Postrado Postrado Erecto Erecto 

Ancho de ultimas ramas 3.1 mm 3.6 mm 0.6 mm 1.1 mm 1.6 mm 0.8 mm 

Ancho de bifurcación 12.5 mm 8.75 mm 5 mm 2.1 mm 5.2 mm 3.7 mm 

Número de células apicales 2 1 2 2 2 2 

Tipo de ápice Redondeado Agudo Redondeado Redondeado Redondeado Redondeado 

Proliferaciones Superficie Superficie Superficie Ausentes Superficie Superficie 

Largo célula central medular (ápice) 69.6 µm 108 µm 67.2 µm 60 µm 76.8 µm 76.8 µm 

Ancho célula central medular (ápice) 100.8 µm 180 µm 96 µm 45.6 µm 86.4 µm 86.4 µm 

Largo célula central medular (Zmedia) 52.8 µm 139.2 µm 86.4 µm 31.2 µm 108 µm 86.4 µm 

Ancho célula central medular (Zmedia) 134.4 µm 201.6 µm 84 µm 81.6 µm 158.4 µm 132 µm 

Largo célula central medular (base) 48 µm 170.4 µm - 81.6 µm 266.4 µm 96 µm 

Ancho célula central medular (base) 156 µm 144 µm - 115.2 µm 127.2 µm 100.8µm 

Tipo de margen Entero Entero Entero Entero Entero Entero 

Distribución de esporangio 
Ambas 

superficies 
del talo 

Ambas 
superficies 

del talo 

Ambas 
superficies 

del talo 
Veg 

Ambas 
superficies 

del talo 

Ambas 
superficies 

del talo 

Diámetro de esporangio 91.2 µm 98.4 µm 134.4 µm Veg 141.6 141.6 

Esporangio rodeado por anillo de células no no no Veg no no 
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Anexo 4. Continuación. 

 FEZA4099 FEZA4107 FEZA4103 FEZA4105 FEZA4106 

Carácter/ejemplar Monte Pío Monte Pío Monte Pío Monte Pío Monte Pío 

Hábito Erecto Erecto Postrado Postrado Erecto 

Ancho de ultimas ramas 1.7 mm 1.5 mm 1.3 mm 1.3 mm 3 mm 

Ancho de bifurcación 4 mm 5.2 mm 2.6 mm 1.2 mm 11.2 mm 

Número de células apicales 1 2 2 2 1 

Tipo de ápice Agudo Redondeado Redondeado Redondeado Agudo 

Proliferaciones Superficie Superficie Superficie Ausente Superficie 

Largo célula central medular (ápice) 98.4 µm 84 µm 134.4 µm 72 µm 112.8 µm 

Ancho célula central medular (ápice) 96 µm 117.6 µm 76.8 µm 96 µm 108 µm 

Largo célula central medular (Zmedia) 81.6 µm 168 µm 168 µm 129.6 µm 86.4 µm 

Ancho célula central medular (Zmedia) 151.2 µm 124.8 µm 132 µm 86.4 µm 129.6 µm 

Largo célula central medular (base) 182.4 µm 103.2 µm 182.4 µm 45.6 µm 170.4 µm 

Ancho célula central medular (base) 177.6 µm 72 µm 139.2 µm 50.4 µm 100.8 µm 

Tipo de margen Entero Entero Entero Entero Entero 

Distribución de esporangio 
Ambas 

superficies del 
talo 

Ambas 
superficies del 

talo 

Ambas 
superficies del 

talo 
Veg 

Ambas 
superficies del 

talo 

Diámetro de esporangio 117 µm 115.2 µm 146.4 µm Veg 105.6 µm 

Esporangio rodeado por anillo de células Si no Si Veg no 
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