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RESUMEN

El estudio tuvo como objetivo identificar y caracterizar molecularmente la fauna
submareal de la isla Santa mediante el gen mitocondrial COl, con el propésito de
actualizar el conocimiento taxonomico y genético de las especies y contribuir al
fortalecimiento del plan de manejo de la Reserva Nacional de Islas, Islotes y
Puntas Guaneras. En total se colectaron 163 organismos a los que se les extrajo
ADN utilizando el método del fenol cloroformo. La calidad y cantidad del ADN se
evalué mediante electroforesis y espectofotometria, respectivamente, y el gen
mitocondrial COIl fue amplificado por PCR convencional, enviandose los
amplicones a secuenciar a Macrogen — USA. Se obtuvieron 105 secuencias
consensos de las cuales 88 presentaron una identidad = 99% en el BoldSystem
y NCBI. Los andlisis de distancia genética (K2P) y delimitacion de especies (PTP,
bPTP, GMYC y ABGD) confirmaron la existencia de 19 MOTUs, que representan
unidades taxonémicas operativas correspondientes a diferentes especies. Se
elaboré un catélogo ilustrado de las especies identificadas molecularmente, que

contiene sus fichas taxondmicas descriptivas y el codigo de barras de ADN.

Palabras claves: Codigo de barra de ADN, areas naturales protegidas, fauna

submareal.
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ABSTRACT

The study aimed to identify and molecularly characterize the subtidal fauna of
Santa Island using the mitochondrial COI gene, with the purpose of updating the
taxonomic and genetic knowledge of the species and contributing to the
strengthening of the management plan of the National Reserve of Islands, Islets,
and Guaneras Points. A total of 163 organisms were collected, and DNA was
extracted using the phenol—chloroform method. DNA quality and quantity were
evaluated through electrophoresis and spectrophotometry, respectively. The
mitochondrial COIl gene was amplified by conventional PCR, and the amplicons
were sequenced at Macrogen — USA. A total of 105 consensus sequences were
obtained, of which 88 showed an identity of 2 99 % in BOLD Systems and NCBI.
Genetic distance (K2P) and species delimitation analyses (PTP, bPTP, GMYC,
and ABGD) confirmed the existence of 19 MOTUSs, representing operational
taxonomic units corresponding to different species. An illustrated catalog of the
identified species was developed, including descriptive taxonomic profiles and

their corresponding DNA barcode.

Keywords: DNA barcoding, protected natural areas, subtidal fauna.
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INTRODUCCION

El Pera es reconocido como un pais megadiverso, caracterizado por una notable
variabilidad ecosistémica, especifica y genética. En su territorio se encuentran
84 de las 104 zonas de vida del planeta, y su mar constituye una de las cuencas
pesqueras mas importantes a nivel global (Ministerio del ambiente [MINAM],
2018, p. 1). Sin embargo, los estudios orientados a caracterizar su biodiversidad
y valorar sus servicios ecosistémicos siguen siendo limitados (Consejo Nacional
de Ciencia, Tecnologia e Innovacion Tecnoldgica [CONCYTEC], 2016, p. 12).
Persisten vacios significativos en las investigaciones sobre la diversidad de
especies (MINAM, 2019), lo que evidencia la necesidad de desarrollar estudios
gue permitan identificar y clasificar organismos de manera inequivoca,
estableciendo bases sélidas para el disefio de estrategias de uso sostenible de

estos recursos.

Los beneficios de la biodiversidad son mudltiples y constituyen un activo
fundamental para mejorar la calidad de vida de las generaciones presentes y
futuras (MINAM, 2014, p. 8; MINAM, 2018, p.38). Singh (2002) sefialé que la
biodiversidad aporta beneficios econdémicos, provee servicios esenciales
indirectos a través de los ecosistemas naturales y desempefia un papel crucial
en la regulacién y estabilidad de su funcionamiento (p. 638). Por ello, los cambios
en la biodiversidad pueden repercutir en todos los demdas servicios
ecosistémicos (Alcamo, et al., 2005, p. 8). De igual modo, Daza (2018) sostiene
qgue el conocimiento de la biodiversidad es clave para comprender su dinamica

e integrarla en estrategias de uso y desarrollo sostenible (p. 6).

Una estrategia emergente en la gestion ambiental se basa en la necesidad de
preservar y manejar los recursos naturales remanentes, asi como invertir en la
restauracion del capital natural degradado, como sefialan Aronson et al. (2008,
p.15) y Gann et al. (2019, p. 6), considerando especialmente que el 75 % de los
ecosistemas terrestres estan alterados (IPBES, 2019 p. 14). Por lo tanto, se
deben desarrollar proyectos que permitan restaurar ecosistemas, conservando
la biodiversidad y generar servicios sostenibles con beneficios sociales
(Chazdon et al., 2017, p.129).



Robainas y Garcia (2012) plantearon que uno de los mecanismos para enfrentar
la crisis ecolégica es alcanzar un conocimiento integral de las especies presentes
en los ecosistemas, a fin de comprender los procesos que en ellos ocurren (p.
1). La desaparicion de especies antes de ser identificadas o de conocer su
potencial utilidad, evidencia la necesidad de adoptar medidas preventivas para
su conservacion (Singh, 2002, p. 664). En este sentido, la identificacion
inequivoca de especies constituye la base de una gestion efectiva de las

reservas naturales (Giam, 2017, p. 5576).

Los marcadores moleculares son herramientas eficientes para la identificacién y
asignacion de especies, poblaciones e individuos (Godoy, 2009, p. 27). Permiten
detectar la presencia de especies cripticas, investigar la identidad taxonémica de
organismos en peligro de extincion y verificar la comercializacion ilegal de
productos derivados de especies amenazadas (Lanteri, 2007, p. 17). Altamirano
y Yafez (2016, p. 7) destacaron que estos analisis son altamente eficaces para
resolver problemas taxonémicos en grupos cripticos, esclarecer su filogenia y
comprender su filogeografia. En este contexto, Li et al. (2020) evidencian que los
marcadores moleculares se han utilizado ampliamente en la conservacién de
especies en peligro de extincion para revelar la variacion genética de sus
poblaciones y su historia evolutiva, proporcionando informacién esencial para la
elaboracion de estrategias de conservacion y la implementacién de practicas de
restauracion (p. 367). Estudios como los de Gostel y Kress (2022, p.3) respaldan
su utilidad en la conservacion de la biodiversidad y la gestion de recursos
genéticos al agrupar especies en comunidades, determinar la extension y
especificidad de las interacciones multiespecies y ubicar los habitats mas ricos

evolutivamente para priorizar su conservacion y proteccion.

Entre las técnicas moleculares empleadas para la identificacion de especies
destaca el Cadigo de Barras de ADN (BARCODE) (Rosales y Moreno, 2016, p.
1; Gostel y Kress, 2022, p.1), el cual utiliza un fragmento estandar de 648 pb del
gen mitocondrial citocromo c oxidasa | (COIl) para la identificacion de especies
animales (Daza, 2018, p. 6). Esta técnica se basa en que la variacion genética
intraespecifica es menor que la interespecifica (Robainas y Garcia, 2008, p. 3),
y una de sus ventajas es que emplea informacion de una misma region génica

en todos los taxones, bajo condiciones de secuenciacidn universalmente
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aceptadas y estandarizadas, con una relacién costo - eficiencia relativamente

favorable (Altamirano y Yafez, 2016, p. 7).

El Cadigo de Barras de ADN proporciona informacion esencial para el estudio de
la estructura y diversidad genética de las poblaciones, ya que permite identificar
inequivocamente organismos mediante la comparacion de secuencias
estandarizadas de ADN (Robainas y Garcia, 2012, p. 6). Su aplicacion no se
restringe a grupos especificos, sino que posibilita evaluar de manera integral la
evolucion de las areas destinadas a conservacion (Antil et al., 2023, p. 773).
Estos datos son fundamentales para disefiar planes de manejo y conservacion,
delimitar &reas protegidas y regular la explotacion sostenible de especies con
relevancia comercial (Nielsen et al., 2022). Asimismo, el uso continuado de esta
herramienta facilita la evaluacion de la efectividad de las areas protegidas y el
seguimiento de los impactos de las acciones de conservacion (Padilla-Garcia et
al., 2021, p. 139).

El Perl posee un patrimonio natural excepcional, caracterizado por su alta
diversidad biocultural que incluye: ecosistemas Unicos, especies endémicas y
recursos genéticos clave para la seguridad alimentaria. Esta megadiversidad
implica la responsabilidad de implementar estrategias de conservaciéon y uso
sostenible que contribuyan a mitigar el cambio climatico mediante la provision de

servicios ecosistémicos criticos (MINAM, 2016, p.5).

El Sistema Nacional de Areas Naturales Protegidas por el Estado (SINANPE)
tiene como objetivo contribuir al desarrollo sostenible del Peri mediante la
conservacion de muestras representativas de su diversidad biologica (Servicio
Nacional de Areas Naturales Protegidas por el Estado [SERNANP], 2021). Este
sistema est4 conformado por 183 areas naturales protegidas con diferentes
niveles de administracion, que abarcan mas de 22 millones de hectéareas,
equivalentes al 14 % del territorio nacional (SERNANP, 2020). Una de estas
areas es la Reserva Nacional de Islas, Islotes y Puntas Guaneras (RNIIPG),

dentro de la cual se encuentra la isla Santa.

A pesar de que la RNIIPG cuenta con un Plan Maestro de Gestién (SERNANP,

2016), los estudios orientados a la identificacion de la fauna submareal son



escasos, ya que la mayoria de los esfuerzos se ha centrado en la catalogacién
de aves y mamiferos que habitan la reserva. Una revision de los objetivos del
Plan Maestro revela que no se contempla de manera explicita el desarrollo de
inventarios de fauna submareal, aunque si se reconoce la importancia de

conservar la biodiversidad de este ecosistema (SERNANP, 2016, p. 15).

En este sentido, no es posible conservar ni proteger organismos cuya existencia
se desconoce o esta mal clasificado, lo que limita los intentos por comprender

las consecuencias del cambio y la degradacién ambiental (Mace, 2004, p. 711).

En este contexto, el presente trabajo tiene como propdsito generar informacién
actualizada sobre la diversidad marina, contribuyendo al fortalecimiento del plan
de manejo de la RNIIPG. El inventario molecular de la fauna submareal de la isla
Santa se plantea como un primer paso estratégico, que considera la
conservacion efectiva de los ecosistemas marinos y depende del conocimiento
detallado de su biodiversidad (Mace, 2004, p. 711). Se espera que los resultados
de esta investigacion constituyan un insumo técnico-cientifico que oriente
acciones de conservacion integrales y sostenibles, en concordancia con las

politicas nacionales de gestion de areas naturales protegidas.



CAPITULO |

PROBLEMA DE INVESTIGACION

1.1. PLANTEAMIENTO Y FUNDAMENTACION DEL PROBLEMA DE
INVESTIGACION
La vida en nuestro planeta ha experimentado grandes fluctuaciones como
resultado de cambios drasticos en las condiciones ambientales y del
desequilibrio de los ecosistemas; que, sumados a la actividad
antropogénica, han contribuido significativamente a la pérdida de la
diversidad biologica a nivel global. Un enfoque paliativo ante esta crisis
consiste en alcanzar un conocimiento integral de las especies que habitan
los diferentes ecosistemas, para comprender los procesos que en ellos se
desarrollan (Robainas y Garcia, 2012, p. 1).

La naturaleza constituye, al mismo tiempo, fuente de recursos y sumidero
de los residuos generados por el sistema econémico (Gomez-Baggethun y
de Groot, 2007, p. 4). Por ello, los ecosistemas y sus componentes deben
ser preservados, ya que de su integridad depende también nuestra
supervivencia como especie (Esquivel, 2006, p. 188). Uno de los requisitos
esenciales para el desarrollo sostenible es la preservacion de la diversidad
genética, a fin de garantizar la capacidad de respuesta frente al cambio
climatico (Esquivel, 2006, p. 125), lo cual requiere implementar programas
de restauracién de ecosistemas degradados y proteccion de los remanentes
naturales (Aronson et al., 2008, p. 22).

Durante la Cumbre de Desarrollo Sostenible de Johannesburgo se destaco
gue, como parte de la estrategia para alcanzar el desarrollo sostenible, es
necesario revertir los procesos que han degradado los ecosistemas;
reportandose mas de 11 000 especies amenazadas de extincion, mas de
800 ya extintas y otras 5 000 que podrian desaparecer si ho se adoptan
medidas adecuadas de conservacion (Esquivel, 2006, p. 108). El interés por
la conservacion de la diversidad, se ha incrementado de manera notable,

otorgando cada vez mayor relevancia al concepto de biodiversidad y a su



papel en el funcionamiento de los ecosistemas (Aronson et al., 2008, p.5).
La pérdida de biodiversidad obedece a multiples factores, entre ellos la
expansion agricola, la sobreexplotacion de recursos, la introduccion de
especies exoticas invasoras (Hoffmann et al., 2010, p. 1503), asi como
diferentes factores antrépicos y ambientales (Daza y Montenegro, 2018, p.
2) y el deterioro y fragmentacion de habitats. Este fenbmeno se considera
uno de los mayores riesgos para la humanidad, ya que incrementa la
uniformidad biolégica, la dependencia de las especies de un numero
limitado de variables ambientales y la vulnerabilidad frente a plagas y

enfermedades (Esquivel, 2006, p. 119).

La biodiversidad comprende la variabilidad de organismos vivos
provenientes de cualquier fuente, incluidos los ecosistemas terrestres,
marinos y acuaticos, asi como los complejos ecolégicos de los que forman
parte. Abarca la diversidad dentro de cada especie, entre las especies y de
los ecosistemas (Naciones Unidas, 1992, p. 7; MINAM, 2016, p. 20). Los
componentes de la biodiversidad - genes, especies y ecosistemas - proveen
a la sociedad una amplia gama de bienes y servicios, directos o indirectos,
con alto valor para la humanidad y deben mantenerse mediante programas

de conservacion (Brock et al., 2012, p. 27).

En la Cumbre Mundial de Desarrollo Sostenible del 2015, realizada en
Nueva York, se aprob6 la Agenda 2030 para el Desarrollo Sostenible,
reafirmando el compromiso de “proteger el planeta contra la degradacion y
gestionar de manera sostenible los recursos naturales” (Naciones Unidas,
2015, p. 2). Los Objetivos de Desarrollo Sostenible (ODS) 14 y 15 se refieren
a la conservacion y uso sostenible de los océanos y los ecosistemas
terrestres, en concordancia con las metas de la Convencion sobre
Diversidad Bioldgica que debian alcanzarse en 2020 (Sanahuja y Tezanos,
2017, p. 545). Estos objetivos incluyen la proteccion y gestion sostenible de
los ecosistemas marinos y costeros, con una meta minima del 10 % de areas
protegidas; la regulacion efectiva de la pesca, la erradicacion de la
sobrepesca y la prevencion de la contaminacion marina (Naciones Unidas,
2015, p. 16).



La Union Internacional para la Conservaciéon de la Naturaleza (UICN) es la
principal organizacion mundial dedicada a la conservacion de la diversidad
biologica —genes, especies y ecosistemas— que conforman la bidsfera
terrestre. Su mision es influir y apoyar a las sociedades de todo el mundo
para conservar la integridad de la naturaleza y asegurar que el uso de los
recursos naturales sea equitativo y ecolégicamente sostenible (UICN, 2020).
Entre sus 6rganos especializados destaca la Comision Mundial de Areas
Protegidas (CMAP), que establece que las areas protegidas solo brindaran
beneficios si estan adecuadamente gestionadas. Dentro de estas se
incluyen las Areas Marinas Protegidas (AMP), que desempefian un papel
vital en la conservacion de la diversidad biologica marina (UICN, 2020).

Las areas protegidas han constituido durante décadas un pilar fundamental
de la conservacion y posiblemente la estrategia mas eficaz para la
proteccion de especies (Shanee et al.,, 2017, p. 3). Asimismo, las AMP
contribuyen a mitigar los impactos de las actividades humanas sobre los
ecosistemas marinos, al tiempo que funcionan como zonas de reproduccién
y exportacion de larvas y juveniles hacia zonas de pesca adyacentes
(Hooker, 2011, p. 5).

Para la conservacion y gestién de un ecosistema es fundamental identificar
las especies presentes, sus habitats y el papel que desempefian dentro de
la red trofica. La presencia o ausencia de depredadores, presas o
productores influye directamente en la estabilidad ecoldgica; por tanto, si
una poblacién disminuye o desaparece, el equilibrio del ecosistema se vera
afectado, por lo que es crucial que, para la proteccion de especies y habitats
con funciones ecosistémicos, el primer paso sea la identificacion de

especies (Brock et al., 2012, p. 9).

El Perd, al ser un pais megadiverso (MINAM, 2014, p. 14; MINAM, 2016, p.
20; MINAM, 2018, p. 1), tiene la responsabilidad de conservar y utilizar la
diversidad biol6gica de manera sostenible. Esta condicion le otorga ventajas
comparativas significativas, tanto por su reconocimiento como centro

mundial de recursos genéticos y especies endémicas, como por la presencia
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de ecosistemas Unicos y cuencas compartidas. Ademas, posee un alto
potencial para contribuir a la mitigacion de los efectos del cambio climatico
(MINAM, 20186, p. 21).

En la Politica Nacional sobre Biodiversidad se establecen como
lineamientos la conservacion de la diversidad de ecosistemas, especies y
genes, garantizando el mantenimiento de los procesos ecologicos.
Asimismo, se promueve la inclusién de la conservacion bioldgica en los
planes y proyectos de desarrollo, y se fomenta el fortalecimiento del
conocimiento sobre biodiversidad para que la toma de decisiones publicas
y privadas considere su integridad, impulsando el manejo integrado de los

ecosistemas marino-costeros (MINAM, 2009, p. 6).

En este marco, el Estado peruano promueve la investigacion cientifica sobre
biodiversidad y sus componentes, con el objetivo de generar informacion
gue respalde la toma de decisiones para el aprovechamiento sostenible de
los recursos naturales. Este compromiso se materializa en acciones
orientadas a la proteccibn y recuperacion de los ecosistemas, la
conservacion de especies y la salvaguarda del patrimonio genético
(Constitucién Politica del Peru; Ley General del Ambiente; Ley N.° 29811;
Ley N.° 26839).

Asimismo, para proteger la megadiversidad del pais, se han creado Areas
Naturales Protegidas (ANP) que conforman el Sistema Nacional de Areas
Naturales Protegidas por el Estado (SINANPE). Actualmente, este sistema
esta integrado por 75 ANP de administracion nacional, 25 de conservacion
regional y 142 de conservacion privada, que en conjunto abarcan
aproximadamente 23 050 787 ha a nivel nacional (SERNANP, 2020). Sin
embargo, existe un sesgo en la representacion de ciertos ecosistemas. Los
ecosistemas amazonicos estan mejor representados que los costeros y
andinos, posiblemente porque estos Ultimos se perciben como mas
conflictivos debido a su alta densidad poblacional y significativa actividad
econdmica (MINAM, 2016, p. 27). En el ambito marino, el sesgo es alin mas
marcado: solo 403 915,87 ha, equivalentes al 1,75 % del total protegido,
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corresponden a reservas naturales marinas (MINAM, 2016, p. 29;
SERNANP, 2020, p. 1).

La Reserva Nacional Sistema de Islas, Islotes y Puntas Guaneras
(RNSIIPG) fue creada con el objetivo de conservar una muestra
representativa de la diversidad biolégica de los ecosistemas marino-
costeros del mar frio de la Corriente de Humboldt. Asimismo, busca
garantizar el aprovechamiento sostenible, promover la participacion justa en
los beneficios derivados del uso de los recursos y mantener la continuidad
del ciclo biolégico de las especies que la habitan (SERNANP, 2020, p. 3).
La RNSIIPG se extiende por los departamentos de Piura, Lambayeque, La
Libertad, Ancash, Lima, Ica, Arequipa y Moquegua, abarcando 140 833,47
ha, con 22 islas y 11 puntas guaneras (SERNANP, 2020, p. 7; MINAM, 2019,
p. 15). Comprende zonas donde ocurren procesos ecoldgicos esenciales,
como el afloramiento de nutrientes, la reproduccion de lobos marinos y aves
guaneras, y el desove de peces e invertebrados, los cuales mantienen la
diversidad biolégica y favorecen el repoblamiento de recursos pesqueros en
zonas adyacentes (SERNANP, 2021). La Isla Santa, ubicada frente a las
costas de Ancash, destaca por su alta diversidad biol6gica y fue incorporada
legalmente a la RNSIIPG (Hooker, 2011, p. 6).

La identificacibn de las especies constituye la base para estimar la
diversidad de los ecosistemas y tomar decisiones sobre su manejo y
conservacion; por ello, este tipo de estudios resulta esencial (Sanchez,
2016, p. 15). Altamirano y Yafiez (2016, p. 7) sefialan que, para caracterizar
adecuadamente la biodiversidad, es indispensable conocer la identidad de
las especies. Sin embargo, el estudio de la diversidad enfrenta limitaciones,
entre ellas la escasez de taxonomistas y la complejidad de la identificacion
morfolégica, afectada por la plasticidad fenotipica, las diferencias
ontogeénicas o el dimorfismo sexual (Giangrande, 2003, p. 456; Hebert et al.,
2003, p. 313). De los 10 a 15 millones de especies estimadas, el
conocimiento taxonomico actual reconoce alrededor de 1,9 millones
(Roskov et al., 2019).



En las ultimas décadas, las técnicas basadas en marcadores moleculares
han aportado métodos eficaces para la asignacion de muestras a especies,
poblaciones o individuos. Estas herramientas han demostrado alta eficiencia
para resolver problemas taxonémicos en grupos cripticos, asi como para
apoyar la conservaciéon y gestiéon de especies amenazadas (Godoy, 2009,
p. 23; Lanteri, 2007, p. 16). Una de las técnicas moleculares mas empleadas
para la identificacion de especies es el Cddigo de Barras de ADN (DNA
Barcode), que se ha consolidado como herramienta clave para la
cuantificacion de la biodiversidad a nivel global. Ademas, esta metodologia
ha mejorado la forma en que la ciencia se relaciona con la biodiversidad
silvestre (Arif y Khan, 2009, p. 12; Paz et al., 2011, p. 163; Von May et al.,
2013, p. 351; Daza y Montenegro, 2018, p. 9).

En 2007 se consolido el proyecto internacional Cédigo de Barras de la Vida
(BOL), el cual pone a disposicion de los participantes una plataforma en
linea desarrollada por Paul Hebert en la Universidad de Guelph, Canada:
BOLD Systems (Barcode of Life Data Systems). En esta base de datos se
registran resultados de investigacién, secuencias de ADN, informacion
sobre especimenes, imagenes y datos taxondmicos (Arif y Khan, 2009, p.
12).

En el Perq, la limitada informacién disponible sobre biodiversidad convierte
en prioridad la realizacion de estudios en ecosistemas con altos niveles de
diversidad y endemismo (Von May et al., 2013, p. 353), como las Reservas
Naturales. El Plan Maestro de la RNSIIPG (SERNANP, 2016, p. 21) sefala
la necesidad de generar informacion sobre biodiversidad durante el
monitoreo ambiental permanente. En esta linea, Paz et al. (2011, p. 2)
proponen que “las medidas de gestion de los recursos naturales se orienten
a acelerar el inventario de la diversidad bioldgica, con el fin de comprender
el funcionamiento de los ecosistemas e integrar su uso en el desarrollo
sostenible”. En concordancia, la normativa de preservacion bioldgica
establece tres fines principales: a) documentar la diversidad bioldgica, b)

identificar las amenazas existentes y c) desarrollar técnicas para prevenir la
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extincion de las especies, conservando su variabilidad genética” (SERFOR,
2018).

Aves guaneras
(Tamario poblacional)

Ecosistema insular
(grado de -—

Pinguino
(Presencia/Ausencia)

afectacion)

Mamiferos marinos
(Tamafio poblacional)

Ecosistema

intermareal Recursos bentonicos

(Presencia/Ausencia)

(grado de
afectacion)

Peces
(Presencia/Ausencia)

Ecosistema
submareal

Recursos bentdnicos
(Presencia/Ausencia)

(grado de
afectacion)

Praderas de macroalgas
(Presencia/Ausencia)

ﬁ Monitoreo ambiental —

Figura 1. Modelo conceptual de manejo y monitoreo ambiental en la Reserva

Nacional Sistema de Islas, Islotes y Puntas Guaneras. Adaptado de SERNANP
(2016).

1.2. ANTECEDENTES DE LA INVESTIGACION

Tarazona et al. (2003) realizaron una revision sobre la investigacion en
biodiversidad marina en el Perl y encontraron gque, aunque existe un
esfuerzo considerable en el manejo y gestion de las AMP, persisten
numerosos vacios de informacion a nivel taxonémico y en estudios
ecosistémicos. Esta situacion refleja una escasez de investigaciones en la

mayoria de grupos taxonémicos y comunidades biolégicas (p. 206).

En 2016 se publico el Plan Maestro de la Reserva Nacional Sistema de
Islas, Islotes y Puntas Guaneras 2016—-2020, en el cual se establecen los
objetivos, estrategias, actividades y la zonificacion de todas las islas, islotes
y puntas guaneras que conforman la reserva (SERNANP, 2016, p. 14). Sin
embargo, aun reconociendo la importancia de inventariar la biodiversidad

de los ecosistemas, todavia falta describir y catalogar formalmente gran
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parte de la diversidad de los componentes de la RNSIIPG, posiblemente
debido a la complejidad de su sistema ecolégico.

Hooker et al. (2011) llevaron a cabo la evaluacion de objetos de
conservacion y la zonificacion de la isla Santa como un primer ensayo de
ordenamiento, el cual incluyd hébitats intermareales, submareales y
terrestres. En dicho estudio se reportaron 144 especies de organismos
acuaticos, de las cuales 103 correspondieron a invertebrados y 6 a peces.
La mayoria de las especies fueron identificadas mediante taxonomia
tradicional a nivel de género, y algunas Unicamente a nivel de familia (p.
47).

Pires y Marinoni (2010) sefialan, que la descripcion e identificacion de las
especies son procesos fundamentales para la biologia, ya que la taxonomia
proporciona datos de referencia esenciales para la conservacion y los
estudios de ecologia (p.340). Esta informacién se emplea en la elaboracién
de bases de datos sobre diversidad biologica marina y terrestre (Robainas-
Barcia y Garcia-Machado, 2012, p. 2).

La identificacion biolégica a través del Cédigo de Barras de ADN, utilizando
el gen mitocondrial del Citocromo Oxidasa sub unidad | (COl), se presenta
como una alternativa a la identificacion sistematica de las especies a nivel
mundial y fue propuesta por Herbert en el 2003 (Gonzales, J. 2019, p. 9;
Robainas-Barcia y Garcia-Machado, 2012, p.2; Rodriguez, 2021, p.7). A
partir de esta propuesta, el Codigo de Barras de ADN se ha convertido en
una herramienta eficaz para la identificacion rapida y precisa de los
organismos, usandose para revelar especies no reconocidas en diversos
grupos de animales (Paz et al., 2011, p. 4; Robainas-Barcia y Garcia-
Machado, 2012, p. 2; Saez, 2009, p. 4; Trivedi et al., 2015, p. 2), y se ha
empleado también en estudios de identificacion de especies y filogenia
molecular (Olivares -Paz, 2011, p. 343; Paz, 2011, p. 4, Sdnchez, 2016, p.
4).

Como parte de los esfuerzos mundiales para la identificacion de especies

y la generacién de catdlogos de biodiversidad, se desarroll6 la base de
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datos The Barcode of Life Data Systems (BOLD, www.boldsystems.org)

(Vera et al., 2012, p. 200). BOLD es una herramienta bioinformatica,
disefiada para almacenar, acceder y analizar datos de Codigos de Barras
de ADN (Ratnasingham y Hebert, 2013, p.356), constituyéndose en una
plataforma de referencia precisa para todas las especies vivas (Barcaccia
et al., 2015, p. 2). Su objetivo principal es construir una biblioteca completa
de secuencias de Codigos de Barras que incluyan a todas las especies en
el mundo (Liu et al., 2012, p. 1).

Von May et al. (2013, p. 6) destacaron la importancia de aplicar el Codigo
de Barras de ADN en el avance del conocimiento sobre la biodiversidad en
el Perd, especialmente mediante el uso de métodos de biologia molecular
y andlisis filogenéticos. De igual manera, Trivedi et al. (2015, p. 4) revisaron
las perspectivas de esta técnica en la conservacion de la biodiversidad
marina, con énfasis en la estandarizaciébn de los procedimientos y su
aplicaciéon en la identificacion de poliquetos, crustaceos, copépodos,

nemertinos, peces y algas.

En este contexto, el Perl ejecuta un proyecto conjunto con Canada
denominado Cdodigo de Barras de ADN para apoyar la conservacion de la
biodiversidad, su aprovechamiento sostenible y el comercio, cuyo objetivo
es construir una biblioteca digital de referencia de codigos de barras de

ADN para la fauna y flora peruanas (www.pebol.org/proyecto/proyecto-

pebol).

Entre los estudios orientados a fortalecer el conocimiento de la
biodiversidad marina peruana se encuentra el de Gonzéles (2019, p. 35),
quien identifico, mediante el Cédigo de Barras de ADN, once especies de
invertebrados marinos de interés comercial en la bahia El Ferrol, Chimbote
— Perd. Asimismo, Rodriguez (2020, p. 49) empled esta técnica para
generar una biblioteca de referencia y contribuir a la delimitaciéon
taxonémica de bivalvos, cefalopodos y poliplacéforos presentes en la costa
peruana. De forma similar, Ingar (2022) utilizo el Codigo de Barras de ADN

para identificar molecularmente gasteropodos marinos procedentes de
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siete departamentos del litoral peruano, concluyendo que esta técnica es
eficaz para especies de las subclases Neritimorpha y Heterobranchia.

En Ecuador, el Cédigo de Barras de ADN se emplea en estudios de
ecologia tréfica en las islas Galapagos, debido a que permite identificar
especies a partir de cualquier tipo de material bioldgico. Este método ha
posibilitado la identificacion de especies presentes en el contenido
estomacal de grandes depredadores, lo que facilita determinar, de forma
cuantitativa y cualitativa, los impactos causados por depredadores
invasivos sobre tres atributos principales de la organizacién biolégica:
estructura, composicion y funcién de las comunidades (Altamirano-

Benavides y Yanez, 2016, p. 9).

Asimismo, el uso del Cédigo de Barras de ADN permite detectar errores en
la identificacion taxondmica de algunas especies. Por ejemplo, Chen y Sun
(2013), al analizar las secuencias de nueve especies de quitones en la
costa de China, propusieron reclasificar la especie inicialmente identificada

como Ischnochiton hakodadensis dentro del género Lepidozona (p. 171).

Investigaciones como las de Lantery (2007, p. 15), Péaiz y Huete (2008, p.
102), Fisher y Smith (2008, p.1), Feng et al. (2011, p. 291), Romero y
Ramirez (2012, p. 201), Hamsher et al. (2011, p. 405), Gebhardt y
Kneberlsberger (2015, p. 259) documentan el uso del Cadigo de barras de
ADN en la identificacion y descripcion de diferentes grupos taxonémicos.
Dai et al. (2012, p. 438) identificaron 34 especies de Coleoidea, y Borges

et al. (2016) aplicaron esta técnica en el estudio en invertebrados marinos.

Raupach et al. (2015) identificaron, mediante el Codigo de Barras de ADN,
205 especies de crustaceos del Mar del Norte, confirmando la eficacia de
esta técnica para dicho grupo taxonémico (p. 1). De forma similar, Ward et
al. (2008, p. 1202) y Bribiesca-Contreras et al. (2013, p. 3) la emplearon en
la identificacion de equinodermos, mientras que Carr et al. (2011, p. 1) y
Maturana et al. (2011, p. 35) la utilizaron en anélidos, y Vargas et al. (2012,
p. 1) en poriferos.
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1.3.

1.4.

1.5.

El uso del Cédigo de Barras de ADN también ha revelado subestimaciones
en la diversidad de algunas especies. Ramirez et al. (2017) reportaron que
la diversidad de la ictiofauna neotropical se encuentra subestimada vy,

ademas, identificaron especies cripticas dentro del género Megaleporinus
(p. 9).

Por otra parte, esta técnica se ha utilizado para identificar especies
invasoras. Saunders (2009) reportd la introduccion de Gracilaria
vermiculophylla en Columbia Britanica (p. 142), mientras que Crawford et
al. (2011) identificaron una especie invasora de anfibio en Panama (p. 65).
Asimismo, el Codigo de Barras de ADN también se ha empleado en el
control del trafico ilegal de especies. Rehman et al. (2015, p.19) detectaron
la venta ilegal de carne de tortuga (Lissemys punctata). Alves et al. (2015,
p.40) identificaron tasas de sustitucion de 100% en filetes de corvina
Cynoscion leiarchus y 76,6% en filetes de Plagioscion squamosissimus,
sustituidos en la mayoria de los casos por especies de menor valor
comercial. Por su parte Marin et al. (2018, p. 1) evidenciaron la
comercializacién de especies protegidas y amenazadas como el tiburén
ballena, asi como el caso de etiquetado incorrecto de algunas especies

comerciales.

FORMULACION DEL PROBLEMA DE INVESTIGACION
¢,Cual es la identidad genética de la fauna submareal de la isla Santa
(Ancash, Per() mediante Cédigo de Barras de ADN y su aporte al

fortalecimiento del plan de manejo como reserva natural?

DELIMITACION DEL ESTUDIO
El presente trabajo esta delimitado en la zona submareal de la isla Santa,

ubicada en la provincia del Santa, Region Ancash — Peru.

JUSTIFICACION E IMPORTANCIA DE LA INVESTIGACION
La Politica Nacional del Ambiente tiene por objetivo mejorar la calidad de
vida de las personas garantizando la existencia de ecosistemas saludables,

funcionales y viables en el largo plazo. Para ello promueve la prevencion,
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proteccién y recuperacion del ambiente y sus componentes, asi como la
conservacion y el aprovechamiento sostenible de los recursos naturales,
en concordancia con el respeto de los derechos fundamentales de la
persona (MINAM, 2009, p. 3).

Entre sus metas para el 2021, esta politica establecié que la biodiversidad
del pais debia ser evaluada, utilizada en forma sostenible, conservada y
recuperada mediante la aplicacién de instrumentos de gestion adecuados
(MINAM, 2009, p. 5). Para cumplir este objetivo, se propuso promover y
fortalecer la evaluacion, el registro y la valoracion de los recursos naturales,
la diversidad biologica y los servicios ecosistémicos, involucrando a
instituciones, universidades, cientificos y organismos de cooperacion
internacional (MINAM, 2009, p. 6).

En 2021, la Politica Nacional del Ambiente al 2030 definié como problema
publico la “disminucion de los bienes y servicios que proveen los
ecosistemas, afectando el desarrollo de las personas y la sostenibilidad
ambiental” (MINAM, 2021, p. 8). Se identificd la pérdida de diversidad
biolégica como una de las principales causas de la reduccion del bienestar
humano (MINAM, 2021, p. 10), reconociendo que los recursos de la
biodiversidad son un activo estratégico para el desarrollo presente y futuro

del pais.

Uno de los objetivos prioritarios de la politica ambiental es mejorar la
conservacion de especies y diversidad genética, particularmente en Areas
Naturales Protegidas (ANP) y otras modalidades de conservaciéon (MINAM,
2021, p. 33). La planificacion de estas acciones debe basarse en un
conocimiento detallado de los componentes ecologicos, que incluya
especies, ecosistemas, habitats y procesos tanto naturales como

antropicos (Atauri y Garcia, 2012, p. 10).

Asimismo, el SERNANP (2009, p. 205) establece, como linea de politica
para el &mbito marino—costero, el fortalecimiento de las capacidades de
investigacion, con especial énfasis en el monitoreo del estado de salud de

los ambientes marinos. Para ello, se requiere que las entidades
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responsables generen informacion cientifica detallada, actualizada y
pertinente, que sirva de base para fundamentar decisiones de manejo y
conservacion. Al respecto Jiang et al, (2024, p. 8) menciona que los
servicios ecosistémicos que brindan los ecosistemas marinos conectan a
las partes interesadas con las areas marinas protegidas convirtiéndolas en

sistemas socio ecoldgicos.

Los inventarios de flora y fauna constituyen la base para conocer el estado
inicial de un Area Natural Protegida (ANP) y para definir sus estrategias de
manejo (Diputacién Foral de Bizkaia, 2015, p. 6). En este sentido, el
presente trabajo contribuird al conocimiento de la biodiversidad marina de
la RNSIIPG, especificamente de la isla Santa, incorporando las especies
identificadas en catalogos digitales de acceso para la comunidad cientifica
nacional e internacional. A partir de este inventario, se buscara establecer

estrategias que fortalezcan el plan de manejo de la reserva natural.

Dado que el Peru es reconocido como centro de origen por su gran
diversidad genética (MINAM, 2016, p. 22), resulta imprescindible realizar el
inventario de las especies presentes en las reservas naturales. En esta
linea, uno de los objetivos del Plan Director de las Areas Naturales
Protegidas (ANP) es promover la investigacion, el ordenamiento y el
monitoreo de la biodiversidad terrestre y marina, asi como de los valores
culturales de las areas con representatividad ecolégica (SERNANP, 2009,
p. 35).

Este plan prioriza la generacion de informacion biolégica que contribuya a
llenar vacios de conocimiento, asi como la realizacion de inventarios.
Ademas, impulsa proyectos que incluyan la digitalizacién y publicacién en
linea de bases de datos de biodiversidad, con especial atencion a las zonas
de reserva en el ambito marino—costero (SERNANP, 2009, p. 141).

La adecuada identificacion de especies es fundamental para disefar
estrategias de conservacion eficaces (Hooker et al., 2011, p. 7). En este
contexto, el Codigo de Barras de ADN constituye una herramienta

poderosa, con gran potencial para incrementar el conocimiento sobre la
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biodiversidad marina del Pacifico Suroriental (Ramirez et al., 2020, p. 12).
Esta técnica permite identificar organismos, detectar especies cripticas y
endémicas, descubrir especies potencialmente nuevas para la ciencia y
reconocer variedades Unicas, caracterizadas en su mayoria por tener una

distribucion geografica restringida (Von May et al., 2013, p. 351).

Por otro lado, Altamirano y Yanez (2016, p. 10) sefialan que el uso del
Cddigo de Barras de ADN reduce la ambigliedad en la informacion sobre
el estado de conservacién de especies y ecosistemas. La creacion de
bibliotecas digitales con codigos de barras de ADN de especies endémicas,
nativas e introducidas, presentes en areas protegidas o en ecosistemas
fragiles, proporciona una base de datos cientifica referencial que facilita la
correcta identificacion de especies, el seguimiento de sus fluctuaciones
poblacionales y la determinacion de su distribucion geogréfica en diferentes
escalas espacio - temporales. Esta informacién resulta crucial para la
elaboracion de planes de manejo y programas de investigacion orientados

a la conservacion de la diversidad bioldgica.

Paz et al. (2011, p. 168) sefialan que la disponibilidad de secuencias de
ADN para la identificacion de especimenes y grupos taxondmicos
contribuye significativamente a mejorar el manejo de la biodiversidad y la
implementacion de planes de conservacion. Asimismo, desde 1997, la Ley
N.° 26839 sobre la conservacion y aprovechamiento sostenible de la
diversidad biol6gica declaré como prioritario y de interés nacional el
desarrollo de investigacion cientifica para el conocimiento de las especies
de flora, fauna, microorganismos y ecosistemas, mediante inventarios,
estudios bioldgicos y seguimiento ambiental. Esta disposicion fue ratificada
en la Estrategia Nacional de Diversidad Biologica al 2021.

En 2017 se creo en el Peru el Consorcio de Codigo de Barras de ADN para
especies marinas (PeMar), con el objetivo de generar una biblioteca de
referencia que facilite el estudio de la biodiversidad marina (Ramirez et al.,
2020, p. 11). El presente trabajo contribuira a dicha biblioteca incorporando

informacion de especies identificadas molecularmente en la isla Santa.

18



Por todo lo mencionado anteriormente, el presente trabajo de investigacion

se justifica por las siguientes razones:

- Contribuye a ampliar y actualizar la informacién sobre la biodiversidad
del ecosistema marino de la isla Santa, mediante la identificacion
molecular de especies y la generacion de un catalogo oficial de especies
registradas con cédigo de barras de ADN.

Proporciona una base de referencias para futuras investigaciones
ecoldgicas y para el disefio de estrategias de manejo, en el marco del
Plan Maestro de la RNSIIPG.

Aporta datos que facilitan la toma de decisiones con respecto a la
zonificacion de la isla Santa, como parte de su plan de manejo en calidad

de area natural protegida.

1.6. OBJETIVOS DE LA INVESTIGACION
1.6.1. OBJETIVO GENERAL
Identificar molecularmente, a través del Cédigo de Barras de ADN la
fauna submareal de la isla Santa, para ser usada en el fortalecimiento

del plan como reserva natural.

1.6.2. OBJETIVOS ESPECIFICOS

- Determinar la distancia genética intra e interespecificas de la fauna
submareal de la isla Santa, utilizando el gen COI.

- lIdentificar las Unidades Taxondmicas Operativas Moleculares
(MOTUs) a partir de las secuencias obtenidas, empleando los
métodos de delimitacibn de especies Poisson Tree Processes
model (PTP), Bayesian implementations of the Poisson Tree
Processes model (bpTP), Generalized Mixed Yule Coalescent
model (GMYC) y Automatic Barcode Gap Discovery (ABGD).

- Construir arboles bayesianos de la fauna submareal de la isla
Santa, para diferenciar las agrupaciones de MOTUs.

- Elaborar un catalogo ilustrado de especies de la fauna submareal

de la isla Santa, identificadas taxonémica y molecularmente.
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CAPITULO Il

MARCO TEORICO

2.1.FUNDAMENTOS TEORICOS DE LA INVESTIGACION
2.1.1. AREAS NATURALES PROTEGIDAS.

La Union Internacional para la Conservacion de la Naturaleza (UICN) define
las areas naturales protegidas como un espacio geografico claramente
delimitado, reconocido, dedicado y gestionado mediante medios legales u
otros mecanismos eficaces, con el fin de lograr la conservacion a largo
plazo de la naturaleza, sus servicios ecosistémicos y los valores culturales
asociados (UICN, 2020).

La UICN ha establecido seis categorias de areas protegidas (Tabla 1) que
reflejan el grado de intervencion humana en el manejo de las reservas:
Reserva Natural Estricta (Categoria I), Parque Nacional (Categoria Il),
Monumento o Rasgo Natural (Categoria lll), Area de manejo de héabitat o
especies (Categoria V), Paisaje terrestre o marino protegido (Categoria V)
y Area protegida con uso sostenible de recursos naturales (Categoria VI)
(UICN, 2020).

Las areas naturales protegidas son espacios delimitados por el Estado para
conservar ecosistemas, diversidad bioldgica y bellezas paisajisticas, asi
como el patrimonio cultural del pais. Su establecimiento permite preservar
habitats, especies raras y amenazadas, paisajes de alto valor y
formaciones geologicas notables. Ademas, brindan oportunidades para la
educacion, la investigacion cientifica, la recreacion y el turismo (Sociedad

Peruana de Derecho Ambiental, 2015, p. 3).

En el Pert, en 2008 se creo el Servicio de Areas Naturales Protegidas por
el Estado (SERNANP) como organismo publico técnico especializado,
adscrito al Ministerio del Ambiente y ente rector del Sistema Nacional de
Areas naturales protegidas por el Estado (SINANPE). Este sistema esta
conformado por las Areas Naturales Protegidas de administracién nacional
(ANP), y se complementa con las Areas de Conservacion Regional (ACR)
y las Areas de Conservacion Privada (ACP) (MINAM, 2016, p. 12).
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Las categorias especificas de &reas naturales protegidas en el Perq,

designadas por el SERNANP, y su equivalencia con las categorias

establecidas por la UICN, se presentan en la Tablal.

Tabla 1: Categorias de areas naturales protegidas en el Per( y su equivalencia

con las categorias de la UICN.

. UICN . SERNANP
Categoria . — Caracteristicas . —
Designacion Designacion
No se permite la
Reserva Natural . . ,p
I . intervencion del
estricta.
hombre.
Il Parque Nacional Proteccion con Parque Nacional
" Monumento o Rasgo instalaciones para
Natural. visitantes. .
. . Santuario histérico
v Area de manejo de
hébitat o especies. Intervencion del
Vv Paisaje terrestre o hombre. Reserva paisajista
marino protegido.
Refugio de vida
. . Permite el uso de silvestre; Reserva
Area protegida con .
recursos naturales nacional, Reserva
VI uso sustentable de

recursos naturales.

para beneficio de las
poblaciones locales.

comunal; Bosques de
proteccién; Cotos de

caza

Nota. Adaptado de UICN (2020) y Ministerio del Ambiente (2016). Las
categorias especificas designadas por el SERNANP se muestran junto a su
correspondencia con la clasificacion de la Union Internacional para la
Conservacion de la Naturaleza (UICN). El guion (—) indica que no existe

designacién equivalente en el Perl para esa categoria.

2.1.2. LA RESERVA NACIONAL DE SISTEMAS DE ISLAS, ISLOTES Y

PUNTAS GUANERAS (RNSIIPG)

La Reserva Nacional de Sistemas de Islas, Islotes y Puntas Guaneras
(RNSIIPG) es un area natural protegida establecida mediante el Decreto
Supremo N.° 024-2009-MINAM (MINAM, 2016, p. 12) (Fig. 2). Su &mbito
incluye los ambientes marinos situados dentro de las dos millas alrededor
de cada una de sus unidades, lo que abarca la mayoria de las
comunidades marinas o biocenosis pelagicas (de aguas abiertas) y

bénticas (de fondo), donde son abundantes las poblaciones de algas
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(MINAM, 2016, p. 12). A continuacion, se describe la fauna y vegetacion

caracteristica de estas biocenosis.

- Biocenosis pelagica o de aguas abiertas:

Posee fauna variada y en gran parte propia. Entre los mamiferos
marinos se encuentran 25 especies de cetaceos, asi como lobos
marinos, gatos marinos y diversas aves de amplia distribucion, como
albatros, petreles y golondrinas de tempestad. También se registran
aves que utilizan los ambientes pelagicos para su alimentacién, como
piqueros y alcatraces. Ademas, habitan en esta biocenosis tortugas
marinas y peces como la anchoveta, sardina, bonito, jurel, caballa,

cojinovas, machete, pejerrey, lorna y corvina (SERNANP, 2020).

- Biocenosis béntica o de fondo marino:

Se estima la existencia de cerca de 900 especies de peces marinos,
ademas de 872 especies de moluscos y 296 de crustaceos registradas
hasta la fecha (SERNANP, 2020).

- Biocenosis de playas v orillas marinas:

Las aves mas representativas incluyen el guanay, el piquero, el
camanay Y el pelicano o alcatraz. También se observan especies como
el pinguino de Humboldt, el gallinazo, el gallinazo cabeza roja y el
condor. Entre las gaviotas comunes se encuentran la peruana y la
dominicana. En esta biocenosis también habitan lobos marinos y la
nutria marina (SERNANP, 2020).

El objetivo de la RNSIIPG es conservar una muestra representativa de la
diversidad biolégica de los ecosistemas marinos costeros del mar frio de la
corriente de Humboldt, asegurando la continuidad del ciclo biolégico de las
especies que en ella habitan (SERNANP, 2020).
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Figura 2. Reserva Nacional de Sistemas de Islas, Islotes y Puntas Guaneras
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2.1.3. ISLA SANTA

La isla Santa se ubica frente a la caleta de Coishco y la bahia del mismo
nombre, en la provincia de Santa, departamento de Ancash, y forma
parte de la RNSIIPG (Hooker, 2011, p. 7). Tiene una superficie
aproximada de 1,42 km?, presenta una forma alargada, con una
longitud maxima de 2,9 km, una anchura maxima de 1,1 km y una altitud
maxima de 141 m s. n. m. (Fig. 3) (Ayala et al., 2008, p. 17). Esta isla

constituye un importante punto biogeografico para la anidacion de

diversas especies de aves guaneras de gran relevancia en el Per0.
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Figura 3. Localizacion geogréfica de la isla Santa — Peru.
Adaptado de A: Ayala et al. (2008, p. 118); y B: Hooker (2011, p. 18).
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2.1.4.

La costa este de la isla presenta laderas rocosas, con una
geomorfologia tipica de orillas poco expuestas al oleaje. En contraste,
el lado oeste se caracteriza por la presencia de acantilados,
especialmente hacia el sector sur, donde la fuerza del oleaje ha
erosionado la isla formando paredes abruptas. Las playas son escasas;
las Unicas existentes son de canto rodado, de pequefio tamafio y
expuestas directamente al oleaje (Hooker et al., 2011, p. 17).

En laisla Santa se han registrado 14 especies de aves y 3 especies de
mamiferos marinos, asi como 103 especies de invertebrados
subacuéticos, tanto intermareales como submareales. Ademas,
pescadores artesanales han reportado la captura de 21 especies de

peces en la zona (Hooker, 2011, p. 47).

MARCADORES MOLECULARES

La definicion de marcador molecular corresponde a un fragmento de
ADN o al producto de su expresion que presenta polimorfismo, es decir,
gue posee al menos dos variantes distinguibles de dicho fragmento. Su
transmision de padres a hijos puede rastrearse mediante observacion
directa o a través de técnicas moleculares especificas (Cortés y Lucero,
2009, p. 89)

Alcantara (2007, p. 42) sefiala que los marcadores moleculares se
emplean ampliamente en campos como la evolucion, la ecologia, la
biomedicina, las ciencias forenses y los estudios de diversidad
biolégica. De manera similar, Arif y Khan (2009, p. 9) los consideran
herramientas indispensables para la identificacibn de especies, el
analisis de variacion genética y los estudios de biodiversidad, debido a

su alta precisién y reproducibilidad.

El principal argumento a favor de su uso es su caracter universal. En
muchos casos, cuando se requiere comparar lineas genéticas, no es
posible formular hipotesis basadas en similitudes morfologicas. Sin
embargo, todos los genomas celulares poseen genes, como los

ribosomales, que proporcionan informacion util para reconstrucciones
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2.1.5.

filogenéticas, informacién que no puede inferirse a partir de caracteres
morfoldgicos (Alcantara, 2007, p. 541).

Los diferentes tipos de marcadores se distinguen por su capacidad para
detectar polimorfismos en loci Unicos o multiples y pueden clasificarse
como dominantes o codominantes (Alcantara, 2007, p. 543). Se
emplean tanto genes del genoma mitocondrial como del nuclear (Freire
et al., 2007, p. 120; Arif y Khan, 2009; Pifeiro, 2015, p. 3).

Existe una variada gama de marcadores de ADN, como el ADN
polimérfico amplificado al azar (APAA); marcadores de repeticion de
secuencia (principalmente microsatélites), polimorfismo de longitud de
los fragmentos de amplificacion (AFLP) y polimorfismo de un solo
nucleodtido (SNPs) (FAO, 2010, p. 398). Con respecto a los marcadores
de ADN mitocondrial que se utlizan son ADNr12S, ADNrl16S,
Citocromo b, Region control RC, y Citocromo Oxidasa | (COl), (Freire
et al., 2007, p. 122; Arif y Khan, 2009, p. 11).

ADN MITOCONDRIAL (mtADN)

El ADN mitocondrial (mtADN) es una molécula circular, cerrada y
bicatenaria, que presenta replicacion semiconservativa, ausencia de
proteinas cromosomales y carece de repeticiones de génicas
(Montenegro, 2018, p. 9). Se trata de una molécula pequefa, con un
tamafio que varia entre 15 a 17 kb (Alcantara, 2007), compuesta por
una regién codificante (dos genes de ARNSs, 22 de ARNt y 13 genes
gue codifican proteinas) y una region no codificante (Vasquez, 2007, p.
444) (Fig.4).

El mtADN es especialmente relevante para estudios de filogeografia y
analisis de la estructura genética poblacional relacionada con el linaje,
debido a que se hereda generalmente de forma uniparental por linea
materna y no presenta recombinacion. Estas caracteristicas permiten
inferir cambios demogréficos y de patrones de dispersion entre
especies (Alcantara, 2007, p. 544; Pifieiro, 2015, p.3).
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Figura 4. Mapa del genoma mitocondrial humano. Abreviaciones: ATP6 y
ATPS8, genes para la subunidad 6 y 8 de la ATPasa; COl, COIll y COlll: genes
para Citocromo Oxidasa C, subunidades I, 1l y IlI; Cytb: gen para Citocromo
b; ND1-ND6: genes para NADH subunidades 1 — 6.

Tomado de Brown (2007, p. 239)

La seleccién del genoma mitocondrial como marcador molecular se
fundamenta en que es el mas utilizado en estudios poblacionales de
eucariotas, debido a que presenta multiples copias de mtADN en cada
célula (Galtier et al., 2009, p. 4541; Freire, 2007, p. 120; Pifieiro, 2015,
p. 3; Loyola, 2020, p. 7).

Ademas, posee caracteristicas como su condicion haploide, el alto
nivel de conservacion de su contenido entre diferentes eucariotas, la
escasa duplicacidon génica, la ausencia de intrones y la presencia de

regiones intergénicas relativamente cortas.

Entre las propiedades que hacen del ADN mitocondrial (ADNmt) un
marcador molecular particularmente (til se encuentra su alto grado de
polimorfismo y su elevada tasa de mutacion, caracteristicas que le
permiten evolucionar con mayor rapidez que el ADN nuclear de copia
simple. La mayoria de las variaciones observadas en el ADNmt
corresponden a sustituciones nucleotidicas, mientras que las

modificaciones en la longitud de la molécula son relativamente
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infrecuentes. Ademadas, el ADN mitocondrial se transmite casi
exclusivamente por via materna y, en general, no presenta
recombinacion genética intermolecular, lo que garantiza una herencia
lineal y estable a lo largo de las generaciones. Finalmente, la mayoria
de los individuos son homoplasmicos, es decir, poseen un Unico tipo
prevalente de ADNmt en todas sus células, condicion que facilita la
interpretacion de los analisis genéticos y la comparacion entre

individuos o poblaciones (Runil, 2014, p. 6).

Estas caracteristicas permiten a los biélogos reconstruir relaciones
evolutivas dentro de una especie como entre distintas especies,
evaluando las pautas de mutacion del mtADN. Asimismo, los
marcadores mitocondriales pueden facilitar la rapida deteccion de
eventos de hibridacion entre especies o subespecies (FAO, 2010, p.
401; Montenegro, 2018, p. 10).

2.1.6. CODIGO DE BARRAS DE ADN

El Cédigo de Barras de ADN, es una herramienta disefiada para
identificar de forma rapida y precisa las especies a partir de una
secuencia corta y estandarizada de ADN (Herbert, 2003, p. 313; Pires
y Marinoni, 2010, p. 340; Paz et al., 2011, p.163). Fue propuesto por
Herbert y colaboradores como una técnica molecular estandarizada
para la identificacion 4gil de especimenes, mediante el analisis de una
misma region génica en todos los taxones, bajo condiciones de
secuenciamiento universalmente aceptadas y estandarizadas (Paiz y
Huete, 2008, p. 106; Burelo et al., 2012, p. 61; Altamirano y Yafez,
2016, p. 7).

El objetivo inicial de esta metodologia, es identificar un espécimen
desconocido en términos de una clasificacion taxondémica
previamente establecida. En este sentido, el Codigo de Barras de
ADN complementa, y no reemplaza ni invalida, las practicas
taxonodmicas tradicionales para la identificacion de especies (Bucklin
et al., 2011, p. 472).
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Entre sus principales ventajas destaca la capacidad de trabajar con
fragmentos de material biolégico, o que permite la identificacion de
especies a partir de muestras incompletas, dafladas o inmaduras.
Solo se requiere una pequefia porcion del espécimen, evitando la
necesidad de sacrificar al individuo. Ademas, constituye una
herramienta valiosa para la identificacion de especies cripticas, ya que
puede revelar una divergencia genética significativa dentro de
organismos morfolégicamente similares (Paiz y Huete, 2008, p. 108;

Altamirano y Yafiez, 2016, p. 8; Montenegro, 2018, p. 13).

En términos generales, un proyecto de Codigo de Barras de ADN
debe contemplar tres componentes fundamentales que garantizan la
validez cientifica, la reproducibilidad y la trazabilidad de los resultados
obtenidos (Fig 5). De acuerdo con Péiz y Huete (2008, p. 107), Burelo
et al. (2012, p. 61) y Altamirano y Yafiez (2016, p. 8), el primer
componente corresponde a los especimenes biolégicos, los cuales
constituyen la base fisica del proceso de identificacion genética. Estos
pueden obtenerse a partir de museos de historia natural, colecciones
cientificas, zooldgicos, bancos de tejidos, repositorios institucionales
0 mediante campafas de muestreo en campo, siempre bajo criterios
de representatividad taxonOmica, trazabilidad geografica vy

cumplimiento de normativas éticas y ambientales para la recoleccion.

El segundo componente se refiere a los andlisis de laboratorio, que
comprenden una secuencia de procedimientos técnicos destinados a
la obtencién y caracterizacion del ADN. Estas etapas incluyen la
extraccion del material genético, su amplificacién mediante la reaccion
en cadena de la polimerasa (PCR) y el posterior secuenciamiento del

marcador genético.

Finalmente, el tercer componente corresponde a la base de datos
molecular, en la que se almacenan, organizan y validan las
secuencias obtenidas de los especimenes analizados. Este
repositorio constituye un sistema de referencia que permite la

comparacién de secuencias nuevas con aquellas previamente
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registradas, facilitando la identificacion taxonomica, la deteccion de
especies cripticas y la evaluacion de la variabilidad genética intra e
interespecifica. Bases de datos internacionales como el Barcode of
Life Data System (BOLD) y el GenBank del NCBI son plataformas
esenciales en este proceso, ya que integran informacién genética con
datos morfoldgicos, geogréficos y ecoldgicos, contribuyendo a la
construccion de un inventario global de la biodiversidad y al
fortalecimiento de estrategias de conservacion ambiental basadas en

evidencia molecular.
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Figura 5. Etapas del proceso de Cdodigo de Barras de ADN, abarca desde
la recoleccion de especimenes hasta la gestion, validacion y publicacion
de los datos en repositorios internacionales.

Tomado de https://www.wildlife.com/home/services/barcode-of-life.html

El ADN mitocondrial (ADNmt) se ha consolidado como una de las
principales fuentes de marcadores moleculares empleados en la
técnica de Cddigos de Barras de ADN debido a sus caracteristicas
estructurales y funcionales que optimizan la identificaciéon biolégica.
Paz y Huete (2008) sefialaron que el uso de genes mitocondriales en
esta metodologia responde a diversos criterios bioldgicos y técnicos.
En primer lugar, las células contienen un nimero considerablemente
mayor de copias de ADNmt en comparacion con el ADN nuclear,
incrementando la probabilidad de éxito en la recuperacion de material
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genético a partir de muestras de pequefias o degradadas; y, en
segundo lugar, el ADNmt exhibe un nivel elevado de divergencia en
las secuencias entre especies distintas, facilitando la discriminacion
taxonomica; y, presenta una baja variabilidad intraespecifica, lo que

refuerza su poder de resolucion para la delimitacion interespecifica.

Este marcador permite identificar entidades por debajo del nivel de
especie, las cuales pueden considerarse unidades de conservacion
separadas o potencialmente nuevas especies (Paiz y Huete, 2008, p.
106; Arif y Khan, 2009, p. 12; Saez, 2009, p. 4).

Para obtener una identificacion eficiente basada en el COl, los perfiles
generados deben cumplir con tres condiciones: ser Unicos para cada
especie, los haplotipos de una misma especie deben agruparse en un
solo clado y la distancia genética intraespecifica debe ser inferior al
4 % (Romero y Ramirez, 2012, p. 202).

2.1.7. CONSORCIO PARA EL CODIGO DE BARRAS DE LA VIDA (CBOL)
Es una organizacion internacional creada con el objetivo de elaborar
un proyecto internacional (iBOL) que tiene como meta general
producir en 5 afios 5 millones de cddigos de barras de 500 000
especies, que permitira generar una biblioteca de referencia global de
secuencias, que permitira a los no taxébnomos identificar cualquier
ejemplar bioldgico a partir de un fragmento de tejido del cual se pueda
extraer ADN (Paiz y Huete, 2008, p. 107; Burelo et al., 2012, p. 61).

De acuerdo a Gebhardt y Knebelsberger (2015) el éxito de un sistema
mundial de identificacion de especies basado en codigos de barras de
ADN depende de la disponibilidad y calidad de las bibliotecas de
referencia de codigos de barras. Debido a esto se cre6 una base de
datos de acceso abierto denominado Barcode of Life Data Systems
(Bold, http:/www.boldsystems.org), destinada a la adquisicion,
mantenimiento y analisis de secuencias de codigos de barra de ADN
(260 p.).
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2.2 MARCO CONCEPTUAL

2.2.1. ARBOL BAYESIANO
Un arbol filogenético bayesiano representa la historia evolutiva de un
grupo taxonémico determinado y se construye mediante métodos
estadisticos basados en modelos de evolucion molecular que
incorporan conocimiento a priori sobre los caracteres moleculares,
estimando la probabilidad de qué tan adecuadamente la matriz de
caracteres explica las relaciones evolutivas representadas en los
arboles. La principal ventaja de este tipo de andlisis es que su
construccion utiliza el algoritmo Markov Chain Monte Carlo (MCMC), el
cual optimiza los calculos estadisticos al realizar busquedas a través
de un numero reducido de arboles segun sus probabilidades
posteriores, disminuyendo la demanda de poder computacional y

acelerando la obtencion del arbol filogenético final (Pefia, 2011, p. 266).

2.2.2. AREA NATURAL PROTEGIDA (ANP)
Se entiende como Area Natural Protegida, a un &rea definida
geograficamente que haya sido designada o regulada y administrado a
fin de alcanzar objetivos especificos de conservacion (CDB, 1992, p.
6). Son espacios continentales y/o marinos del territorio nacional
reconocidos, establecidos y protegidos legalmente por el Estado
debido a su importancia para la conservacion de la diversidad biolégica
y demas valores asociados de interés cultural, paisajistico y cientifico,
asi como por su contribucion al desarrollo sostenible del pais (Decreto
Supremo N° 038-2001-AG, 2001, p. 4).

2.2.3. BARCODING GAP O BARCODE GAP
Se considera al barcode gap como un criterio de calidad y una medida
de precision del Codigo de Barras de ADN. El barcoding gap o
barcode gap, es la diferencia que existe entre la distancia
interespecifica mas alta y la distancia intraespecifica mas baja (Fig.
6), estableciéndose que cuanto mayor sea la diferencia entre éstas, la

discriminacion especifica sera mas acertada (Meyer y Paulay, 2005,
p. 3).
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Figura 6. Distribucién esquematica hipotética de frecuencia de distancias
genéticas dentro y entre especies. A) El espacio formado por las
distribuciones discretas de la variacion intraespecifica (rojo) y la variacion
interespecifica (en amarillo) muestra un barcode gap. (B) Distribuciones
superpuestas entre variacion intra e interespecifica y sin barcode gap.
Tomado de Meyer y Paulay (2005, p. 3)

La ausencia de un barcode gap, puede deberse a una identificacion

erronea, contaminacion del ADN o antecedentes evolutivos reales como:
hibridacién, clasificacion de linaje incompleta o especiacion reciente

(Gebhardt y Knebelsberger, 2015, p. 263).

2.2.4. BIN (Barcode Index Numbers)
Es un sistema taxondémico provisional. El cédigo de barras de ADN se
agrupa algoritmicamente generando una pagina web para cada grupo
taxonémico (Trivedi, et al., p. 72). Es un sistema que permite verificar la
identificacion de especies, asi como para documentar la diversidad
cuando falta informacion taxonémica (Ratnasingham y Hebert, 2013, p.
3).

2.2.5. BIODIVERSIDAD
La biodiversidad o diversidad biolégica se define como “la variabilidad
entre los organismos vivientes de todas las fuentes terrestres, marinos y
de otros ecosistemas acuaticos, asi como los complejos ecoldgicos de

los que forman parte; incluyendo ademas la diversidad dentro de las
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especies, entre especies y de ecosistemas” (Moreno, 2001, p. 13). El
término comprende, por tanto, diferentes escalas bioldgicas: desde la
variabilidad en el contenido genético de los individuos y las poblaciones,
el conjunto de especies que integran grupos funcionales y comunidades
completas, hasta el conjunto de comunidades de un paisaje o region
(Moreno, 2001, p. 13).

2.2.6. CAPITAL NATURAL

El capital natural se refiere al conjunto de recursos naturales, la tierra y
los ecosistemas que proporcionan un flujo de bienes y servicios con valor
econémico (Gémez — BAGGETHUM vy Groot, 2007, p.6). Los recursos
naturales y los servicios ambientales proporcionados por el ecosistema
se consideran como un bien de capital posibilitando su incorporacion a
los modelos de crecimiento y, de esta manera, formalizar el concepto de
sustentabilidad en relacion con el crecimiento econémico (Rodriguez,
2001, p. 111).

2.2.7. CENTRO DE ORIGEN
Es la zona geografica donde una especie domesticada o silvestre
adquirié por primera vez sus propiedades especificas, y puede compartir
su ambito de distribucién con otras especies emparentadas cercanas
(Ley N° 26839, 1997, p. 2).

2.2.8. CENTRO DE DIVERSIFICACION
Es la zona geogréfica que contiene un nivel elevado de diversidad
genética en condiciones in situ, a nivel intra e interespecifico (Ley N°
26839, 2017, p. 2).

2.2.9. CLADOGRAMA
Es un diagrama ramificado que indica las relaciones filogenéticas al
interior de un grupo biolégico. Contiene un numero n de taxones
terminales los cuales forman el grupo de estudio o grupo interno; ademas
hay un taxén que es el grupo externo y sirve para enraizar el arbol. El
grupo hermano es el taxdn que esta mas cercanamente emparentado

con otro (Castillo — Cerén y Goyenechea, 2007, p. 145).

34



2.2.10. CONSERVACION
En el contexto ambiental, conservacion se define como la gestion de la
biésfera con limitaciones econdémicas y sociales, produciendo bienes y
servicios para los seres humanos sin devastar la diversidad natural y
reconociendo la dinamica natural de los sistemas biolégicos (Esquivel,
2006, p. 133).

2.2.11. DELIMITACION DE ESPECIE
De acuerdo con De Queiroz (2007, p. 881), una especie puede definirse
como un linaje de metapoblaciones que evoluciona de manera
independiente de otros linajes y que mantiene su propia identidad

evolutiva.

En este marco, la delimitacion de especies constituye el proceso
mediante el cual se identifican los limites genéticos y evolutivos que
separan dichas entidades biologicas, con el proposito de determinar si
las poblaciones analizadas pertenecen a una misma especie o a linajes
distintos. Desde un enfoque molecular, la delimitacién se apoya en la
comparaciéon de secuencias genéticas y en la inferencia de relaciones
evolutivas basadas en arboles filogenéticos, lo que permite estimar el
grado de divergencia entre poblaciones o taxones (Zhang et al., 2013, p.
2870).

Dos de los métodos mas empleados, en la delimitacion de especies son
el Generalized Mixed Yule - Coalescent (GMYC) y el Bayesian Poisson
Tree Processes (bPTP).

El método GMYC, desarrollado por Fujisawa y Barraclough (2013),
modela la estructura de ramificaciones en un arbol de genes como una
combinacion de dos procesos: un proceso Yule (especiacion) para las
ramas entre especies, y un proceso de coalescencia dentro de especies
La delimitacion mediante GMYC depende de identificar un umbral de
divergencia donde el modelo cambia del régimen de coalescencia al de

especiacion (p. 708).
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Por otro lado, bPTP constituye una extension bayesiana del modelo PTP
(Poisson Tree Processes). Mientras que el PTP clasico emplea la
longitud de las ramas de un arbol de maxima verosimilitud para inferir
limites de especies sin requerir un arbol ultramétrico (Zhang et al., 2013,
p. 2870), el bPTP introduce soporte bayesiano para los nodos del arbol,
estimando probabilidades de que cada nodo represente una separacion
entre especies. Los nodos con valores elevados de soporte bayesiano
indican que todas las descendientes de ese nodo probablemente
pertenecen a la misma especie, lo que aumenta la confianza en la
delimitacion (Alitto et al., 2019).

2.2.12. DISTANCIA GENETICA
La distancia genética (D) mide las diferencias de alelos acumuladas por
locus. Si la tasa de sustitucion de genes por afio es constante, se
relaciona linealmente con el tiempo de divergencia entre poblaciones en
aislamiento sexual. También se relaciona linealmente con la distancia
geografica o el area en algunos modelos de migracion. Dado que D es
una medida del nimero acumulado de diferencias de codones por locus,
también se puede estimar a partir de datos sobre secuencias de
aminoacidos en proteinas incluso para especies relacionadas
lejanamente. Por lo tanto, si se dispone de suficientes datos, la distancia
genética entre cualquier par de organismos se puede medir en términos
de D. Esta medida es aplicable a cualquier tipo de organismo sin importar

la ploidia o el esquema de apareamiento (Nei, 1972, p. 283).

2.2.13. DIVERSIDAD GENETICA
Es el componente méas basico de la biodiversidad, se refiere a las
variaciones heredables que ocurren en cada organismo, entre los
individuos de una poblacion y entre las poblaciones dentro de una
especie, en condiciones naturales mas o menos estables (Rimieri, 2017,
p. 8). Segun Klug et al. (2006) la diversidad genética se debe considerar
en dos niveles: diversidad interespecifica, referida al numero de
especies vegetales y animales presentes en un ecosistema; y, la

diversidad intraespecifica, que esta referida al nivel de variacion genética
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gue se da entre individuos dentro de una poblacién o de una especie
(779 p.).

2.2.14. ECOSISTEMA
Complejo dinamico de comunidades vegetales, animales y de
microorganismos y su medio no viviente que interactian como una

unidad funcional (Naciones Unidas, 1992, p.7).

2.2.15. ECOSISTEMA SUBMAREAL
Corresponde al ambito marino, inicia en la linea de baja marea y se
prolonga hasta el fondo marino, esta permanentemente cubierta por el
agua de mar (Trivedi, et al., 2016, p. 6; SERNAMP, 2016, p.19) (Figura

7).
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Fig. 7. Zonificacidn ocedénica: provincias pelagicas y bentdnicas

Tomado de https://www.britannica.com/science/benthic-division
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2.2.16. ESPECIE
La especie es la unidad fundamental de la biologia, comparables en
importancia a los genes, células y los organismos. Son considerados
como linajes que evolucionan por separado, se aisla
reproductivamente de otros linajes y ocupa un nicho ecoldgico
especifico (De Queiroz, 2007, p. 881).

2.2.17. FENOTIPO Y GENOTIPO
El fenotipo son las propiedades observables de un organismo
controladas genéticamente (Klug, et al. 2006, p. 803). Genotipo es el
alelo concreto o constitucién genética de un organismo; a menudo, la
composicién alélica de uno o de un numero limitado de genes que se

esta investigando (Klug et al., 2006, p. 804).

2.2.18. FILOGENIA
La filogenia constituye el estudio de las relaciones evolutivas entre
organismos o grupos taxonémicos, permitiendo reconstruir la historia
de divergencia y ancestralidad comun a partir de datos morfoldgicos,
moleculares o gendmicos. Desde una perspectiva genética, la
flogenia busca representar estas relaciones mediante arboles
evolutivos que reflejan los patrones de cambio en las secuencias de
ADN o proteinas a lo largo del tiempo (Page & Holmes, 1998). Esta
aproximacion proporciona un marco interpretativo esencial para
comprender la evolucién adaptativa, la especiacion y la organizacion

jerarquica de la biodiversidad.

En el ambito de la biologia molecular y la gestibn ambiental, la
filogenia molecular ha adquirido una importancia fundamental, ya que
posibilita inferir relaciones taxondmicas precisas y respaldar la
identificacion de especies a través de secuencias genéticas
homodlogas. Lemey, Salemi y Vandamme (2009) destacan que los
métodos filogenéticos contemporaneos integran modelos estadisticos
y herramientas computacionales que permiten estimar las

probabilidades de parentesco evolutivo basadas en datos gendmicos,
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generando representaciones robustas de las relaciones entre

especies

2.2.19. GEN

Es la unidad fisica fundamental de la herencia, cuya existencia se
puede confirmar por las variantes alélicas y que ocupa un lugar
especifico en el cromosoma. (Klug et al., 2006, p. 804).

La definicion molecular de gen menciona que, un gen, es el conjunto
de regiones del DNA de cualquier tipo, estructurales (intrones y
exones) y reguladoras, necesarias para codificar y expresar un
producto génico, sea este un ARN maduro de cualquier tipo o una

proteina funcional (Herraez, 2012, p. 110).

2.2.20. GESTION AMBIENTAL

Proceso permanente y continuo, constituido por el conjunto
estructurado de principios, normas técnicas, procesos Yy actividades,
orientado a administrar los intereses, expectativas y recursos
relacionados con los objetivos de la politica ambiental y alcanzar asi,
una mejor calidad de vida y el desarrollo integral de la poblacion, el
desarrollo de las actividades econdémicas y la conservacion del
patrimonio ambiental y natural del pais (MINAM, 2005, p. 27).

2.2.21. HABITAT
Ambiente en el que existen naturalmente un organismo O una

poblacién (Naciones Unidas, 1992, p. 7).

2.2.22. IDENTIFICACION MOLECULAR
Esta referido al reconocimiento de los  organismos
independientemente de las caracteristicas morfologicas (caracteres
visibles), sino Unicamente, a través de sus secuencias de ADN (Paz
et al., 2011, p.6).
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2.2.23. PCR (POLYMERASE CHAIN REACTION, REACCION EN CADENA
DE LA POLIMERASA)
Es una técnica que permite la amplificacion de un gen o fragmento de
ADN, vy resulta de la aplicacion practica de tres conceptos:
desnaturalizacion del ADN para obtener moléculas monocatenarias;
hibridacion especifica de la molécula monocatenaria con un
oligonucleatido, y; replicacion de la molécula monocatenaria mediante
una ADN polimerasa que emplea el oligonucleétido anterior como
cebador, también se puede denominar elongacién o extension del

cebador, o polimerizacion (Herrdez, 2012, p. 201).

2.2.24. MATERIAL GENETICO
Todo material de origen vegetal, animal, microbiano o de otro tipo que
contenga unidades funcionales de la herencia (Naciones Unidas,
1992, p. 7).

2.2.25. MOTU (MOLECULAR OPERATIONAL TAXONOMIC UNITS)
Grupo de secuencias de ADN que actian como representantes de los
genomas de los que se derivan, generados mediante un algoritmo

explicito (Jones, 2011 p. 1).

2.2.26. OBJETOS DE CONSERVACION
Componentes y procesos clave en el funcionamiento del ecosistema,
cuyo mantenimiento en un estado de conservacion favorable es
objetivo de la gestion, y es, por tanto, motivo de las medidas de
gestion ambiental (Atauri y Garcia, 2012, p. 23).

2.2.27. PARQUES NACIONALES
Son las regiones establecidas para la proteccion y conservacion de
las bellezas escénicas naturales y de la flora y fauna de importancia
nacional, de las que el publico pueda disfrutar mejor al ser puestas
bajo vigilancia oficial (Organizacion de Estados Americanos, 1940, p.
1).
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2.2.28. PLASTICIDAD FENOTIPICA
La plasticidad fenotipica (PF), es la habilidad que posee un mismo
genotipo para producir diferentes fenotipos en respuesta a diferentes
condiciones ambientales (Palacio - Lopez y Rodriguez-L6pez, 2007,
p. 188).

2.2.29. RESERVA NACIONAL
Son todas las regiones establecidas para la conservacion y utilizacion,
bajo vigilancia oficial, de las riquezas naturales, en las cuales se dara
a la flora y la fauna toda proteccién que sea compatible con los fines
para los que son creadas estas reservas (Organizacion de Estados

Americanos, 1940, p. 1).

2.2.30. RECURSOS GENETICOS
Todo material de naturaleza bioldgica que contiene informacion

genética de valor o utilidad real o potencial (MINAM, 2012, p. 8).

2.2.31. VOUCHERS
Hace referencia al espécimen de un taxén, que es colectado de su
habitat, etiquetado, fotografiado, fijado en formalina y finalmente

depositado en una coleccion (Trivedi et al., 2016, p.8).
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CAPITULO III
MARCO METODOLOGICO

3.1. HIPOTESIS CENTRAL DE LA INVESTIGACION

Al ser una investigacién descriptiva, la hipotesis esta implicita.

3.2. VARIABLES E INDICADORES DE LA INVESTIGACION
3.2.1. VARIABLE

Especies identificadas molecularmente de la fauna submareal de la

isla Santa.

3.2.1.1.

3.2.1.2.

DEFINICION CONCEPTUAL

Conjunto de especies marinas presentes en el ecosistema
submareal de la isla Santa, cuya identidad taxonémica ha sido
determinada mediante Cddigo de Barras de ADN.

DEFINICION OPERACIONAL

Numero total de unidades taxondmicas operativas, identificadas
a nivel de especie, género o familia, con base en la comparacion
de las secuencias genéticas obtenidas con las referencias

depositadas en bases de datos como BOLD o GenBank.

3.2.2. VARIABLE
Caodigo de Barras de ADN

3.2.2.1 DEFINICION CONCEPTUAL

3.2.2.2.

Técnica molecular de identificacién bioldgica que utiliza una
corta secuencia estandar del ADN gendmico, altamente
conservada dentro de cada grupo taxonomico, para distinguir

especies y evaluar la diversidad biolégica.

DEFINICION OPERACIONAL

La variable se operacionalizara mediante la extraccion de ADN
a partir de tejidos de los especimenes recolectados, seguida de
la amplificacion del gen marcador mitocondrial COIl (Cytochrome
Oxidase 1) mediante la técnica de reaccion en cadena de la

polimerasa (PCR). Posteriormente, las secuencias obtenidas

42



seran purificadas y secuenciadas para su analisis bioinformatico,

comparandose con bases de datos moleculares de referencia (p.

ej., BOLD Systems y GenBank) con el fin de establecer la

asignacion taxonomica y determinar la correspondencia entre

los perfiles genéticos y las unidades taxonGmicas operativas.

3.2.3. INDICADORES

. . . . Valores Tipo de
Variables Dimensiones Indicadores . p.
finales variable
Especies
identificadas Delimitacién de
molecularmente Biologica  especies Ne de Numérica
de la fauna MOTUS
submareal de la
isla Santa
Secuencias del NuUumero de Numérica
gen COIl. pares de
bases.
Distancias Numérica
Cédigos de o intraespecificas. %
Barras de ADN Biologica i i
_DlstanC|as, ! Numérica
interespecificas. %
Infererjcia ) Numérica
bayesiana Arbol

3.3. METODOS DE LA INVESTIGACION
Método descriptivo — comparativo

3.4. DISENO O ESQUEMA DE LA INVESTIGACION

El presente estudio adopt6 un disefio no experimental, de tipo descriptivo —

comparativo, dado que se observaron y describieron las caracteristicas

genéticas de los organismos sin manipular variables, comparando las

secuencias obtenidas entre especies para identificar diferencias y establecer

limites taxondmicos precisos (Hernandez-Sampieri et al., 2022, p. 244).
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3.5. POBLACION Y MUESTRA

Poblacién: Constituida por la fauna submareal de la isla Santa.
Muestra: Constituida por 163 organismos pertenecientes a la fauna
submareal de la isla Santa, recolectados en cinco estaciones de muestreo

del lado Este de la isla Santa.
3.6. TECNICAS E INSTRUMENTOS DE LA INVESTIGACION
3.6.1. TOMA DE MUESTRAS

Se realizaron dos muestreos. El primer muestreo se llevo a cabo en

abril de 2017 y el segundo muestreo se desarrollé en agosto de 2018.

La recoleccion de organismos se realiz6 de manera manual, mediante
la técnica de buceo semiautonomo, recolectandose todos los
organismos presentes en cada estacidon de muestreo previamente

definida.

3.6.2. PROCEDIMIENTO PARA LA RECOLECCION DE DATOS
El establecimiento de las estaciones de muestreo se basoé en el estudio
de Hooker et al. (2001, p.7) (Fig. 8). Se consideraron cinco estaciones
de muestreo en el lado este de la isla, asegurando la representatividad

de todos los tipos de sustrato presentes en el area y su accesibilidad.
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Figura 8. Ubicacion de las estaciones de muestreo (Ey) en la isla Santa.

Los organismos recolectados fueron colocados en baldes plasticos,

separados por cada estacion, y preservados con alcohol al 96 %, hasta

su procesamiento en el

laboratorio.

Las estaciones fueron

georreferenciadas con un GPS marca Garmin (Tabla 2).

Tabla 2: Georreferencias de las estaciones de muestreo para la colecta de

fauna submareal en el lado este de la Isla Santa.

Tipo de
e . . sustrato
Estacion Latitud Longitud (Hooker,
2011)
1 9°2.406'S 78°40.172°0  Conchuela
gruesa
2 9°2.203'S  78°40.313°0 Arenay
conchuela
fina
3 9°2.203'S  78°40.450°0 Rocoso
4 9°1.519'S  78°40.246°0 Fangoso
5 9°1.151'S  78°40.501°0 Rocoso
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Las muestras fueron transportadas al Laboratorio de Genética,
Fisiologia y Reproduccion (LFGyR) de la Universidad Nacional del
Santa (UNS) para su procesamiento. Se realiz6 un registro fotografico
de un ejemplar representativo de cada grupo de organismos con el fin

de facilitar su identificaciéon taxondmica.

Se selecciond un ejemplar de cada grupo taxonémico como voucher,
el cual fue colocado individualmente en frascos de vidrio con formol al
10 % y enviado al Instituto del Mar del Pert (IMARPE) — Callao, Peru,
para su identificacién taxonémica basada en caracteres morfoldgicos,
empleando claves de identificacion (Alamo y Valdivieso, 1987, pp. 1-
11, 88-154; Paredes et al., 1998, pp. 133-142; IMARPE, 2015, pp. 6—
23; Paredes et al., 2016, pp. 131-150; Uribe et al., 2013, pp. 161-165,
211-230; Aldea y Valdovinos, 2005, pp. 382-396) y contrastando la
informaciéon con la base de datos The World Register of Marine

Species (WoRMS) (http://www.marinespecies.org/).

Los organismos recolectados fueron lavados con agua dulce,
colocados de manera individual en recipientes plasticos con alcohol al
96 % y codificados para permitir su identificacion y seguimiento

durante todo el procesamiento en laboratorio.

3.6.3. EXTRACCION Y EVALUACION DE LA CALIDAD DE ADN
Previo a la extraccion de ADN, se registraron los datos de los

organismos en los formatos de extraccién establecidos por el LFGyR
(Fig. 9).

Para la extraccion se utilizo aproximadamente 200 ug de tejido de los
organismos colectados, seleccionando la muestra segun el grupo
taxondmico: musculo abductor y pie para los bivalvos; tentaculo para
los cefalépodos; pie para poliplacéforos, monoplac6foros y
gasteropodos; gonada y tejido adyacente a la boca para los

equinodermos; y masculo basal para los cnidarios.
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Fecha: 02/09/2017 EXT-LGF 291
EXTRACCION #291
TITULO Proyecto Barcode Invertebrados- Isla Santa
PROTOCOLO Fenol-Cloroformo
NUMERO IDENTIFICACION / TAXON PRESERVACION

291-0 MARCADOR

291-1 PeMar_10564-Argopecten purpuratus/Santa/lsla Santa/ 30/08/17 #1 OH-Musculo
291-2 PeMar_l0565-Argopecten purpuratus/Santa/lsla Santa/ 30/08/17 #2 OH-Musculo
291-3 PeMar_l0566-Argopecten purpuratus/Santa/lsla Santa/ 30/08/17 #3 OH-Musculo
291-4 PeMar_I0567-Argopecten purpuratus/Santa/lsla Santa/ 30/08/17 #4 OH-Musculo
291-5 PeMar_l0568-Argopecten purpuratus/Santa/lsla Santa/ 30/08/17 #5 OH-Musculo
291-6 PeMar_I0569-Argopecten purpuratus/Santa/lsla Santa/ 30/08/17 #6 OH-Musculo
291-7 PeMar_I0570-Argopecten purpuratus/Santa/lsla Santa/ 30/08/17 #7 OH-Musculo
291-8 PeMar_l0612_Trachycardium sp / Santa/Isla Santa/ 30/08/17 #1 OH-pie
291-9 PeMar_l0612_Trachycardium sp / Santa/Isla Santa/ 30/08/17 #2 OH-pie
291-10 PeMar_l0612_Trachycardium sp / Santa/Isla Santa/ 30/08/17 #3 OH-pie
291-11 PeMar_10612_Trachycardium sp / Santa/Isla Santa/ 30/08/17 #4 OH-pie
291-12 PeMar_l0612_Trachycardium sp / Santa/Isla Santa/ 30/08/17 #5 OH-pie
291-13 PeMar_l0612_Trachycardium sp / Santa/Isla Santa/ 30/08/17 #6 OH-pie
291-14 PeMar_l0612_Trachycardium sp / Santa/Isla Santa/ 30/08/17 #7 OH-pie

Figura 9. Formato de registro de extraccion de ADN establecido por el
LFGyR.

El ADN se extrajo empleando el protocolo de CTAB — Fenol —
Cloroformo (Zuccarello y Lokhorst, 2005, p. 384), modificado por el
LFGyR. La formulacién incluyé: 2 % de bromuro de cetiltrimetilamonio
(CTAB), 0,1 M de Tris—HCI (pH 8,0), 1,4 M de cloruro de sodio (NaCl),
20 mM de &cido etilendiaminotetraacético (EDTA) y 10 pL de
Proteinasa K (Promega, Madison, USA) para favorecer la digestion de

proteinas y la obtencién de ADN de alta pureza.

Las muestras extraidas se colocaron en tubos Eppendorf y se

almacenaron a -20°C.

Para verificar la calidad del ADN se realizé una electroforesis
horizontal en geles de agarosa al 1% (Bio-Rad, Molecular Biology
Agarosa). Se utiliz6 como buffer de corrida TBE 0,5X (Tris-HCL, Acido
Borico, EDTA) a pH 8.4 y el Red Gel Nucleic Acid Gel Stain como
intercalante. El marcador de peso molecular empleado fue MassRuler
ladder low range de 10000 pb.
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La corrida electroforética se efectudé en una cdmara Bio-Rad Mini Sub
Cell GT de 25cm, a un voltaje de 85V y una corriente de 115 mA,
durante 45 minutos, utilizando una fuente de poder Sigma Techware
PS250-2.

Los geles se visualizaron en un fotodocumentador Thermo Scientific
(Fig. 10), mediante exposicion a luz ultravioleta. Se consideraron
como validos unicamente los extractos que presentaron bandas
definidas, de alto peso molecular y sin presencia de ARN (Rojas et al.,
2007, p. 5).

Los extractos que mostraron presencia de ARN se sometieron a
tratamiento con ARNasa en un bafio seco durante 12 horas, para

desnaturalizar el acido ribonucleico.

Figura 10. Gel de agarosa al 1% obtenido con el fotodocumentador Thermo
Scientific, en el que se observan las bandas de ADN extraido de ocho
ejemplares de Crosata ventricossa, procedentes de la isla Santa.MM:
marcador molecular, 1 — 8; extractos de ADN.

3.6.4. CUANTIFICACION DE ADN
Las muestras de ADN fueron cuantificadas mediante
espectofotometria en un equipo EPOCH (Biotek), midiendo la
absorbancia a longitudes de onda de 260 y 280 nm, con el fin de

determinar la concentracion de ADN extraido por muestra, expresado

en pg/pl.

La pureza de los extractos se evaluo utilizando el ratio 260/280, que

debia encontrarse entre 1,8 y 2,0. Valores inferiores a este rango

48



3.6.5.

indicaron posibles problemas de contaminacion y dichas muestras no
fueron consideradas para la amplificacién por PCR (Teare et al., 1997,
p. 1170).

Posteriormente, las muestras se alicuotaron a una concentracion final
de 50 pl y se almacenaron a —20 °C, junto con la solucion stock de
cada muestra de ADN extraido.

AMPLIFICACION POR PCR DEL GEN CITOCROMO OXIDASA
(Col)

Las muestras de ADN extraidas fueron amplificadas mediante la
técnica de Reaccion en Cadena de la Polimerasa (PCR) en un
termociclador Veriti 96-Well Thermal Cycler (Applied Biosystems),
utilizando los primers para el gen mitocondrial COIl descritos en la
tabla 3.

Para cada reaccion de PCR se preparé una mezcla con el siguiente
contenido: 10,8 pl de agua libre de nucleasas, 1,54 pl de buffer (10X),
1,28 yl de MgCl, (25 mM), 1,02 ul de dNTPs (2,5mM), 0,25 pl del
primer forward (10 uM), 0,25 ul del primer reverse (10 uM), 0,25 pl de
Maximo Taq DNA Polymerase (5 U/uL) y 0,25 ng/ul de ADN extraido,

alcanzando un volumen final de 18 pl.

El protocolo de amplificacion se realizO bajo las siguientes
condiciones térmicas: una desnaturalizacion inicial a 95 °C durante 3
s, seguida de 30 ciclos compuestos por desnaturalizacién a 94 °C por
4 s, hibridacion a 55 °C por 45 s y elongacién a 72 °C por 60 s.
Finalmente, se realizé una etapa de extension final a 72 °C durante 7
S.

La temperatura de hibridacion varié de acuerdo al tipo de primers
(Tabla 3)

Los productos de PCR fueron verificados mediante electroforesis
horizontal en geles de agarosa al 1%, empleando GelRed Nucleic

Acid Gel Stain como agente intercalante y MassRuler DNA Ladder low
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Primers

LCO1490F
HCO2198R
dgLCOF
dgHCOR

range (10 000 pb) como marcador. Posteriormente, se conservaron a

—20 °C hasta su envio para secuenciacion.

Tabla 3: Secuencias de primers y temperatura de hibridacion utilizados para

el gen mitocondrial Citocromo oxidasa | (COl).

Temperatura
Secuencias (5 - 3")
(€

5 TGTAAAACGACGGCCAGTGGTCAACAAATCATAAAGATATTGG 3 55 Folmer et al.,
5 CAGGAAACAGCTATGACTAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA 3° 55 1994
5 TGTAAAACGACGGCCAGTGGTCAACAAATCATAAAGAYATYGG 3’ 55 Meyer P. et al,
5 CAGGAAACAGCTATGACTAAACTTCAGGGTGACCAAARAAYCA 3’ 55 2003

3.6.6. SECUENCIACION

Los productos de PCR positivos de todas las muestras se enviaron a
la empresa Macrogen (USA) (http://www.macrogen.com/eng/), para el
secuenciamiento de ambas hebras por electroforesis capilar en un

analizador genético ABI 3730xI (Applied Biosystems, Foster City, CA).

3.7. TECNICAS DE PROCESAMIENTO Y ANALISIS DE LOS DATOS

3.7.1. ANALISIS ESPACIAL Y TEMPORAL DE LA DIVERSIDAD

BIOLOGICA POR MUESTREO Y ESTACION

La ordenacion de las unidades de muestreo se realizO mediante un
Andlisis de Coordenadas Principales (PCoA) basado en la distancia de
Bray—Curtis, con el propésito de visualizar los patrones de similitud y
recambio faunistico entre los diferentes muestreos y estaciones (Bray
& Curtis, 1957). Las diferencias en composicién se evaluaron con un
Andlisis multivariable permutacional (Permutational Multivariate
Analysis of Variance PERMANOVA), mediante 999 permutaciones
(Anderson, 2001).

La ordenacion mediante PCoA y el analisis PERMANOVA se realizaron
en el software R (R Core Team, 2024), utilizando las funciones de los

paquetes vegan y ggplot2.
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3.7.2. EDICION DE SECUENCIAS

3.7.3.

3.7.4.

Una vez obtenidas los electroferogramas de los productos de PCR
enviados a secuenciar, estos fueron revisados y editados con el
software CodonCode Aligner v 8.0.1 para Windows (Lanka et al.,
2014). Las secuencias forward y reverse fueron ensambladas para

obtener las secuencias consensos o contig.

Los electroferogramas de baja calidad, aquellos con picos dobles,
ruidos de fondo o discrepancias notorias entre el forward y el reverse,

fueron eliminadas.

ALINEAMIENTO DE SECUENCIAS Y GENERACION DE LA
MATRIZ DE SECUENCIAS

Las secuencias consenso obtenidas fueron multialineadas en una
matriz mediante el algoritmo Clustal W (Thompson et al., 1994, p.
4673), implementado en el programa bioinformatico Molecular
Evolutionary Genetics Analysis (MEGA 7) (Kumar et al., 2016, p.
1870).

IDENTIFICACION DE SECUENCIAS CONSENSOS EN BOLD Y
GENBANK

Para confirmar que las secuencias correspondieran a la amplificacion
del gen COI de las especies colectadas, se realizaron busquedas de
las secuencias del GenBank en Ila plataforma del NCBI
(http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) utilizando el motor de

identificacion BLAST (Basic Local Alignment Search Tool), y en la

plataforma del Bold System (http://boldsystems.org).

Para la identificacion de especies se consider6 un porcentaje de
identidad minima de 99% con respecto a la coincidencia mas cercana
(Pejovic et al., 2016, p. 170).
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3.7.5. DELIMITACION DE ESPECIES

La delimitacibon de especies se realizd generando Unidades
Taxondmicas Moleculares Operativas (MOTUSs) con tres modelos:
Poisson Tree Processes model (PTP) (Zhang et al., 2013, p. 2874),
Bayesian implementations of the Poisson Tree Processes model
(bpTP) y the Generalized Mixed Yule Coalescent model (GMYC)
(Fujisawa y Barraclough, 2013, p.707).

Se construyd un arbol ultramétrico (Zhang et al.,, 2013), y los
calculados se realizaron mediante un programa desarrollado en
Python (https://github.com/jolobito/SPdel) (Ramirez et al, 2023, p. 3)

También se emplearos dos algoritmos de agrupamiento en linea: the
Barcode Index Number System (BIN) (Ratnasingham y Hebert, 2013,
p.355), determinado en el Bold Workbench
(http://'www.boldsystems.org/); y, Automatic Barcode Gap Discovery
(ABGD) (Puillandre et al., 2012, p. 1864) ejecutado en el servidor web
ABGD (wwwabi.snv.jussieu.fr/public/abgd/), utilizando la distancia
Kimura 2-parameter (K2P) (Kimura, 1980, p.111).

Para todos los organismos se utiliz6 como valor para relative gap
width (X=1.1), registrandose todos los resultados utilizando limites
previos para la divergencia intraespecifica que van desde P = 0.001-
0.1. Para los demas parametros se emplearon valores

predeterminados.
3.7.6. ANALISIS FILOGENETICO

Para realizar el analisis filogenético se generd un arbol ultramétrico
utilizando el programa Beast 2.4.3 (Bouckaert et al., 2014, p. 3), con
una configuracién de Reloj Relajado Log Normal, un modelo Birth —
death process, empleando 200 millones de generaciones Markov

Chain Monte Carlo (MCMC) y un burn-in del 25 %.
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3.7.7.

El modelo de sustitucion nucleotidica fue seleccionado con
jModelTest 2, eligiendose GTR+G (Darriba et al., 2012, p. 772).

El consenso de los modelos se obtuvo con LogCombiner v. 1.7.1
(25% burn-in) y la convergencia se evalu6 en Tracer v. 1.7.1
(Rambaut et al., 2018, pp. 3), obteniendo valores ESS superiores a

200 para todas las muestras.

CALCULO DE LAS DISTANCIAS INTERESPECIFICAS E
INTRAESPECIFICAS

Las distancias genéticas se calcularon mediante el modelo Kimura 2-
parameter (K2P) (Kimura, 1980), obteniéndose promedios, maximos
y minimos para las distancias intra e interespecificas. Los céalculos se
realizaron con el programa en Python
(https://github.com/jolobito/Spdel) (Ramirez et al., 2023, p. 3).

Tras construir los cladogramas, se realiz6 una prueba de maxima
verosimilitud en RAXML y se estim0 la inferencia bayesiana con

MrBayes.

3.7.8. DETERMINACION DE BARCODE GAP

3.7.9.

El barcode gap se calculé con el programa escrito en Python
(https://github.com/jolobito/Spdel) (Ramirez et al, 2023, p. 3).

INGRESO DE DATOS EN EL BOLD SYSTEMS Y GENERACION
DEL BIN

En la plataforma BOLD (http://www.boldsystems.org/) se depositaron
todas las secuencias obtenidas junto con informacién del muestreo
(fecha de recoleccion, coordenadas geograficas, imagen de los
especimenes, etc.), generandose un Barcode Index Number (BIN)

para cada especie identificada.
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3.7.10. GENERACION DEL CATALOGO DE ESPECIES IDENTIFICADAS,
MEDIANTE FICHAS DESCRIPTIVAS
Una vez realizada la identificacion molecular y taxonomica de las
especies, se elaboraron fichas descriptivas que conforman el catalogo
de especies. En estas fichas se reportaron datos tales como:
taxonomia de la especie, descripcién y diagnosis de la especie,
biologia, habitat, distribucion, y el codigo de barras de ADN generado
por el BOLD, ademas de las referencias bibliogréaficas utilizadas para

su identificacion taxonémica.
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CAPITULO IV: RESULTADOS Y DISCUSION
4.1. RESULTADOS
4.1.1. COLECTA DE ORGANISMOS E IDENTIFICACION TAXONOMICA:

El total de organismos colectados para este estudio fue de 163, los
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cuales se enviaron a identificar taxonomicamente al IMARPE,
reportandose en total 20 especies (Tabla 4).
Tabla 4. Organismos recolectados durante el estudio,
pertenecientes a la fauna submareal de la isla Santa, por muestreo
y estacion.
Muestreo Especie Cédigo PEMAR  Estacion de
muestreo
Argopecten purpuratus PeMar_10563 1
Argopecten purpuratus PeMar_|0564 1
Argopecten purpuratus PeMar_10565 1
Argopecten purpuratus PeMar_|0566 1
Argopecten purpuratus PeMar_|0567 1
Argopecten purpuratus PeMar_10568 1
Argopecten purpuratus PeMar_l0569 1
Semele solida. PeMar_10598 1
Semele sp. PeMar_l0599 1
Semele sp. PeMar_I0600 1
Semele sp. PeMar_10602 1
Thaisella sp. PeMar_l0603 1
Thaisella sp. PeMar_10604 1
Thaisella sp. PeMar_I0605 1
Anthopleura elegantissima PeMar_I0610 1
Anthopleura elegantissima PeMar_l0611 1
Octopus PeMar_10634 1
Glycymeris sp. PeMar_I0619 2
Arbacia spatuligera PeMar_I0560 2
Arbacia spatuligera PeMar_I0561 2
Argopecten purpuratus PeMar_10570 3
Argopecten purpuratus PeMar_l0620 3
Argopecten purpuratus PeMar_10621 3
Arbacia spatuligera PeMar_I0557 3
Arbacia spatuligera PeMar_I0558 3
Arbacia spatuligera PeMar_I0559 3
Solenosteira PeMar_I0588 4
Solenosteira PeMar 10589 4
Solenosteira PeMar_I0590 4
Solenosteira PeMar_I0591 4
Thaisella sp. PeMar_I0606 4
Thaisella sp. PeMar_l0607 5
Thaisella sp. PeMar_I0608 5
Thaisella sp. PeMar_I0609 5
Stramonita PeMar_10581 5
Crucibulum scutellatum PeMar_I0630 5
Crucibulum scutellatum PeMar_ 10592 5
Pinnixa transversalis PeMar_10633 5
Semele sp. PeMar_11816 1
Semele sp. PeMar_11817 1
Pteria sp. PeMar_[1854 1
Acanthopleura PeMar_11801 1



Acanthopleura
Chiton sp.
Chiton sp.
Anthopleura elegantissima
Anthopleura elegantissima
Sinum symba
Sinum symba
Sinum symba
2 Sinum symba
Sinum symba
Semele sp.
Semele sp.
Tegula atra
Tegula atra
Tegula atra
Tegula atra
Acanthopleura
Acanthopleura
Acanthopleura
Chiton sp.
Chiton sp.
Chiton sp.
Chiton sp.
Chiton sp.
Tonicia lineolata
Tonicia lineolata
Tonicia lineolata
Tegula atra
Acanthopleura
Tonicia lineolata
Tonicia lineolata
Anthopleura elegantissima
Anthopleura elegantissima
Anthopleura elegantissima
Anthopleura elegantissima
Esponja
Esponja
Esponja
Esponja
Esponja

4.1.2 ANALISIS ESPACIAL Y TEMPORAL DE LA DIVERSIDAD

PeMar_11802
PeMar_11842
PeMar 11843
PeMar_[1826
PeMar_11827
PeMar_[1781
PeMar_[1782
PeMar 11784
PeMar_[1785
PeMar_I1786
PeMar_ 11818
PeMar_[1819
PeMar_[1857
PeMar_ 11858
PeMar_11861
PeMar_11862
PeMar_11803
PeMar_[1805
PeMar_11806
PeMar 11844
PeMar_11845
PeMar_[1846
PeMar_11847
PeMar_11848
PeMar_11849
PeMar_11850
PeMar_[1851
PeMar_11863
PeMar_11807
PeMar_[1852
PeMar_11853
PeMar 11828
PeMar_[1829
PeMar_11830
PeMar_ 11831
PeMar_[1837
PeMar_11838
PeMar 11839
PeMar_11840
PeMar_11841

BIOLOGICA POR MUESTREO Y ESTACION

El andlisis PCoA, basado en la disimilitud de Bray—Curtis, se utilizé para
representar de forma grafica las relaciones entre los muestreos y las
estaciones de muestreo, permitiendo visualizar posibles agrupamientos
segun el tipo y abundancia de organismos registrados. De manera
complementaria, el analisis PERMANOVA se aplicd sobre la misma

matriz de disimilitud para comprobar si dichas diferencias eran

estadisticamente significativas.

56

U1 01 010101 O101 0101 O1TOTO1OTWWWWWWWWWwwWwwWwwWwwwWwwWwwWwNNNNNREREREEREPR



La ordenacion mediante coordinadas principales (PCoA) basada en la
disimilitud de Bray-Curtis se muestra en la Figura 11. Se observa una
separacion clara entre los grupos correspondientes a los dos
muestreos, lo que indica un cambio temporal significativo en la
diversidad de organismos, en cambio, las variaciones entre estaciones
dentro de cada muestreo son menos pronunciadas, lo que sugiere una

estructura espacial mas homogénea en el area estudiada.
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Figura 11. Andlisis de las Coordenadas Principales (PCoA) basada en la disimilitud
de Bray-Curtis por muestreo y por estacion de muestreo, mostrando la variacion en

la fauna submareal de la isla Santa.

Los resultados del analisis PERMANOVA basado en la matriz de
disimilitud de Bray-Curtis se muestran en la Tabla 5. El factor Muestreo
presenté diferencias significativas (p < 0.05), lo que indica cambios en
la composicion de especies entre los diferentes periodos de muestreo.
En cambio, el factor Estaciébn no mostré diferencias significativas (p >
0.05), lo que sugiere que el tipo de organismos presentes es similar

entre las estaciones evaluadas.

Tabla 5. Resultados del analisis PERMANOVA aplicado a la matriz de
disimilitud de Bray-Curtis

Factor F I Interpretacién
evaluado observado P 9 P
Muestreo 2.079 0.021 1,7 Diferencias significativas entre
muestreos
Estacion 0.949 0.586 4,4 Diferencias no significativas entre
estaciones
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4.1.2. EDICION Y ALINEAMIENTO DE SECUENCIAS
Luego de la edicion de secuencias se eligieron 105 secuencias
consenso consideradas de buena calidad para continuar de los

analisis (Fig. 12).
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igura 12. Edicién de secuencia en CodonCode. La figura muestra un

ejemplo de secuencia de buena calidad.

El alineamiento de las secuencias consenso, generd una matriz de
secuencias alineadas, con una longitud estandar de 540 pb tal

como se muestra en la figura 13.
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Figura 13. Matriz de alineamiento de secuencias consenso, generadas en

el software CodonCode.
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4.1.3. BUSQUEDA E IDENTIFICACION DE SECUENCIAS EN BOLD
SYSTEM Y GENBANK
Las 105 secuencias consenso fueron comparadas e identificadas
en las bases de datos GenBank y BOLD system confirmandose la
identidad de 105 organismos, de los cuales 20 son bivalvos, 46
gasteropodos, 18 poliplac6foros, 08 cnidarios, 05 equinodermos,
05 poriferos, 02 artropodos y 01 cefalépodo (Tablas 6, 7, 8, 9, 10,11
y 12).

De las 105 secuencias consensos, 88 de ellas fueron identificadas
con un ID mayor a 99% en el BOLD system, mientras que en el
GenBank sélo el 38% de las secuencias consensos tuvieron un ID

mayor a 99%.
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Tabla 6: Identificacion de bivalvos de la fauna submareal de la isla Santa en la base de datos Genbank y BOLD system.

GenBank BOLD SYSTEM BIN
Especie Cédigo Estacion de
PEMAR muestreo Especie ID % Especie ID %

Argopecten purpuratus PeMar_l0563 1 Argopecten purpuratus 99.54 Argopecten purpuratus 99.71 ACY7508
Argopecten purpuratus  penjar_|0564 1 Argopecten purpuratus 96.9 Argopecten purpuratus 99.69 ACY7508
Argopecten purpuratus PeMar_l0565 1 Argopecten purpuratus 96.47 Argopecten purpuratus 100 ACY7508
Argopecten purpuratus  penjar_|0566 1 Argopecten purpuratus 92.52 Argopecten purpuratus 98.48 ACY7508
Argopecten purpuratus PeMar_l0567 1 Argopecten purpuratus 91.99 Argopecten purpuratus 100 ACY7508
Argopecten purpuratus  penjar_|0568 1 Argopecten purpuratus 96.12 Argopecten purpuratus 100 ACY7508
Argopecten purpuratus PeMar_l0569 1 Argopecten purpuratus 94.63 Argopecten purpuratus 98.93 ACY7508
Argopecten purpuratus  penar 10570 3 Argopecten purpuratus 96.79 Argopecten purpuratus 100 ACY7508
Argopecten purpuratus PeMar_l10620 3 Argopecten purpuratus 97.91 Argopecten purpuratus 100 ACY7508
Argopecten purpuratus  penar 0621 3 Argopecten purpuratus 98.35 Argopecten purpuratus 100 ACY7508
Semele sp. PeMar_I0598 1 Semele solida 98.54 Semele solida 99.82 ACI0736
Sl . PeMar_|0599 1 Semele sp. SF117 99.7 Semele corrugata 98.8 ADR6778
Semele sp. PeMar_I0600 1 Semele solida 99.7 Semele sp. SF117 97.92 ADR6778
S PeMar_l0602 1 Semele sp. SF117 99.69 Semele corrugata 100 ADR6778
Semele sp. PeMar_I1816 1 Semele sp. SF117 99.55 Semele sp. SF117 99.35 ADR6778
SHIEE PeMar_|1817 1 Semele sp. SF117 99.1 no match

Semele sp. PeMar_|1818 3 Semele sp. SF117 99.4 Semele corrugata 98.99 ADR6778
S PeMar_I1819 3 Semele sp. SF117 98.79 Semele sp. SF117 99.35 ADR6778
Glycymeris sp. PeMar_l0619 2 Glycymeris yessoensis 82.73 Glycymeris ovata 99.82 ADM9543
Pteria sp. PeMar_|1854 1 Pteria sterna 99.67 Pteria sterna 92.53 ADN3554
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Tabla 7: Identificacion de gasterépodos de la fauna submareal de la isla Santa en la base de datos GenBank y BOLD system.

GenBank BOLD SYSTEM BIN
Especie Cédigo Estacion de
PEMAR muestreo Especie ID % Especie ID %
Crossata ventricosa  PeMar_l0572 2 Marsupina nana 94.58 Crossata ventricosa 99.49  ADM2660
Crossata ventricosa  PeMar_l0573 2 Marsupina nana 94.96 Bursa ventricosa 99.82 ADM2660
Crossata ventricosa  PeMar_10574 2 Marsupina nana 94.26 Crossata ventricosa 99.51 ADM2660
Crossata ventricosa  PeMar_|0575 2 Marsupina nana 94.38 Bursa ventricosa 99.66  ADM2660
Crossata ventricosa  PeMar_10576 2 Marsupina nana 94.39 Bursa ventricosa 100 ADM2660
Crossata ventricosa  PeMar_10577 2 Marsupina nana 94.69 Bursa ventricosa 100 ADM2660
Crossata ventricosa  PeMar_|s0578 2 Marsupina nana 94.79 Bursa ventricosa 100 ADM2660
Crossata ventricosa  PeMar_10579 2 Marsupina nana 94.5 Crossata ventricosa 99.85  ADM2660
Crossata ventricosa  PeMar_10580 2 Marsupina nana 94.65 Bursa ventricosa 99.83  ADM2660
Crossata ventricosa  PeMar_l0582 2 Marsupina nana 94.66 Bursa ventricosa 100 ADM2660
Crossata ventricosa  PeMar_l0583 2 Marsupina nana 94.83 Bursa ventricosa 100 ADM2660
Crossata ventricosa  PeMar_10584 2 Marsupina nana 95.06 Bursa ventricosa 99.82 ADM2660
Crossata ventricosa  PeMar_10597 3 Marsupina nana 94.36 Crossata ventricosa 99.82  ADM2660
Crossata ventricosa  penar 11794 5 Marsupina nana 94.67 Bursa ventricosa 99.82  ADM2660
Crossata ventricosa PeMar_11796 3 Marsupina nana 93.28 Crossata ventricosa 99.3 ADM2660
CEESDIR VETEES e (i), 5 Marsupina nana 94.45 Crossata ventricosa 99.66  ADM2660
Crossata ventricosa PeMar_11798 > Marsupina nana 93.93 Crossata ventricosa 99.51 ADM2660
Crossata ventricosa  penar 11799 8 Marsupina nana 93.42 Crossata ventricosa 99.3  ADM2660
Crossata ventricosa PeMar_11800 > Marsupina nana 94.53 Crossata ventricosa 99.65 ADM2660
SIS PeMar_l0585 & Solenosteira macrospira 91.46 Solenosteira fusiformis 99.83  AEG8122
Solenosteira PeMar_l0586 2 Solenosteira macrospira 91.95 Solenosteira fusiformis 99.67 AEG8122
S PeMar_l0587 & Solenosteira macrospira 91.79 Solenosteira fusiformis 99.82  AEG8122
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Tabla 7: Continuacion.

Especie Codigo Estacién de muestreo GenBank BOLD SYSTEM =
PEMAR Especie ID % Especie ID %
Solenosteira PeMar_l0588 4 Solenosteira macrospira 91.64 Solenosteira fusiformis 100 AEG8122
Solenosteira PeMar_l0589 o Solenosteira macrospira 91.48 Solenosteira fusiformis 100 AEG8122
Solenosteira PeMar_l0590 4 Solenosteira macrospira 91.25 Solenosteira fusiformis 99.45 AEG8122
Solenosteira PeMar_l0591 o Solenosteira macrospira 92.12 Solenosteira fusiformis 99.66 AEG8122
Thaisella sp. PeMar_l0603 1 Thaisella chocolata 98.16 Thaisella chocolata 99.47 ACH3302
Thaisella sp. PeMar_l0604 1 Thaisella chocolata 97.84 Thaisella chocolata 99.47 ACH3302
Thaisella sp. PeMar_l0605 1 Thaisella chocolata 98.31 Thaisella chocolata 99.29 ACH3302
Thaisella sp. PeMar_l0606 o Thaisella chocolata 98.16 Thaisella chocolata 99.15 ACH3302
Thaisella sp. PeMar_l0607 > Thaisella chocolata 98.63 Thaisella chocolata 99.65 ACH3302
U 5. PeMar_|0608 > Thaisella chocolata 98.63 Thaisella chocolata 99.47 ACH3302
Thaisella sp. PeMar_l0609 > Thaisella chocolata 97.73 Thaisella chocolata 98.98 ACH3302
ST S PeMar_|1781 2 Euspira fusca 89.91 Sinum cymba 99.45  ADM9543
Sinum symba PeMar_I1782 2 Euspira fusca 88.81 Sinum cymba 99.47 ADM9543
ST S PeMar_|1784 2 Cryptonatica aleutica 89.25 Sinum cymba 99.82  ADM9543
Sinum symba PeMar_I1785 2 Cryptonatica aleutica 89.3 Sinum cymba 99.62 ADM9543
ST S PeMar_|1786 2 Euspira fusca 88.53 Sinum cymba 99.66 ~ ADMS9543
Stramonita PeMar_l0581 > Stramonita delessertiana 98.69 Stramonita biserialis 98.77 ACH2558
Vel i PeMar_|1857 : Tegula atra 99.53 Tegula atra 100 ALOER,
Tegula atra PeMar_|1858 3 Tegula atra 100 Tegula atra 100 ACQO311
Vel i PeMar_11861 : Tegula atra 99.84 Tegula atra 100 ALOER,
Tegula atra PeMar_|1862 3 Tegula atra 99.84 Tegula atra 100 ACQO311
Tegula atra PeMar_11863 5 Tegula atra 100 Tegula atra 100 ACQO911
Crucibulum scutellatum PeMar_l0630 > Crucibulum scutellatum 90.77 Crucibulum scutellatum 99.32 AEG7893
e DR S B PeMar_|0592 S Crucibulum scutellatum 90.74 Crucibulum scutellatum 99.33 AAETER
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Tabla 8: Identificacion de poliplacoforos de la fauna submareal de la isla Santa en la base de datos GenBank y BOLD system.

GenBank BOLD SYSTEM
Especie Cédigo PEMAR Estacion de BIN
muestreo Especie ID % Especie ID %
Acanthopleura PeMar_11801 1 Acanthopleura echinata 98.36 Acanthopleura echinata 100 ADM1739
AR PeMar_|1802 : Acanthopleura echinata 99.39 Acanthopleura echinata 99.83 ADM1739
Acanthopleura PeMar_|1803 3 Acanthopleura echinata 99.23 Acanthopleura echinata 98.27 ADM1739
AR PeMar_11805 £ Acanthopleura echinata 99.39 Acanthopleura echinata 99.83 ADM1739
Acanthopleura PeMar_|11806 3 Acanthopleura echinata 99.82 Acanthopleura echinata 99.83 ADM1739
AR PeMar_11807 2 Acanthopleura echinata 99.68 Acanthopleura echinata 99.67 ADM1739
Chiton sp. PeMar_|1842 1 Chiton cumingsii 99.36 Chiton sp 100 ADN7365
il <s: PeMar_11843 1 Chiton cumingsii 99.37 Chiton sp 100 ADN7365
Chiton sp. PeMar_11844 3 Chiton cumingsii 100 Chiton sp 100 ADN7365
dition <, PeMar_11845 3 Chiton cumingsii 99.22 Chiton sp 100 ADN7365
Chiton sp. PeMar_1846 3 Chiton cumingsii 99.84 Chiton sp 100 ADN7365
Cliftion o, PeMar_I1847 3 Chiton cumingsii 99.21 Chiton sp 100 ADN7365
Chiton sp. PeMar_11848 3 Chiton cumingsii 98.94 Chiton sp 100 ADN7365
VR e PeMar_I1849 3 Tonicia lineolata 99.68 Tonicia chilensis 100 AEB5543
Tonicia lineolata PeMar_11850 3 Tonicia lineolata 99.37 Tonicia chilensis 99.83 AEB5543
VR e PeMar_I1851 3 Tonicia lineolata 99.84  Tonicia chilensis 100 AEB5543
Tonicia lineolata PeMar_11852 > Tonicia lineolata 99.68 Tonicia chilensis 99.83 AEB5543
e et PeMar_11853 2 Tonicia lineolata 99.38 Tonicia chilensis 100 AEBS543

63



Tabla 9: Identificacién de equinodermos de la fauna submareal de la isla Santa en la base de datos GenBank y BOLD system.

GenBank BOLD SYSTEM
Especie Cédigo PEMAR E:z:is‘::e‘le ' ' BIN
Especie ID % Especie ID %
Arbacia spatuligera PeMar_l0557 3 Arbacia spatuligera 98.18 Arbacia spatuligera 100 ADM4453
Arbacia spatuligera PeMar_10558 3 Arbacia spatuligera 98.65 Arbacia spatuligera 100 ADM4453
Arbacia spatuligera PeMar_10559 3 Arbacia spatuligera 94.18 Arbacia spatuligera 100 ADM4453
Arbacia spatuligera PeMar_10560 2 Arbacia spatuligera 99.49 Arbacia spatuligera 99.83 ADM4453
Arbacia spatuligera PeMar_10561 2 Arbacia spatuligera 99.83 Arbacia spatuligera 100 ADM4453

Tabla 10: Identificacion de cnidarios de la fauna submareal de la isla Santa en la base de datos GenBank y BOLD system.

GenBank BOLD SYSTEM
Especie Cédigo PEMAR E::zz::‘:eie . B _ B BIN
Especie % Especie %
Anthopleura elegantissima  PeMar_11826 1 Anthopleura elegantissima 99.24 Anthopleura elegantissima 100 AAKO0746
Anthopleura elegantissima  PeMar_11827 1 Anthopleura elegantissima 99.69 Anthopleura elegantissima 100 AAKO0746
Anthopleura elegantissima  PeMar_11828 5 Anthopleura elegantissima 100 Anthopleura elegantissima 100 AAKO0746
Anthopleura elegantissima  PeMar_11829 5 Anthopleura elegantissima 100 Anthopleura elegantissima 100 AAKO0746
Anthopleura elegantissima  PeMar_[1830 5 Anthopleura elegantissima 99.23 Anthopleura elegantissima 100 AAKO0746
Anthopleura elegantissima  PeMar_11831 5 Anthopleura elegantissima 100 Anthopleura elegantissima 100 AAKO0746
Anthopleura elegantissima  PeMar_l0610 1 Anthopleura elegantissima 99.84 Anthopleura elegantissima 100 AAKO0746
Anthopleura elegantissima  PeMar_l0611 1 Anthopleura elegantissima 99.84 Anthopleura elegantissima 100 AAKO0746

64



Tabla 11: Identificacion de cefalépodos de la fauna submareal de la isla Santa en la base de datos GenBank y BOLD system.

GenBank BOLD SYSTEM
Especie Cédigo PEMAR  Estacion de muestreo BIN
Especie ID % Especie ID %
Octopus PeMar_I0634 1 Octopus mimus 99.54 Octopus mimus 100 ACI0213

Tabla 12: Identificacion de artrépodos de la fauna submareal de la isla Santa en la base de datos GenBank y BOLD system

o d GenBank BOLD SYSTEM
Cédigo PEMAR  Coracion de D BIN
Especie muestreo Especie ID % Especie %
(J
Pinnixa transversalis PeMar_10633 5 Achelous gibbesii 82.07 Pinnixa transversalis 99.98 AEK5894

Tabla 13: Identificacién de poriferos de la fauna submareal de la isla Santa en la base de datos GenBank y BOLD system.

GenBank BOLD SYSTEM

Especie Cédigo PEMAR  Estacién de muestreo D D

Especie % Especie %
Esponja PeMar_11837 5 Pseudosuberites sp 93.81 Pseudosuberites 97.08
Esponja PeMar_11838 5 Pseudosuberites sp 95.81 Pseudosuberites 96.42
Esponja PeMar_11839 5 Pseudosuberites sp 94.17 Pseudosuberites 97.09
Esponja PeMar_11840 5 Pseudosuberites sp 95.67 Suberites 97.05
Esponja PeMar_11841 5 Pseudosuberites sp 95.82 Suberites 97.05
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4.1.4. DELIMITACION DE ESPECIES Y ANALISIS FILOGENETICO
Al aplicar los modelos PTP, bPTP y GMYC al grupo de los Bivalvos, se
encontro concordancia entre ellos, indicando la existencia de cinco
unidades taxonémicas operativas (MOTU). Asimismo, al realizar el
analisis ABGD se encontré concordancia con el nimero de MOTUS
obtenidos. EI BOLD system, asigné a su vez cinco BINs concordantes
con los andlisis PTP, bPTP, GMYC y ABGP (Figura 14).
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Figura 14. Arbol bayesiano de los organismos de la clase Bivalvia, que muestra la
agrupacion en cinco MOTUs obtenidos por los analisis de delimitacién de especies
usando los modelos PTP, bPTP, GMYC y los algoritmos de agrupacion de especies
ABGD y BIN.

En relacion a los gasterépodos, los andlisis de delimitacién de especies
PTP, bPTP, GMYC vy los algoritmos de agrupacién ABGD y BIN
indicaron la existencia de siete MOTUS claramente delimitados (Figura
15).

66



Crossata_wentricosa_PEMAR_IDS72
[Cmssata_uentriccsa _PEMAR_ID574
- Crossata_wentricosa _PEMAR_I1736
L Crossata_wentricosa_PEMAR_I0579

Crossata_wentricosa_PEMAR_I0597
I{ Crossata_wentricosa_PEMAR_I1800

Crossata_wentricosa_PEMAR_I1798

_rCrossata_ventricosa_PEMAR_I0573
[Crussata_-.lentricnsa_PE MAR_IO582
[Cmssata_vgntricnsa_PE MAR_IO57E
Crossata_wentricosa_PEMAR_I0538

Crossata_wventricosa_PEMAR_IOSTT

Crossata_wentricosa_PEMAR_I0S78
Crossata_wentricosa_PEMAR_I05B0
Crossata_wentricosa_PEMAR_ID575
Crossata_wentricosa_PEMAR_I1799

Crossata_wentricosa_PEMAR_I0584
Crossata_wentricosa_PEMAR_I1797

Crossata_wentricosa_PEMAR_11794

NOMINAL
pTP
TP
MYC
BIN
ABGD

Sinum_cymba_PEMAR_I1781
Sinum_cymba_PEMAR_I1782
4Es num_cymba_PEMAR_I1784
Sinum_cymba_PEMAR_I1786 ERDEEN
Sinum_cymba_PEMAR_I1785 EREREN
 Stramonita biseraiis pemar_iosa1 I
Thaisella_chocolata_pEMaR 0603 L]
Thaisella_chocolata_PEMAR_IDEDS OOOoO0O5a
Thaisella_chocatats_pemar_loso7 ]
Thaisella_chocolats_PEMAR 10603 L]
Thaisella_chocalata_PEMAR_1060a L]
aisella_chocalata_PEMAR_10606 | JL L]
aisella_chocolata_PEMAR 060 [ ]I
OO0
O]
OOO000
OO0
Tegula_atra_PEMAR_I1863 OOOOod
solenosteira_fusiformis_PEMAR_Ioszs [ NERININ
{Solennsteira_lusiiolmis_ﬂEMAR_IEISBU [ ]
solenosteira_fusiformis_pemar_iosss [ IR
Solenosteira_fusiformis_PEMAR_Ioss7 [ NENIENIN
[SDlenusteira_lusilmmis_PEMAR_lDSSE ..-..
Solenosteira_fusiformis_pEmar_ioszs [} NN IR I
| solenosteira_fusifarmis_pemar_ioss1 [N
_ [Crucibulum_scutellatum_PE nar_os52 [ I ]
Lerucibutum_scuteniatum_pevar_sos3o|J I NEIRIN

Tegula_atra_PEMAR_I1857

Tegula_atra_PEMAR_I1861

Tegula_atra_PEMAR_I1862
El'egula_atra_F'E MAR_I1858

—i
0.0821185
Figura 15. Arbol bayesiano de los organismos de la clase Gastropoda, que muestra
la agrupacion en siete MOTUs obtenidos por los analisis de delimitacion de especies
usando los modelos PTP, bPTP, GMYC y los algoritmos de agrupacion de especies
ABGD y BIN.
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En el caso de los poliplacoforos, el andlisis realizado con PTP, bPTP,

GMYC, indicaron la presencia de tres MOTUS, corroborado ademas

con el andlisis ABGD vy la determinacién de tres BINs, mostrando que

la delimitacién de especies para este grupo estuvo claramente definida

(Figura 16).
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Figura 16. Arbol bayesiano de los organismos de la clase Polyplacophora, que

muestra la agrupacion en tres MOTUs obtenidos por los andlisis de delimitacion de

especies usando los modelos PTP, bPTP, GMYC y los algoritmos de agrupacién de

especies ABGD y BIN.
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Con respecto a los cnidarios, equinodermos, artrépodos, Yy
cefalopodos, encontrados en el presente estudio, al estar
representados por una sola especie por grupo se incluyeron dentro de
un analisis general que involucro a todos los organismos recolectados,

observandose en la Figura 17, un total de 19 MOTUS.
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Figura 17. Arbol bayesiano de organismos de la fauna submareal de la isla Santa que
muestra la agrupacion en 19 MOTUs obtenidos por los andlisis de delimitacion de
especies usando los modelos PTP, bPTP, GMYC vy los algoritmos de agrupacion de
especies ABGD y BIN.
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Figura 17. continuacion.
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Figura 17. continuacion.
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Luego de subir las secuencias en el BOLD system, este solo asigné BINs
a 19 especies (Tablas 6, 7, 8, 9, 10, 11 y 12), no asigné BIN a
Pseudosuberites, debido a que esta presentaba menos de 500 pb (479
pb) por lo que no fue considerada al realizar la comparacién entre los
modelos PTP, bPTP, GMYC, ABGD y BIN, realizandose un analisis
filogenético para obtener un arbol ultramétrico en el programa BEATS
2.4, el cual identificé 20 unidades taxonémicas con una divergencia de
0.20%, los numeros por encima de las ramas indican las probabilidades
posteriores bayesianas (Figura 18).
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Figura 18. Arbol ultramétrico construido en el programa BEAST 2.4 mostrando la agrupacion
en 20 MOTUs de organismos de la fauna submareal de la isla Santa.
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4.1.5. CALCULO DE LAS DISTANCIAS INTERESPECIFICAS E
INTRAESPECIFICAS, Y BARCODE GAP

Los valores obtenidos para la distancia media interespecifica (mean.
intra.), maxima intraespecifica (Max. Intra.), el vecino mas cercano
(NN), y la distancia minima interespecificas (Min. Inter), de la clase
Bivalvia obtenidas mediante el modelo Kimura 2-parameter (K2P) se

muestran en el Tabla 14.

Tabla 14: Distancias genéticas K2P de la clase Bivalvia. Obtenidos

para PTP, bPTP y GMYC MOTUSs. Los valores estan expresados en

porcentajes.
PTP, bPTP y GMYC MOTUs 'I\f]‘ff‘; I'\r/]'{ar’;'_ NN .?ﬂ'gr'.
Argopecten purpuratus 0.19 0.42 Pteria sterna 10
Glycymeris ovata - ---  Pteria sterna 48.73
Semele corrugata 0.21 0.63 Semele solida 9.25
Semele solida - ---  Semele corrugata 9.25
Pteria sterna -- --  Glycymeris ovata 16

(--) No se registra distancia intraespecifica por ser secuencia Unica.

Los bajos porcentajes mostrados en las distancias intraespecificas
(0.19 % - 0.63 %) y los porcentajes elevados de las distancias
interespecificas (48.73 %) corroboran la delimitacion de cinco

especies para la clase Bivalvia.
Del mismo modo, los resultados mostrados en la Figura 19, confirman

la existencia de un barcode gap, siendo congruentes con lo

establecido en los andlisis previos.
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Figura 19. Barcode gap encontrado entre las especies pertenecientes a la clase
Bivalvia. Los puntos por encima de la linea puntuada muestran que la distancia

minima interespecifica es mayor que la maxima intraespecifica.

Para el caso de los gaster6podos, los valores de la distancia minima
intraespecifica fue de 0.23 % y la distancia maxima intraespecifica fue
3 % para Thaisella chocolata. Con respecto a las distancias
interespecificas el valor méximo fue de 21.94 % y el valor minimo fue
de 9.25% (Tabla 15).

Tabla 15. Distancias genéticas K2P de la clase Gastropoda, obtenidos
para PTP, bPTP y GMYC MOTUSs. Los valores estan expresados en
porcentajes.

PTP, bPTP y GMYC MOTUs m?f‘a” I'\rfﬁ’;'_ NN I'r\]"tigr'_
Crucibulum scutellatum -- --  Sinum cymba 22
Crossata ventricosa 0.58 1.26 Sinum cymba 16
Sinum cymba 0.51 0.84 Crossata ventricosa 16.48
Solenosteira fusiformis 0.49 1.05 Sinum cymba 18.6
Tegula atra 0.1 0.23 Sinum cymba 21.94
Thaisella chocolata 1.65 3  Crossata ventricosa 20.55
Stramonita biseralis -- --  Thaisella chocolata 23

(--) No se registra distancia intraespecifica por ser secuencia Unica.
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La Figura 20, muestra el andlisis de barcode gap realizado a la clase
Gastropoda, confirmando la delimitacion de especies.

20 o

151
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Figura 20. Barcode gap encontrado entre las especies pertenecientes a la clase
Gastropoda. Los puntos por encima de la linea puntuada muestran que la distancia

minima interespecifica es mayor que la maxima intraespecifica.

Con respecto al grupo de los poliplacéforos, la distancia minima
intraespecifica fue de 0.0 %, la distancia media intraespecifica fue de
0.42 % vy la distancia maxima intraespecifica fue 0.83 % para T.
chilensis. Con respecto a las distancias interespecificas estas
estuvieron entre 20.77 % y 23.13 % corroborando la delimitacion de

tres especies distintas (Tabla 16).

Tabla 16. Distancias genéticas K2P de la clase Polyplacophora,
obtenidos para PTP, bPTP y GMYC MOTUs. Los valores estan
expresados en porcentajes.

PTP, bPTP y GMYC MOTUs m‘ff‘; m{ar);'. NN |'r\1/ltlgl:.
Acanthopleura echinata 0.21 0.42 Tonicia chilensis 23.13
Chiton cumingsii 0.11 0 Tonicia chilensis 20.77
Tonicia chilensis 0.42 0.83 Acanthopleura echinata 23.13

(--) No se registra distancia intraespecifica por ser secuencia unica

La Figura 21 muestra el analisis del barcode gap para las especies de

la clase Polyplacophora incluidas en el estudio. Los puntos situados
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por encima de la linea diagonal indican que las distancias entre
especies superan las variaciones dentro de cada una, evidenciando
una clara separacion genética. Este patron confirma la delimitacion de

especies realizadas con los modelos PTP, bPTP, GMYC, ABGD vy
BIN.
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Figura 21. Barcode gap encontrado entre las especies pertenecientes a la clase
Polyplacophora. Los puntos por encima de la linea puntuada muestran que la

distancia minima interespecifica es mayor que la maxima intraespecifica.

4.1.7. GENERACION DEL CATALOGO DE ESPECIES IDENTIFICADAS,
MEDIANTE FICHAS DESCRIPTIVAS
Se genero un catalogo de especies de la fauna submareal de la isla
Santa, que incluye el cédigo de barras asignado por el Bold System
(Anexo 1).
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4.2. DISCUSION
El analisis de Coordenadas Principales (PCoA) basado en la disimilitud de
Bray—Curtis mostré una separacion clara entre los grupos correspondientes
a los dos muestreos, lo que evidencia una variacion temporal significativa en
la composicion de especies (Figura 11). Esta tendencia fue confirmada
estadisticamente mediante el analisis PERMANOVA (Tabla 5), donde el
factor Muestreo presento diferencias significativas (p < 0.05). Dicho resultado
sugiere que la comunidad bentdnica submareal experimenta un recambio de
especies a lo largo del tiempo, probablemente influenciado por fluctuaciones
estacionales, procesos de reclutamiento o variaciones en la productividad

primaria.

La dinamica temporal observada concuerda con estudios realizados en
ambientes costeros del Pacifico suroriental, donde los patrones de surgencia
y los cambios en las masas de agua modulan la disponibilidad de recursos
y, por tanto, la estructura de las comunidades biolégicas (Riascos et al.,
2016, p.71).

Por otro lado, el analisis entre estaciones de muestreo no encontro
diferencias significativas (p > 0.05), lo que indica que el tipo de organismos
presentes es similar entre las estaciones analizadas. Esta homogeneidad
espacial sugiere que las condiciones fisicas y biolégicas en el entorno
inmediato de la isla son relativamente uniformes, permitiendo una
distribucion continua de las especies en el area submareal. Ademas, la
conectividad entre microhabitats podria favorecer la dispersion larval y el
intercambio genético entre poblaciones, generando una estructura

comunitaria estable a escala local (Peluso et al., 2024).

Altamirano y Yéafiez (2016) sefalaron que la supervivencia y el bienestar
econdémico de la humanidad dependen de la diversidad bioldgica, dado que
esta provee bienes y servicios a través de ecosistemas funcionalmente
estables (p. 7). Esta afirmacién respalda la importancia del Codigo de Barras
de ADN como herramienta eficaz para la investigacion orientada a la

conservacion de la biodiversidad. Ademéas de su valor técnico—cientifico,
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esta metodologia contribuye a la socializacién del conocimiento, al acceso
abierto y a la democratizacién del bioconocimiento, y se ha incorporado

como recurso pericial en la deteccion de delitos ambientales.

Maxwell et al. (2020) destacaron que la identificacion de especies animales
es esencial para conceptualizar la biodiversidad global y, a partir de ello,
establecer estrategias de uso sostenible y proteccion segun su estado de
conservacion (p. 22). En este contexto, uno de los objetivos del presente
estudio fue identificar y catalogar molecularmente organismos de la fauna

submareal de la isla Santa.

Padial y De la Riva (2007) sostuvieron que el Cédigo de Barras de ADN no
reemplaza a la taxonomia basada en caracteristicas morfolégicas, sino que
la complementa, constituyéndose en una herramienta que refuerza la
correcta identificacion de las especies (p. 67). En el mismo sentido, Goldstein
y DeSalle (2011) afirmaron que esta técnica debe estar respaldada por una
identificacion taxondmica tradicional (p. 143) (ver Tabla 4). Los resultados
del estudio confirman la eficacia del Codigo de Barras de ADN cuando se
emplea en combinacion con la taxonomia clasica, hallazgo coincidente con
los reportados por Gonzalez (2019, p. 57), Rodriguez (2021, p. 85) e Ingar
(2022, p. 98), quienes identificaron invertebrados marinos, incluyendo
bivalvos, cefalépodos, gasterdpodos, poliplacéforos y crustaceos, mediante

esta técnica molecular.

Al comparar las especies registradas en este estudio con las reportadas por
Hooker (2011, p. 28) para la isla Santa se identificaron tres especies de
moluscos bivalvos no reportadas previamente: Glycymeris ovata, Semele
corrugata y Pteria sterna. Blaxter (2004) sefialé que el nimero de especies
descritas en estudios de biodiversidad representa solo una fraccion del
namero total estimado de taxones existentes (p. 669). Cabe destacar que,
en el ambito de la RNSIIPG, las investigaciones sobre diversidad acuética
se han centrado principalmente en recursos pesqueros. En este contexto, el
presente trabajo constituye el segundo reporte de especies para la isla Santa

y el primero en aplicar técnicas de identificacion molecular.
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En el caso de los gasterépodos, la identificacion combinada (taxonémica y
molecular) permitio registrar especies distintas a las reportadas por Hooker
(2011, p. 28), lo que evidencia una actualizacion significativa del inventario
de la isla Santa. Mientras Hooker identific6 Crucibullum quiriquinae,
Stramonita chocolata, Stramonita delessertiana y Solenosteira gatessi, en el
presente estudio se registraron, mediante Codigo de Barras de ADN, las
especies Crucibullum scutellatum, Stramonita biseralis y Solenosteira
fusiformis. Estos resultados confirman el valor afiadido que aportan los
analisis moleculares, los cuales, como sefiald6 Sanchez (2016),
complementan eficazmente la identificacion morfolégica al incorporar
informacion genética que facilita la caracterizacion precisa de la
biodiversidad (p. 15). De forma concordante, Robainas-Barcia y Garcia-
Machado (2012) destacaron que el Codigo de Barras de ADN permite la
asignacion de individuos con alta precision a diferentes taxones, abarcando
grupos tan diversos como aves, moluscos, peces, insectos, crustaceos y

primates (p. 4).

De los 163 organismos identificados inicialmente mediante taxonomia
tradicional, Unicamente 105 pudieron ser analizados e identificados
molecularmente, cifra coherente con estudios similares en biodiversidad
marina, donde la calidad del ADN y otros factores técnicos limitan el éxito de
la secuenciacién. Las secuencias consenso obtenidas fueron comparadas
en las bases de datos NCBI y BOLD Systems, clasificandose los organismos
en bivalvos (20), gasteropodos (46), poliplacoforos (18), cnidarios (8),
equinodermos (5), poriferos (5), artrépodos (2) y cefalépodos (1) (Tablas del
5al 12).

Para la delimitacion de especies, se adoptaron los criterios de Hebert et al.
(2003, p. 318) y Lanteri (2007, p. 18), quienes establecen que una
divergencia genética intraespecifica superior al 3% puede indicar la
presencia de especies diferentes. En este estudio, los valores observados
de divergencia fueron inferiores a dicho umbral (Fig. 15), lo que permitio
establecer con alta confianza la existencia de 20 especies distintas,
aportando un registro molecular sdélido que refuerza la linea base para la

gestion y conservacion de la biodiversidad submareal de la isla Santa.
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La comparacion de las secuencias en ambas bases de datos reveld que el
83 % alcanzo un porcentaje de identidad superior al 99 % en BOLD Systems,
mientras que unicamente el 38 % logro ese nivel en NCBI. Esta diferencia se
debe a que BOLD Systems es el principal repositorio especializado en
secuencias de Cddigo de Barras de ADN basadas en el gen COlI, lo que le
otorga una mayor robustez y confiabilidad para este tipo de estudios
(Meiklejohn et al., 2019, p. 2). Este resultado subraya la importancia de
priorizar BOLD Systems como base de referencia en la identificacion
molecular de especies animales, utilizando NCBI como un recurso
complementario. Idealmente, todas las secuencias de cédigos de barras
depositadas en bases de datos deberian provenir de organismos
identificados por expertos taxbnomos. No obstante, es posible encontrar
errores derivados de identificaciones incorrectas del material original,
técnicas de aislamiento deficientes, registros duplicados por sinonimias no

resueltas o fallos en la amplificacion por PCR.

En este estudio, por ejemplo, los ejemplares PeMar_ 10572 a PeMar_I10577
(Tabla 6) fueron identificados por NCBI como Marsupina nana, mientras que
BOLD Systems los report6 como Crossata ventricosa 0 Bursa ventricosa,
consideradas sindnimos taxondmicos, con un ID de hasta 100 %. Asimismo,
el ejemplar PeMar_10619, identificado morfolégicamente como Glycymeris
ovata, fue clasificado en NCBI como Glycymeris yessoensis, mientras que
BOLD Systems confirmé la identificacién original con un ID del 99.82 %.
Estos casos reflejan la necesidad de verificar las identificaciones
moleculares mediante una estrategia de validacion cruzada que incluya la
comparacion entre diferentes bases de datos y la corroboracion con la
taxonomia tradicional. Como sefalaron Ortega et al. (2013) las técnicas
moleculares son herramientas clave para contrastar y validar datos
morfologicos a partir de informacion genética obtenida mediante marcadores

moleculares (p. 26).

Con respecto a los poliplacéforos, se detecté una inconsistencia en la
identificacion molecular del género Tonicia, mientras que NCBI report6 la
especie como Tonicia lineolata con un ID maximo de 99.84%, BoldSystem la

identific6 como Tonicia chilensis con un ID de 100%. Este tipo de
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discrepancias, como advirtieron Sundberg et al., (2016), pone en cuestion la
correcta identidad taxondmica de algunas secuencias en repositorios de
referencia como NCBI y BoldSystem (p. 15). Estos hallazgos refuerzan la
necesidad de un control riguroso en la designacion taxonomica de los
organismos antes de su inclusion en bases de datos moleculares, evitando
asi errores que puedan generar confusion y controversia en estudios
posteriores. La verificacion cruzada y la revision por especialistas

taxonodmicos resultan esenciales para asegurar la fiabilidad de los datos.

En la identificacion taxondmica y molecular de los artrépodos reportados en
este estudio, las secuencias consenso comparadas en ambas bases de
datos no alcanzaron un porcentaje de similitud superior al 90 %. Segun
Pejovic et al. (2016), para que una identificacion molecular se considere
fiable, es necesario un porcentaje minimo de identidad del 99% en
cualquiera de las bases de datos consultadas (p. 10).

Goldstein y DeSalle (2011) describieron diversas metodologias para analizar
datos en proyectos de Cadigo de Barras de ADN, entre ellas la identificacion
basada en distancia o divergencia genética (p. 142). Esta se determina por
el porcentaje de sitios nucleotidicos que difieren entre una secuencia
desconocida y aquellas presentes en la base de datos de referencia,
aplicando la correccién del modelo de sustitucion nucleotidica Kimura de 2
parametros (K2P) (Kimura, 1980). En el presente estudio, las distancias
genéticas K2P se utilizaron para realizar el andlisis de barcode gap (Fig. 19,
20 y 21), el cual evidenci6 una separacion clara entre la distancia minima al
vecino mas cercano Yy el valor maximo intraespecifico en las clases Bivalvia,

Gasteropoda y Polyplacophora.

Asimismo, los calculos de distancia intraespecifica e interespecifica (Tablas
14, 15 y 16) permitieron corroborar la existencia de cinco MOTUS para el
grupo de bivalvos, siete para gasteropodos y tres para poliplacéforos. Estos
resultados son consistentes con lo propuesto por los defensores del Codigo
de Barras de ADN, quienes establecen valores estimativos del 1-2 % de
divergencia en el ADNmt para variacion intraespecifica y valores mayores

para diferenciar especies (Hebert et al., 2004; Lanteri, 2007).
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En el presente estudio los cnidarios, equinodermos, artrépodos, Yy
cefalépodos estuvieron representados por una sola especie, por lo que se
realizd un analisis que involucré a todos los organismos recolectados
delimitAndose un total de 19 MOTUS (Figura 17) con una divergencia de 0.86
%. Esta delimitaciéon estuvo sélidamente respaldada por la aplicacion de los
modelos PTP, bPTP y GMYC vy los algoritmos de agrupacion de especies
ABGD y BIN (Zhang et al., 2013 p. 2870), cuyos resultados fueron
consistentes entre si, lo que refuerza la efectividad del gen COI en la
identificacion de las especies analizadas. En este sentido, Elias et al. (2007)
sefialaron que la identificacion molecular se sustenta en la posicion que
ocupa una secuencia desconocida dentro de una filogenia, en funcion de su
cercania evolutiva con otras secuencias pertenecientes a un mismo grupo

monofilético.

Asimismo, Blaxter (2004) sefial6 que el uso de MOTUs no solo permite la
identificacion rapida y precisa de la mayoria de los taxones, incluidos
aguellos que no se habian registrado previamente, sino que también facilita
la investigacion de los patrones evolutivos de las especies (p. 670). Este
enfoque, aplicado en el presente estudio, no solo amplia el inventario
taxonomico de la isla Santa, sino que también aporta informacion valiosa
para comprender la historia evolutiva y las relaciones filogenéticas de su

fauna submareal.

Si bien el Cbédigo de Barras de ADN basado en la secuencia del gen
mitocondrial COI ha demostrado ser una herramienta eficaz para la
identificacion de la mayoria de los grupos animales, aun persisten
limitaciones en su aplicacién a ciertos taxones, como Porifera (esponjas) y
Cnidaria (Shearer et al., 2002; Hebert et al., 2003). En el caso del presente
estudio, los ejemplares PEMAR_ 11837, PEMAR_ 11838, PEMAR_11839,
PEMAR 11840 y PEMAR 11841, identificados morfoldgicamente como
Pseudosuberites sp., registraron porcentajes de identidad inferiores al 97.08
% tanto en GenBank como en el BOLD Systems.
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Shearer et al. (2002) sefalaron que el gen COI presenta una tasa evolutiva
relativamente lenta en estos grupos, lo cual se traduce en distancias
genéticas muy reducidas entre especies filogenéticamente préximas,

dificultando una identificacidn precisa a nivel especifico.

En este estudio, el bajo porcentaje de identidad (menor a 99 %), reportado
para los poriferos (Tabla 13) respalda la necesidad de incorporar genes
complementarios que mejoren la resolucidn taxonomica. Entre las
alternativas metodolégicas recomendadas se incluyen la secuenciacion de
fragmentos mas extensos del gen COI y la utilizacién del marcador nuclear
Internal Transcribed Spacer (ITS), los cuales podrian aumentar la
confiabilidad en la delimitacion molecular de especies en futuros andlisis
filogenéticos y de biodiversidad marina, tal como lo realizaron Bertolino et al.

(2023) en la identificacion del Genero Cladocroce.

Uso del Catalogo de especies identificadas mediante ADN Barcode en

el Fortalecimiento del Plan de Manejo como Reserva Natural

La identificacion molecular, mediante el uso de Codigos de Barras de ADN,
permitié elaborar un catélogo ilustrado de la fauna submareal de la isla Santa
(Ancash, Pert), que incluye especies de bivalvos, crustaceos vy
gasterépodos escasamente documentadas en la zona. Mas alla de su valor
descriptivo, este catalogo constituye una herramienta estratégica para el
disefio e implementacion de estrategias de conservacion basadas en
evidencia cientifica, contribuyendo a reducir vacios de informacion y a
fortalecer la planificacion de la Reserva Nacional Sistema de Islas, Islotes y
Puntas Guaneras (RNSIIPG).

En este contexto, se reconocen dos enfoques fundamentales para la
conservacion de la biodiversidad: (1) la proteccion de especies o poblaciones
especificas y (2) la proteccion de los habitats en los que estas se desarrollan
(Esquivel, 2016, p. 110; Primack & Vidal, 2019, p. 45). La integracion efectiva
de ambos enfoques requiere informacion taxonOmica actualizada vy
confiable, especialmente en ecosistemas marinos con vacios significativos

de conocimiento. El catalogo ilustrado obtenido en este estudio aporta datos
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moleculares y morfolégicos que fortalecen simultaneamente las acciones de
conservacion centradas en especies y las estrategias de manejo orientadas
a la proteccion de habitats criticos.

Las estrategias contemporaneas de manejo de recursos naturales
reconocen la urgencia de contar con inventarios biolégicos acelerados como
base para una gestidn ecosistémica sostenible (National Park Service, 2005,
p. 5) Sin embargo, en la planificacion de areas marinas protegidas persisten
sesgos taxonodmicos, dado que suelen priorizar especies emblematicas o
megafauna carismatica, excluyendo comunidades subacuaticas clave como
bancos naturales de bivalvos, crustaceos, gasteropodos y monoplacéforos
(SERNANP, 2018). Esta subrepresentacion limita la efectividad de las
medidas de conservacion, en especial en ecosistemas submareales
caracterizados por su alta diversidad y funcionalidad ecoldgica. La
informaciéon generada en este estudio contribuye a reducir dicha brecha,
proporcionando una base solida para integrar estas comunidades en los

planes de manejo y conservacion.

De manera similar, Guerra-Garcia et al. (2022, p. 1) advierten que la
investigacion sobre biodiversidad marina presenta un sesgo geogréfico,
concentrandose  principalmente en ecosistemas intermareales vy
submareales costeros de facil acceso. Amplias areas marinas, en especial
aquellas alejadas de la costa o con condiciones de muestreo complejas,
permanecen insuficientemente exploradas. Esta brecha de conocimiento
limita la capacidad de las reservas naturales para contar con inventarios

representativos de su biodiversidad.

En este sentido, la caracterizacion molecular de especies realizada en zonas
como la isla Santa no solo amplia el registro taxonémico regional, sino que
también fortalece las bases cientificas para la toma de decisiones en
conservacion y gestion adaptativa. Ademas, la metodologia aplicada en este
estudio puede ser replicada en otras areas con similar falta de informacion,

contribuyendo a reducir los sesgos geograficos en la investigacion marina.
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La planificacion de las Areas Naturales Protegidas (ANP) en el Perl se
organiza en distintos niveles jerarquicos de gestién establecidos por
normativa nacional, que incluyen: (1) el Plan Director del Sistema Nacional
Rede ANP, (2) el Plan Maestro especifico de cada ANP, (3) el Plan Operativo
Anual y (4) los Planes Especificos para usos o ecosistemas particulares
(INRENA, 2015, p. 6). Cada uno de estos instrumentos cumple una funcion
diferenciada dentro del ciclo de planificacion estratégica y operativa.

En el caso de la Reserva Nacional Sistema de Islas, Islotes y Puntas
Guaneras (RNSIIPG), el unico documento vigente es el Plan Maestro 2016—
2020 (SERNANP, 2016), que establece lineamientos generales de
conservacion e identifica tres ecosistemas prioritarios: insular, intermareal y
submareal. Sin embargo, este documento carece de planes especificos para
la gestion diferenciada del ecosistema submareal, a pesar de su alta
relevancia ecolbégica y econdémica. Este vacio de planificacion limita la
efectividad de las estrategias de conservacion y resalta la necesidad de
integrar los hallazgos de este estudio como insumo técnico-cientifico para

fortalecer el manejo de este ecosistema.

Frente a la ausencia de planes especificos para el ecosistema submareal en
la RNSIIPG, se proponen las siguientes acciones estratégicas, orientadas a
fortalecer y actualizar su Plan de Manejo bajo un enfoque ecosistémico,

participativo y adaptativo:

1° Evaluar y monitorear la biodiversidad: identificar especies clave y
habitats sensibles, comprender sus interacciones ecolégicas e
implementar un sistema de monitoreo continuo que registre cambios en la
biodiversidad a lo largo del tiempo (Jiang et al., 2024, p13, generando
insumos para la toma de decisiones de manejo (Arkema et al., 2024, p.
990)

2° Zonificar ecolégicamente y promover el uso sostenible: delimitar con
precision zonas nudcleo, de amortiguamiento (buffer) y de uso mudltiple,

conciliando la conservacién con actividades humanas sostenibles como la
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pesca artesanal y el ecoturismo, garantizando asi la preservacion de los

servicios ecosistémicos (Grorud — Colvert et al., 2021, p. 3).

3° Fomentar la participacion comunitaria y la educacion ambiental:
involucrar activamente a las comunidades costeras en el disefio,
implementacion y seguimiento del plan, complementado con programas
de educacion ambiental marina adaptados al contexto local (Jian et al.,
2024, p.12)

4° Restaurar habitats y poblaciones vulnerables: incorporar medidas de
restauracion en areas degradadas y para especies en riesgo, priorizando

zonas de alto valor ecolégico (Arkema et al., 2024, p. 999)

5° Impulsar la gobernanza colaborativa: articular esfuerzos entre
SERNANP, universidades, organizaciones pesqueras, municipios y otros
actores para generar plataformas de gobernanza multiescalas orientadas
a la gestion integrada de la reserva (Fidler et al. 2022, p.7).

6° Revisar y adaptar el plan de manera continua: concebir el plan de
manejo como un instrumento dinamico, sujeto a evaluaciones periddicas
y ajustes segln nuevas evidencias cientificas, cambios socioambientales

y aprendizajes institucionales (Bryce y Hunter, 2024, p.12)

En sintesis, la mejora de un plan de manejo para una reserva marina
requiere la integracion de acciones interrelacionadas abordadas de forma
sistematica y adaptativa. Entre las mas relevantes se incluyen: el monitoreo
continuo de la biodiversidad, la zonificacion ecoldgica basada en evidencia,
la participacion activa de las comunidades locales, la implementacion de
programas de restauracion, la articulacion institucional y la revision periddica

de las estrategias aplicadas.

Estas medidas no solo fortalecen la conservacion de los recursos marinos,
sino que también aseguran su uso sostenible a largo plazo. En este marco,
disponer de informacién cientifica robusta y actualizada, como la generada
mediante inventarios moleculares, es un insumo esencial para la toma de

decisiones informadas en la gestién de Areas Naturales Protegidas. Al
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respecto Giangrande (2003) menciona que un conocimiento basico de la
biodiversidad general, en términos de riqueza de especies de un AMP
propuesto, por ejemplo, es esencial, con un estudio detallado que
proporcione las listas taxondmicas necesarias para la caracterizacion de los
biotopos y un conjunto de datos de referencia para futuras comparaciones.
El catalogo ilustrado elaborado en este estudio constituye un ejemplo
concreto de esta clase de herramienta estratégica.

En este marco, la identificacion molecular mediante cédigos de barras de
ADN de la fauna submareal de la isla Santa permitié la elaboracion de un
catalogo ilustrado de especies, que se constituye en una herramienta
estratégica para fortalecer el Plan Maestro de la Reserva Nacional Sistema
de Islas, Islotes y Puntas Guaneras (RNSIIPG).

Como destacan Altamirano y Yafez (2016), la creacién y mantenimiento de
bibliotecas digitales de cdédigos de barras de ADN en zonas de alta
sensibilidad ecolégica aportan una base cientifica solida para: (1) la
identificacion taxondmica precisa, (2) el monitoreo de fluctuaciones
poblacionales y (3) el andlisis de la distribucién geografica de las especies
en distintas escalas espacio-temporales. Asimismo, estas bases de datos
permiten evaluar el impacto de los factores antropicos sobre la biodiversidad,
contribuyendo al disefio de medidas de conservacion mas efectivas,

adaptativas y contextualizadas.

La inclusion de catalogos taxonémicos actualizados en los planes de manejo
de Areas Naturales Protegidas (ANP) mejora de forma significativa la
delimitacién de zonas nucleo, corredores bioldgicos y areas prioritarias para
restauracion. Sarquis et al. (2021) revalorizan la importancia de contar con
inventarios completos y actualizados como base para realizar analisis de

priorizacion espacial.

Asimismo, estos instrumentos facilitan el disefio de estrategias de
adaptacion frente al cambio climatico, al identificar especies y ecosistemas
mas vulnerables a variaciones ambientales y permitir la implementacion de

acciones preventivas basadas en evidencia cientifica (Urban et al., 2022, p.
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3). El catdlogo generado en el presente estudio cumple con estas funciones,
aportando un insumo clave para la planificacion espacial y la priorizacion de

acciones de conservacion en la RNSIIPG.

En el Perd, los catalogos de biodiversidad respaldan la Estrategia Nacional
de Diversidad Biolégica (ENDB) 2030 (MINAM, 2021, p. 146), que establece
como prioridad la generacion de informacion cientifica para la toma de
decisiones en conservacion. De igual forma, el Reglamento de la Ley de
Areas Naturales Protegidas (Decreto Supremo N.° 038-2021-MINAM)
dispone que los planes de manejo incluyan inventarios biolégicos
actualizados a fin de asegurar una gestion adaptativa (SERNANP, 2022, p.
20).

El catalogo ilustrado generado por este estudio cumple con ambos
lineamientos, aportando informacion taxondémica y molecular que no solo
fortalece el conocimiento cientifico, sino que también responde a
requerimientos normativos y de politica publica para la gestion de la
RNSIIPG.

En sintesis, la incorporacién de herramientas moleculares en los inventarios
biolégicos fortalece no solo el conocimiento taxonémico, sino también la
planificacion adaptativa y participativa de las Areas Naturales Protegidas. La
integracion de datos moleculares con la taxonomia tradicional proporciona
herramientas mas precisas y confiables para la toma de decisiones en

conservacion.

El presente estudio aporta evidencia cientifica directamente aplicable a la
gestion integrada de la RNSIIPG, promoviendo una conservacion basada en
datos y alineada con las metas globales de sostenibilidad, incluidos los
compromisos del Convenio sobre Diversidad Biologica y los Objetivos de

Desarrollo Sostenible.
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CAPITULO V
CONCLUSIONES Y RECOMENDACIONES

5.1. CONCLUSIONES

El andlisis molecular basado en el gen mitocondrial citocromo oxidasa
subunidad | (COI) permiti6 delimitar y confirmar 19 Unidades
Taxondmicas Operativas (MOTUs) correspondientes a invertebrados
marinos de la fauna submareal de la isla Santa (Ancash, Per(),
pertenecientes principalmente a los filos Mollusca, Crustacea,
Echinodermata, Porifera, Cnidaria y Cephalopoda.

Los modelos PTP, bPTP y GMYC mostraron alta congruencia en la
delimitacion de especies, reforzando la robustez de la aproximacion
molecular utilizada. Asi mismo el andlisis filogenético bayesiano confirmé
la monofilia de los grupos y la consistencia evolutiva entre las especies
analizadas. Estos resultados proveen la primera linea base genética de
referencia para la isla Santa.

Las distancias genéticas intraespecificas oscilaron entre 0.19 %y 1.44 %,
y las distancias interespecificas se encontraron entre 12,63% y 22,17%,
confirmando la existencia de un barcode gap bien definido, lo que
respalda la eficacia del marcador COI como herramienta confiable para la
identificacion molecular de especies marinas. Asimismo, la filogenia
bayesiana corrobor6 la agrupacion monofilética de los MOTUS,
consolidando la evidencia de divergencia evolutiva entre las especies
analizadas.

Entre los hallazgos mas relevantes se destaca la identificacion de
especies no reportadas previamente para la isla Santa como Glycymeris
ovata, Semele corrugata, Pteria sterna (Bivalvia), asi como Crucibullum
scutellatum, Stramonita biseralis y Solenosteira fusiformis (Gastropoda),
lo que amplia el inventario taxonémico y genético de la region y constituye
un aporte sustantivo al conocimiento de su biodiversidad marina.
Finalmente, la elaboracién del catéalogo ilustrado de la fauna submareal
de la isla Santa constituye el primer reporte de biodiversidad de especies

de la zona realizado mediante identificacion molecular, representando una
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herramienta de alto valor cientifico y educativo que integra la informacion
morfolégica y genética de las especies registradas. Este producto
contribuira significativamente al fortalecimiento del Plan de Manejo de la
RNSIIPG, promoviendo estrategias de monitoreo basadas en evidencia
molecular y respaldando las metas nacionales e internacionales

orientadas a la conservacion de la biodiversidad marina.

5.2. RECOMENDACIONES

Continuar y ampliar los muestreos bioldgicos en la isla Santa y zonas
adyacentes, con el proposito de abarcar un mayor numero de especies y
grupos taxondmicos, especialmente aquellos de dificil identificacion
morfolégica o con escasa representacién en bases de datos moleculares.
Un mayor nimero de muestreos permitird incrementar la resolucion
taxondmica y consolidar una linea base genética mas completa de la
fauna submareal de la region.

Incorporar peridédicamente nuevas secuencias de ADN y metadatos
asociados en repositorios como BOLD Systems, asegurando la validacion
taxonoGmica previa por expertos para evitar errores en las identificaciones.
Para grupos con baja resolucion mediante COI, como Porifera y Cnidaria,
incluir genes adicionales como el ITS o fragmentos mas largos de COl,
con el fin de mejorar la resolucién filogenética y la precisién en la
identificacion.

Usar el catadlogo ilustrado como insumo técnico en la zonificacién
ecoldgica, la priorizacion de areas de conservacion y el disefio de medidas
de restauracion y monitoreo del ecosistema submareal.

Integrar los resultados del presente estudio en programas de educacion y
gestion ambiental, de modo que los catalogos ilustrados y la informacién
genética generada sirvan como herramientas para la sensibilizacién
social, la capacitacion técnica y la promocion del turismo cientifico
sostenible.

Establecer alianzas entre universidades, institutos de investigacion,
SERNANP vy organizaciones no gubernamentales para desarrollar
proyectos conjuntos de monitoreo y conservacion de la biodiversidad

marina.
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e Disefiar e implementar protocolos de seguimiento peridédico que permitan
evaluar cambios en la biodiversidad submareal y adaptar las estrategias

de manejo segun los resultados obtenidos.
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ANEXO 1

Catélogo ilustrado de la fauna submareal de la Isla Santa.
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Pinnixa transversalis
Glycymeris ovata

Semele (Semele) corrugata
Semele solida

Pteria sterna
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Octopus mimus

Arbacia spatuligera

Anthopleura elegantissima
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Crucibulum scutellatum
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Thaisella chocolata
Crossata ventricosa
Solenosteira fusiformis
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Acanthopleura echinata

Tonicia chilensis

Chiton cumingsi
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Pique, sefor
Caracol, dye
Caracol com
Caracol rosa
Buccinio, Wh
Caracol turb
Barquillo, ba
Barquillo, C
Barquillo, C




PRESENTACION

El presente catalogo ilustrado de la fa
presenta los resultados de la identificacic
organismo recolectados en cinco estacione
mas representativos de la Isla Santa. La ic
realizé mediante la técnica de Cédigo de Ba
que permitié una determinacidon precisa

biolégica presente.

El trabajo se enmarca en los lineamie
Ambiente, y constituye un aporte sig
documentacion de la biodiversidad mari
naturales protegidas. Las especies identific
catalogos digitales de libre acceso, destinac

cientifica y la gestién ambiental, tanto a ni

Se espera que esta informacion contribuya

del Plan de Manejo de la Isla Santa como Zc

una base sélida para la conservacién y el usa




Pinnixa transversali
(H. Milne Edwards & Lucas, 1842)

jrel

TAXONOMIA
Phylum : Arthropoda
Clase : Malacostraca
Orden  :Decapoda
Familia  :Pinnotheridae
Género : Pinnixa
Especie : Pinnixa transversalis

Bibliografia

Boaeza J.A. 1999. Indicadores de
monogamia en el cangrejo
comensal Pinnixa transversalis
EMiIne Edwards & Lucas)
Decapoda: Brachyura:
Pinnotheridae): distribucion
poblacional, asociacién macho -
hembra vy dimorfismo sexual.
Revista de Biologia Marina
Oceanografia. 34(2): 303-313.
Moscoso V. 2012. Catdlogo de
crustdceos decdpodos
estomatépodos del Peru. Bol. Inst.
Mar Peru. 27(1,28): 209£p.
Moscoso V. 2013. lave para

identificacién de crustdceos

decdpodos y estomatépodos del

%33e5ru. Bol Inst Mar Peru. 28(1,2):
ppP.

Rathbun M.J. 1910. The stalk-eyed

crustacea of Peru and the

adjacent coast. Proceedings of the

United States ational
Museum.38: 531-620.

Rathbun M.J. 1918. Grapsoids
crabs of America. Bulletin of the
United States National Museum.
97:1-146.

WoRMS Editorial Board (2018).
World Register of Marine Species.
Checklist ataset
https://doi.org/10.14284/170
accessed via GBIF.org on 2018-11-
19. Doi: 10.14284/170.

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Caparazén mas ancho que largo, con una

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

El macho se encuentra asociado con las

HABITAT

DISTRIBUCION

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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Glycymeris ovata

TAXONOMIA
Phylum  : Mollusca
Clase : Bivalvia
Orden : Arcida
Familia  : Glycymerididae
Género  : Glycemeris
Especie : Glycemeris ovata

Bibliografia

Alamo, V. y V. Valdivieso. 1987.
Lista sistemdtica de moluscos
marinos del Perd. Bol. Inst.
Mar. Perud- Calloo. Volumen
Extraordinario. pp 205.

IMARPE. 2016. Guia ilustrada
para reconocimiento de
especies de moluscos bivalvos
con valor comercial. Serie de
Divulgacion Cientifica. 2016 -
Vol 2 - N°1

Paredes, C., Cardoso, F.,

Scntomcrlo J., Esplana, J., &
Ligja, L. (2016). Lista anotada
de los bivalvos marinos del
Perd. Revista Peruona de
Biologia, 23(2), 127-150.

Uribe, R, Rubio J., Carbajal P. y
Berrd P. 2013. Invertebrados
Marinos bentdnicos del Litoral
de la Regién Ancash, Perd. Bol
Inst Mar Perd, 28 / Nros 1 y2/
enero - diciembre 2013,

Mejillon, keyhole limpet

(Broderip, 1832)

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Valvas circulares o subovadas muy gruesas

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

HABITAT

Del submareal areno fangoso, arenoso y arena

DISTRIBUCION

De Bahia Tortugas Ancash - Peru. Tamblen en

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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Semele (Semele) corruc
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TAXONOMIA
Phylum  : Mollusca
Clase : Bivalvia
Orden : Cardiida
Familia : Semelidae
Genero :Semele
Especie :Semele corrugata

Bibliografia

Alamo, V ; Valdivieso, V.1987. Lista
sistemdtica de moluscos marinos
del Perud. Bol. Inst. Mar. Peru-
Calloo ; Vol. extraordinario: 205.

Coan, E. 1988. Recent Eastern
Pacific species of the bivalve genus
Semele. The Veliger 31 (1- 2§ 1- 42.
Keen AM. 1971 Sea hell of
tropical West America. Stanford:
Stanford University Press.

Ostos M, Ishiyama V, Quinte G &
Aguilar P.20O00O0. Biologia
reproductiva  de Semele solida

%BIVC”VIO Semelidae) durante post

Nino 1998-99.
Yachay.4(1): 53-60

Paredes, C. Cardoso, F.;
Santamaria, J.; Esplana, J. & Llaja

L. 2016. Lista anotada de Hos
bivalvos marinos del Perd. Revista
%e&ucna de Biologia, 23(2): 127 —

WoRMS Editorial Board (2018).
World Register of Marine SpeC|es
Available rom
htt|o //www.marinespecies. or%

LIZ. Accessed 20187-0O7-1 d
10.14284/170.

Winay

(Sowerby |, 1833)
Almeja

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Concha grande y gruesa, de forma trigonal-

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

HABITAT

DISTRIBUCION

Desde Ecuador hasta el archipiélago de

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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« Paredes, C.,

Semele solida

TAXONOMIA
Phylum : Mollusca
Clase : Bivalvia
Orden : Cardiida
Familia :Semelidae
Género :Semele
Especie :Semele solida

Bibliografia

o Alomo, V. y V. Valdivieso. 1987.
Lista sistemdtica de moluscos
marinos del Perd. Bol. Inst. Mar.
Peru- Callao. Volumen
Extraordinario. pp 205.

« IMARPE. 2016. Guia ilustrada

para reconocimiento de especies
de moluscos bivalvos con valor
comercial. Serie de Divulgacién
Cientifica. 2016 - Vol 2 - N°1

Cardoso, F.,
Santamorlc J., Esplana, J., &
Llaja, L. (2016). Llsta anotada de

los bivalvos marinos del Peru.

Revista Peruona de
23(2), 127-150.

« Uribe, R, Rubio J., Carbajal P. vy
Berru P. 2013. Invertebrados
Marinos benténicos del Litoral de
la Region Ancash, Perd. Bol Inst
Mar Peru, 28 / Nos 1 y 2 / Enero -
Diciembre 2013.

« WoRMS Editorial Board (2017).
World Register of Marine Species.
Available from
http:/www.marinespecies.or at
VLIZ. Accessed 2017-07-09. doi:
10.14284/170

Biologia,

Almeja, concha blanca

(Gray, 1828)

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Valvas subcirculares u ovaladas, delgadas a

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

HABITAT

DISTRIBUCION

De Bahia Ferrol. Ancash - Peru. Isla Santa,

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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Concha perla, concha perlera, viuda

TAXONOMIA
Phylum  : Mollusca
Clase : Bivalvia
Orden . Pterida
Familia : Pteridae
Género : Pteria
Especie : Pteria sterna

Bibliografia

o Del Rio-Portilla; Re-Arayo,
A.D. & Voltolina, D. 1992.
Growth of the pearl oyster
Pteria sterna under different
thermic and feeding
conditions. Mar. Ecol. Prog.
Ser., 89: 221-227.

IMARPE. 2015. Guia de
campo ilustrada para
reconocimiento de especies
de moluscos bivalvos con valor
comercial.

Paredes, C.; Cardoso, F.;
Santamaria, J.; Esplana, J. &
Llaja, L. 2016. Lista anotada
de los bivalvos marinos del

Perd. Revista Peruona de
Biologia, 23(2): 127 — 150

Pteria sterna

(Gould, 1851)

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Concha relativamente delgada, cubierto de

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

sobrevivir en aguas mu

HABITAT

DISTRIBUCION

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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Argopecten purpura

Concha de abanico, viera

Wil ‘13
TAXONOMIA
Phylum : Mollusca
Clase : Bivalvia
Orden  :Pectinida
Familia  : Pectinidae
Género : Argopecten
Especie :Argopecten purpuratus

Bibliografia

« Alamo, V. y V. Valdivieso. 1987.
Lista sistemdtica de moluscos
marinos del Perd. Bol. Inst. Mar.
Peru- Callao. Volumen
Extraordinario. pp 205.

e Carlos Paredes. Pedro Huamdn.
Rina Ramirez, Ronald Vivar, Franz
Cardoso y Victor Vera. (1998).
Diversidad de los moluscos en el
Perd: Una sinopsis. G. Halffter
(comp.): La diversidad Bioldgica
de Iberoamérica Ill.  Volumen
especial. Acta Zooldgica
Mexicana, nueva serie. Instituto de
Ecologia, AC, Xalapa, México, 85-
102.

IMARPE. 2016. Guia ilustrada
para reconocimiento de especies
de moluscos bivalvos con valor
comercial. Serie de Divulgacién
Cientifica. 2016 - Vol 2 - N°1
Paredes, C., Cardoso, F.,
Santamaria, J., Esplana, J., &
Llaja, L. (2016). Lista anotada de
los bivalvos marinos del Perd.
Revista Peruaona de Biologia,
23(2), 127-150.

(Lamarck, 1819)

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Valvas grandes, convexas, druesas Yy

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

F|ltradores hermafroditas funcwnales con

HABITAT

DISTRIBUCION

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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Octopus mimus

(Barnes, 1824)
Pulpo

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

De tamano relativamente grande y manto

TAXONOMIA

Phylum  : Mollusca

Clase : Cephalopoda

Orden : Octopoda

Familia  : Octopodidae ]

Género  : Octopues BIOLOGIA DE LA ESPECIE

Especie : Octopus mimus

Bibliografia

« Alamo, V. y V. Valdivieso. 1987.
Lista sistemdtica de moluscos
marinos del Perl. Bol. Inst. Mar.
Peru- Calloo. Volumen
Extraordinario. pp 205.
Cardoso, F., Villegas, P, &
Estrella, C. (2004).
Observaciones sobre la biologia
de Octopus mimus (Cephalopoda:
Octopoda) en la costa peruana.
Revis-ta Peruana de Biologia, 11(1),
45-50.
Ramirez, Ronald Vivar, Franz
Cardoso y Victor Vera. (1998).
Diversidad de los moluscos en el
Perd: Una sinop-sis. G. Halffter
(comp.): La diversidad Bioldgica
de Iberoamérica Ill. Volumen
especial. Acta Zooldgica
Mexicana, nueva serie. Instituto de
Ecologia, AC, Xalapa, México, 85-
102
WoRMS Editorial Board (2017).
World Register of Marine Species.
Available from
http:/www.marinespecies.org  at
VLIZ. Accessed 2017-0O7-09. doi:
10.14284/170

HABITAT

DISTRIBUCION

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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. WoRMS Editorial

Arbacia spatulige

(Valenciennes, 1846)
Yl by erizo, erizo patas largas

1A

TAXONOMIA
Phylum :Echinodermata
Clase : Echinoidea
Orden : Arbacioida
Familia :Arbaciidae
Género :Arbacia
Especie : Arbacia spatuligera

Bibliografia

. Alvarado, J. J., & Solis-Marin, F. A.
(2013). Echinoderm research and
diversity in Latin  America. In
Echinoderm Research and Diversity
in Latin America (pp. 1-9). Springer
Berlin Heidelberg.

. Clark, H. 1910. The Echinoderms of
Peru. Bulletin of the Museum of
Comparative Zoology at Harvard
University. 52 (17):321-358.

. Hooker, Yuri, Solis-Marin, Francisco
A., & Lleellish, Miguel. (2005).
Equinodermos de las Islas Lobos de
Afuera (Lambayeque, Peru). Revista
Peruana de Biologia, 12(1), 77-82.
Recuperado en ©4 de julio de 2018,
de
http:/www.scielo.org.pe/scielo.php?
script=sci_arttext&pid=S1727 -
99332005000100005&Ing=es&tl
ng=es

. Uribe, R, Rubio J., Carbagjal P. y
Berrt P. 2013. Invertebrados
Marinos benténicos del Litoral de la
Regién Ancash, Perud. Bol Inst Mar
Perd, 28 / Nos 1y 2 / Enero -
Diciembre 2013.

Board

(2017).
World Register of Marine Species.
Available from
http://www.marinespecies.org at
VLIZ. Accessed 2017-O7-09. doi:
10.14284/170

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Cuerpo globoso, pardo a marréon oscuro,
achatado en la zona oral, con dos tipos de

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

Detritivoros y onmivoros. En fondos blandos se

HABITAT

DISTRIBUCION

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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Phylum
Clase
Orden
Familia
Género
Especie

« Sebens, K.B. 1980. The
regulation of asexual
reproduction and indeterminate
body size in the sea anemone
Anthopleura elegantissima
(Brandt). Biological  Bulletin.
158:370-382.

WoRMS Editorial Board (2017).
World  Register of  Marine
Species. Available from
http://www.marinespecies.org at

VLIZ.
doi: 10.14284/170

Anthopleura elegantis

(Brandt, 1835)
Anémona

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Con poélipos que alcanzan hasta ocho cm de
dlametro en el disco oral, con aprOXImadamente

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

HABITAT

DISTRIBUCION

CODIGO DE BARRAS DE ADN

TAXONOMIA

: Echinodermata
: Echinoidea
: Arbacioida
: Arbaciidae
: Anthopleura
: Anthopleura elegantissima

Bibliografia

Accessed 2017-07-09.
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Sinum cymba

Caracol, abalon, tapadera, orejon, abulon,

LA

TAXONOMIA
Phylum : Mollusca
Clase : Gastropoda
Orden  : Littorinimorpha
Familia  : Naticidae
Género :Sinum
Especie :Sinum cymba

Bibliografia

Alomo V. & V. Valdivieso. 1997.
Lista sistemdtica de moluscos
marinos del Peru. Instituto del Mar
del Peru. Segunda edicién. 183pp.
Covarrubias A.A & M.S. Romero
2009. Anatomia del sistema
reproductor femenino y masculino
de Sinum cymba (Menke, 1828)
(Gastropoda: Naticidae). Revista
de Biologia Marina y
Oceanografia. 44(3): 673-683.
Guzmdn N., S. Sad & L. Ortlieb.
1998. Catdlogo descriptivo de los
moluscos litorales (Gastropoda vy
Pelecypoda) de la zona de
Antofagasta, 23°S (Chile). Estud.
Oceanol. 17: 17-86.

Penagos F.E. 2013. Guia ilustrada,
moluscos marinos gasterépodos y
lamelibranquios de la costa de
Chiapas, México. Universidad de
Ciencias y Artes de Chiapas,
México. Primera ediciéon. 125pp.
WoRMS Editorial Board (2018).
World Register of Marine Species.
Checklist dataset
https://doi.org/10.14284/170
accessed via GBIF.org on 2018-11-
18. Doi: 10.14284/170.

(Menke, 1828)

perforado

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Concha globosa aplanada, gruesa, grande, de
espira baja. La ultima vuelta ocupa casi la
totalidad de la concha. La abertura es muy
amplia, oval redondeada. Su escultura externa

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

HABITAT

DISTRIBUCION

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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Crucibulum scutellat

(Wood, 1828)
Pique, senorita

Cup and saucer limpet

TAXONOMIA

Phylum : Mollusca

Clase : Gastropoda

Orden  :Littorinimorpha
Familia  : Calyptraeidae

Género : Crucibulum

Especie : Crucibulum scutellatum

Bibliografia

Keen, A.M. 1971. The shells of
tropical West America. 2th. ed.

Stanford Univ. Press, California.
1064 pp.

Paredes, C., & Cardoso, F.
(2007). La Familia Calyptraeidae
en el Peru (Gastropoda:
Caenogastropoda). Revista
Peruana de Biologia, 13(3), 177-
184.

Pefna, M. 1970. Zonas de
distribucién de los gasterépodos
marinos del Peru. Anales
Cientificos de la Universidad

Agraria 8(3/4): 153-170.

« WoRMS Editorial Board (2018).
World Register of Marine Species.
Available from
http://www.marinespecies.org  at
VLIZ. Accessed 20187-0O7-10. doi:

10.14284/170.

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Concha de forma conica con apex subcentral.

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

HABITAT

DISTRIBUCION

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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Stramonita biserial

(Blainville, 1832)
Caracol, dye shell

TAXONOMIA

Phylum : Mollusca

Clase : Gastropoda

Orden : Neogastropoda
Familia  : Muricidae

Género :Stramonita

Especie  :Stramonita biseralis

Bibliografia

Keen, A.M. 1971. The shells of
tropical West America. 2th. ed.
Stanford Univ. Press, California.
1064 pp.

Paredes, C., & Cardoso, F.
(2007). La Familia Calyptraeidae
en el Peru (Gastropoda:
Caenogastropoda). Revista
Peruana de Biologia, 13(3), 177-
184.

Pefna, M. 1970. Zonas de
distribuciéon de los gasterépodos
marinos del Peru. Anales
Cientificos de la Universidad

Agraria 8(3/4): 153-170.

« WoRMS Editorial Board (2018).
World Register of Marine Species.
Available from
http://www.marinespecies.org  at
VLIZ. Accessed 20187-0O7-10. doi:

10.14284/170.

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Concha solida de color café oscuro con

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

HABITAT

DISTRIBUCION
Socorro,

Islas Cedro, Revillagigedo, Meéxico;

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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Thaisella chocolatce

(Duclos, 1832)
Caracol comun, caracol plomo

Dye shell

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

TAXONOMIA
Phylum  : Mollusca
Clase : Gastropoda
Orden : Neogastropoda
Familia  : Muricidae

Género  :Thaisella
Especie  : Thaisella chocolata

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

Bibliografia

. Arguelles J., Torres E., Condori W.,, C.
R. (2016). Protocolo para muestreo
Bioldgico y biométrico de
gasteropodos marinos. Informe -
Instituto del Mar del Peru, 43(4).

. Alamo, V., Valdivieso, V. (1997). Lista
sistemdtica de moluscos marinos del
Perl. Boletin del instituto del Mar
(Peru- Callao). 183pp.

. Andrade, C., J. Gonzdlez, J. Oliva, V.
Barros, A. Olguin, C. Ledn, M.
Romero, M. Cortes & C. Cortes. 1997.
Estudio del ciclo vital del recurso
locate (Thais chocolata), en las
Regiones | a [IV. Informe Final,
Proyecto FIP 94-34: 90.

. Avendano, M., M. Cantilldnez, A.
Olivares & M. Oliva. 1998. Indicadores
de agregacién reproductiva de Thais
chocolate (Duclos, 1832)
(Gasteropoda, Thaididae) en Caleta
Punta Arenas (21°38'S- 70°09'W).
Invest. Mar., Valparaiso, 26:15-20.

« Quiroz-Ruiz, M. & E. Barriga-Rivera.
1998. Prospeccién del caracol Thais
chocolata en el litoral de Moquegua y
Tacna, Julio 1997. Informe Progresivo-
Instituto del Mar del Peru, 90: 3-16.

. WoRMS Editorial Board (2018).
World Register of Marine Species.
Available from
http://www.marinespecies.org at VLIZ.
Accessed 20187-07-10. doi:

10.14284/170.

HABITAT

DISTRIBUCION

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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Crossata ventricos

TAXONOMIA
Phylum : Mollusca
Clase : Gastropoda
Orden  : Littorinimorpha

Familia  :Bursidae
Género :Crossata
Especie : Crossata ventricosa

Bibliografia

. Arguelles J., Torres E., Condori W., C.
R. (2016). Protocolo para muestreo
Bioldgico y biométrico de
gasteréopodos marinos. Informe -
Instituto del Mar del Peru, 43(4).

. Alamo, V., Valdivieso, V. (1997). Lista
sistemdtica de moluscos marinos del
Perl. Boletin del instituto del Mar
(Peru- Callao). 183pp.

. Andrade, C., J. Gonzdlez, J. Oliva, V.

Barros, A. Olguin, C. Ledn, M.
Romero, M. Cortes & C. Cortes. 1997.
Estudio del ciclo vital del recurso
locate (Thais chocolata), en las
Regiones | a V. Informe Final,
Proyecto FIP 94-34: 90.

. Avendano, M., M. Cantilldnez, A.

Olivares & M. Oliva. 1998. Indicadores
de agregacién reproductiva de Thais
chocolate (Duclos, 1832)
(Gasteropoda, Thaididae) en Caleta
Punta Arenas (21°38'S- 70°09'W).
Invest. Mar., Valparaiso, 26:15-20.

« Quiroz-Ruiz, M. & E. Barriga-Rivera.
1998. Prospeccion del caracol Thais
chocolata en el litoral de Moquegua y
Tacna, Julio 1997. Informe Progresivo-
Instituto del Mar del Perd, 90: 3-16.

. WoRMS Editorial Board (2018).
World Register of Marine Species.
Available from
http://www.marinespecies.org at VLIZ.
Accessed 20187-07-10. doi:
10.14284/170.

(Broderip, 1833)
Caracol rosado

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Concha robusta de coloracion rosacea, formada
por cuatro a cinco anfractos, cada uno con un
cordén de nédulos prominentes y puntiagudos,
ubicados casi a la altura del hombro. Cada anfracto

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

HABITAT

DISTRIBUCION

Desde Nicaragua a Antofagasta (Chile). En Ancash:

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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T 000000 00 A 0 00 0 ||I|||III
T 0 00 OO

14



Solenosteira fusiform

(Blainville, 1832)
Buccinio, Whelk

f :
' DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Concha ovada, turrida, ventricosa, blanca, cubierta

TAXONOMIA con un rueso eriostraco iloso. Vueltas

Phylum  : Mollusca

Clase : Gastropoda

Orden : Neogastropoda
Familia  :Pisaniidae

Género :Solenosteira

Especie : Solenosteira fusiformis

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

Bibliografia

. Alamo, V. & Valdivieso V. 1997. Lista
sistemdtica de moluscos marinos del
Perd. Instituto del Mar del Peru. I
edicion. Pp. 1-183.

. Aldea, C. & Valdovinos, C. 2005.
Moluscos del intermareal rocoso del
centro-sur de Chile (36° - 38°%):
taxonomia y clave de identificacién.
Gayana 69(2): 364-396.

. Camus, P.A; Navarrete, AH.;
Sanhueza, A.G & Opazo, |.LF. 2012.
Trophic  ecology of the chiton
Acanthopleura echinata on Chilean
rocky shores. Revista Chilena de
Historia Natural, 85: 123-135.

« Otaiza, R.D & B Santelices. 1985.
Vertical  distribution  of  chitons
(Mollusca: Polyplacophora) in the
rocky intertidal zone of central Chile.
Journal of Experimental Marine
Biology and Ecology, 86: 229-240.

. Tobar-Villa, C.D; lbdnez, C.M. 2013.
Acanthopleura  echinata  (Barnes,
1824): (Barnes, 1824): antecedentes
de la especie. Amici Molluscarum,
21(2): 23-28.

. WoRMS Editorial Board (2018).

World Register of Marine Species.

Available from

http:/www.marinespecies.org at VLIZ.

Accessed 2018-07-10.

HABITAT

DISTRIBUCION

CODIGO DE BARRAS DE ADN

T e T
T 00 000000 000 0 0 ||I|l|ﬂl]
TR T



Tegqula atra

(Lesson, 1830)
“Caracol turbante, caracol negro™

“Pearly top shell”

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Concha de forma trocoide, gruesa, vuelta corporal
ancha y aplanada. Escultura de muy finas estrias

TAXONOMIA

Phylum  : Mollusca
Clase : Gastropoda
Orden : Trochida
Familia : Tegulidae
Género  :Tegula
Especie :Tegula atra

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

Bibliografia

« Alamo, V. & Valdivieso V. 1997.
Lista sistemdtica de moluscos
marinos del Perd. Instituto del Mar
del Peru. Il edicién. Pp. 1-183.

« Aldea, C. & Valdovinos, C. 2005.
Moluscos del intermareal rocoso
del centro-sur de Chile (36° - 38°s):
taxonomia y clave de identificacion.
Gayana 69(2): 364-396.

e Camus, P.A; Navarrete, A.H;
Sanhueza, A.G & Opazo, |.F. 2012.
Trophic ecology of the chiton
Acanthopleura echinata on Chilean
rocky shores. Revista Chilena de
Historia Natural, 85: 123-135.

o Otaiza, R.D & B Santelices. 1985.
Vertical distribution of chitons
(Mollusca: Polyplacophora) in the
rocky intertidal zone of central
Chile. Journal of Experimental
Marine Biology and Ecology, 86:
229-240.

o Tobar-Villa, C.D; Ibdnez, C.M.
2013. Acanthopleura echinata
(Barnes, 1824): (Barnes, 1824):
antecedentes de la especie. Amici
Molluscarum, 21(2): 23-28.

« WoRMS Editorial Board (2018).

World Register of Marine Species.

Available from

http:/www.marinespecies.org at

VLIZ. Accessed 2018-0O7-10.

HABITAT
En pozas de mareas, mediolitoral y sublitoral

DISTRIBUCION

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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Acanthopleura echina

(Barnes, 1824)
Barquillo, barbudo, Chiton

TAXONOMIA

Phylum : Mollusca

Clase : Polyplacophora

Orden :Chitonida

Familia :Chitonidae

Género :Acanthopleura

Especie :Acanthopleura echinata

Bibliografia

Alamo, V. & Valdivieso V. 1997. Lista
sistemadtica de moluscos marinos del
Perd. Instituto del Mar del Peru. Il
ediciéon. Pp. 1-183.

Aldea, C. & Valdovinos, C. 2005.
Moluscos del intermareal rocoso del
centro-sur de Chile (36° - 38°):
taxonomia y clave de identificacion.
Gayana 69(2): 364-396.

Camus, P.A; Navarrete, A.H.;
Sanhueza, A.G & Opazo, |.F. 2012.
Trophic ecology of the chiton
Acanthopleura echinata on Chilean
rocky shores. Revista Chilena de
Historia Natural, 85: 123-135.
Otaiza, R.D & B Santelices. 1985.
Vertical distribution of chitons
(Mollusca: Polyplacophora) in the
rocky intertidal zone of central
Chile. Journal of Experimental
Marine Biology and Ecology, 86:
229-240.

Tobar-Villa, C.D; Ibdnez, C.M. 2013.
Acanthopleura echinata (Barnes,
1824): (Barnes, 1824): antecedentes
de la especie. Amici Molluscarum,
21(2): 23-28.

WoRMS Editorial Board (2018).
World Register of Marine Species.
Available from

http:/www.marinespecies.org at
VLIZ. Accessed 2018-07-10.

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

HABITAT

DISTRIBUCION

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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Tonicia chilensis

(Frembly, 1827)
Barquillo, Chiton

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Placas oscuras, color café negruzco, con el area de
la quilla mas claro. Animal de tamafio mediano a
grande, que llega a 43 mm. Concha alargada
ovalada, no muy elevada, cresta dorsal
redondeada las pendientes laterales rectas Color

TAXONOMIA

Phylum  : Mollusca

Clase : Polyplacophora
Orden : Chitonida
Familia  :Chitonidae
Género :Tonicia

Especie  : Tonicia chilensis

Bibliografia

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

« Aldea, C, & Valdovinos, C.
(2005). Moluscos del
Intermareal rocoso del centro
sur de Chile (36° - 38°S):
Taxonomia y clave de HABITAT

identificacion. Gayana

(Concepcidn), 69(2), 364-396.

WoRMS Editorial Board (2017).

World Register of Marine DISTRIBUCION

Species. Available from

http://www.marinespecies.org
at VLIZ. Accessed 2017-07-09.
doi: 10.14284/170

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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Chiton cumingsi

TAXONOMIA

Phylum : Mollusca

Clase : Polyplacophora
Orden : Chitonida
Familia  : Chitonidae
Género : Chiton

Especie : Chiton cumingsi

Bibliografia

Alamo, V., Valdivieso, V. 1997. Lista
sistemdtica de moluscos marinos
del Peru. Boletin del instituto del
Mar (Peru- Callao). 183 pp.

Araya J. F. y Araya M. E. 2015.
The shallow-water chitons
(Mollusca, Poly-placophora) of
Caldera, Re-gion of Atacama,
northern.

Chile. Zoosyst. Evol.91 (1) 2015,
45-58.

World Register of Marine Species

at:
http://www.marinespecies.org/aphi
a.php?
p=taxdetails&id=3867740n2018-
O7-12

(Frembly, 1827)
Barquillo, Chiton

DESCRIPCION Y DIAGNOSIS DE LA ESPECIE

Forma ovada, con consistencia casi lisa. La parte
superior es de color amarillento con bandas

BIOLOGIA DE LA ESPECIE

HABITAT

DISTRIBUCION

CODIGO DE BARRAS DE ADN
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Casa del Guano - isla Santa
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