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I. RESUMEN 
 

La familia Profundulidae es un grupo de peces de agua dulce, con una distribución geográfica 

muy limitada que se extiende desde el sur de México a Centroamérica. La familia es también una 

de las menos diversas dentro del orden Cyprinodontiformes (Killis, cachorritos y escamudos), 

con 15 especies descritas en comparación con las 353 especies nominales en Poeciliidae y 59 en 

Goodeidae, esta última su grupo hermano. La taxonomía de los peces profundúlidos ha sido 

relativamente cambiante en los últimos dos siglos; hasta la década pasada la familia estaba 

integrada por un solo género nominal, Profundulus, que se dividía en dos grupos o subgéneros 

(Tlaloc y Profundulus). Análisis moleculares recientes se han utilizado como justificación para 

erigir estos subgéneros a géneros; sin embargo se carecen de los análisis morfológicos que 

diagnostiquen a ambos géneros; además, parte de la problemática taxonómica de la familia se 

debe a la gran homogeneidad morfológica que presentan las especies, lo que ha permitido la 

identificación de linajes genéticos independientes y especies crípticas que estaban enmascaradas 

debido a la poca variabilidad morfológica externa, particularmente dentro del género 

Profundulus. Por lo tanto, el objetivo de este estudio es generar una diagnosis detallada de los 

géneros y una clave dicotómica para la identificación de las especies de la familia Profundulidae, 

basada en la morfología. Así mismo, se analizaron las relaciones filogenéticas de la familia 

Profundulidae ampliando el muestreo taxonómico y completando el ámbito de distribución de 

varios taxones, utilizando la subunidad 2 de la NADH deshidrogenasa (ND2) del genoma 

mitocondrial, con el propósito de reconstruir las relaciones filogenéticas entre las especies y 

evidenciar la presencia de nuevos linajes; además, se describe una nueva especie dentro del 

género Profundulus (P. adani); con material proveniente de los drenajes de las cabeceras de la 

cuenca del Río Papaloapan, en el estado mexicano de Oaxaca. Los resultados más relevantes 

mostraron una diferenciación morfológica entre los géneros; el género Tlaloc se diagnostica con 

base en cinco caracteres autapomórficos, entre ellos, el mesetmoides prominente y de forma 

oval, sus bordes exceden el margen posterior del vómer; la porción anterior del parasfenoides 

está en contacto con el mesetmoides y sobrepasa la parte media de este; la fosa autopterótica es 

reducida. Profundulus es diagnosticado con base en seis caracteres morfológicos únicos, entre 

ellos el mesetmoides pequeño, en forma de media luna, y no excede los márgenes del vómer; la 

porción anterior del parasfenoides, justo en contacto con el mesetmoides y no va más allá de la 

parte medial de este último hueso; la fosa autopterótica grande. La descripción y los ámbitos de 

distribución para cada género, así como una clave para la identificación de las especies, son 

aportadas en este estudio. Un nuevo taxón Profundulus adani es descrito aquí para la cuenca alta 
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del río Papaloapan en el estado mexicano de Oaxaca; su estatus específico está respaldado por 

evidencia morfológica y molecular. Una combinación de patrones de coloración y conteos 

separan a P. adani de sus congéneres.  Con una marcada divergencia molecular del 21.1% 

recuperamos a los dos únicos géneros de la familia Profundulidae (Tlaloc y Profundulus) como 

grupos naturales. De las nueve especies reconocidas para Profundulus y cuatro especies 

reconocidas para Tlaloc, se recuperaron siete y tres respectivamente, además de tres linajes 

nuevos, bien diferenciados. Entre otras implicaciones se sugiere la sinonimización de algunos 

taxa, así como la amplitud de distribución de otros. La información obtenida en el presente 

trabajo con las herramientas morfológicas y moleculares ha arrojado información relevante para 

el conocimiento de la taxonomía y sistemática de la familia Profundulidae. A partir de los 

resultados obtenidos se sientan las bases para proponer una clasificación más comprensiva de 

este grupo, además se infieren las relaciones de parentesco entre los géneros y las especies 

actualmente reconocidas y finalmente se propone un modelo de mayor diversidad de especies 

(15 especies), para la familia Profundulidae. 

 

Palabras clave: Clave dicotómica, morfología, Profundulidae, sistemática, taxonomía.  
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II. ABSTRACT 

 
The family Profundulidae is a group of freshwater fish, with a very limited geographical 

distribution extending from southern Mexico to Central America. The family is also one of the 

least diverse within the order Cyprinodontiformes (killifish, pupfish and escamudos), with only 

fifteen described species, compared to the 353 nominal species in Poeciliidae and 59 in 

Goodeidae, the latter its sister group. The taxonomy of profundulid fish has been relatively 

changeable over the last two centuries; until the last decade the family was composed of a single 

nominal genus, Profundulus, which was divided into two groups or subgenera (Tlaloc and 

Profundulus). Newly discovered molecular data have been used to justify the elevation of these 

subgenera to genera; however, morphological analyses diagnosing both genera are lacking; in 

addition, part of the taxonomic problem of the family is due to the great morphological 

homogeneity of the species, which has allowed the identification of independent genetic lineages 

and cryptic species that were masked due to little external morphological variability, particularly 

within the genus Profundulus. Therefore, the aim of this study is to provide accurate descriptions 

of morphological characters in Profundulus and Tlaloc, and to discover additional informative 

characters to diagnose and characterize both genera. A dichotomous key for the identification of 

the species of the family Profundulidae is presented. Likewise, the phylogenetic relationships of 

the family Profundulidae were analyzed, the taxonomic sampling is extended and completing the 

range of distribution of some taxa, using subunit 2 of NADH dehydrogenase (ND2) of the 

mitochondrial genome, for the purpose of reconstructing phylogenetic relationships between 

species and evidencing the presence of new lineages; in addition, a new species is described 

within the genus Profundulus (P. adani); with material from the upper reaches of the Papaloapan 

River in the Mexican state of Oaxaca. The most relevant results showed a morphological 

differentiation between the genera. The genus Tlaloc is diagnosed on the basis of five unique 

characters, among which are the prominent and ovalshaped mesethmoid, exceeding the posterior 

margins of the vomer; the anterior portion of the parasphenoid making contact with the 

mesethmoid and extend beyond the center of the mesethmoid; and a reduced autopterotic fossa. 

Profundulus is diagnosed here based on the following characters: the mesethmoid is small, 

crescent-shaped, and does not extend beyond the margins of the vomer; the anterior portion of 

the parasphenoid just contacting the mesethmoid and not extending beyond the center of the 

mesethmoid; a large autopterotic fossa. For each genus, description and distribution ranges are 

provided as well as a key for identification of the species. Profundulus adani, new species, is 

described from the upper reaches of the Papaloapan River in the Mexican state of Oaxaca. The 
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uniqueness of this new species is supported by morphological and molecular evidence. P. adani, 

new species, is distinct from its congeners by a combination of color patterns and counts. With a 

marked molecular divergence of 21.1% we recovered the only two genera of the family 

Profundulidae (Tlaloc and Profundulus) as natural groups. Of the nine species recognized for 

Profundulus and four species recognized for Taloc, seven and three respectively were recovered, 

in addition to three well-differentiated new lineages. Among other implications is suggested the 

synonymization of some taxa, as well as the extension range of others. The information obtained 

in the present research work, using molecular and morphological tools, has yielded relevant 

information for the knowledge of the taxonomy and systematic of the family Profundulidae. On 

the basis of the results obtained, the basis has been laid for proposing a more comprehensive 

classification of this group, also infer the relationship between genera and species currently 

recognized and finally proposed a model of greater diversity of species (15 species), for the 

family Profundulidae.  

 

Keywords: Identification key, morphology, Profundulidae, systematic, taxonomy. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



5 

 

III. INTRODUCCIÓN 
 

La familia Profundulidae Hoedeman & Bronner, 1951 (Van der laan et al., 2014; Nelson et al., 

2016) es un grupo de peces de agua dulce con una distribución geográfica muy limitada que se 

extiende desde el sur de México a Centroamérica (Miller, 1955; Parenti, 1981; Morcillo et al., 

2016; Nelson et al., 2016). La familia es también una de las menos diversas dentro del orden 

Cyprinodontiformes (Killis, cachorritos y escamudos), con 15 especies descritas (Domínguez-

Cisneros et al., 2023; Calixto-Rojas et al., 2023) en comparación con las 353 especies nominales 

en Poeciliidae y Goodeidae, esta última su grupo hermano (Nelson, 2016; Piller et al., 2022).  

Los peces profundúlidos son uno de los elementos distintivos de la fauna endémica de América 

Central y el sur de México (Matamoros et al., 2012; Morcillo et al., 2016) y la mayoría de las 

especies tienen ámbitos de distribución muy limitados. Son peces que habitan los arroyos y 

pequeños lagos de agua dulce de las zonas montañosas del sur de México y Centroamérica; 

constituyendo, en las zonas más elevadas, la única ictiofauna nativa; aunque algunas especies se 

han adaptado a vivir en arroyos de aguas cálidas y zonas bajas (Miller, 1955; Miller, 2005). Son 

peces pequeños, los adultos generalmente miden entre 60 y 100 mm de longitud patrón, aunque 

las tallas máximas que se han encontrado en algunas especies son de 130 mm de longitud total en 

las hembras y 120 mm para los machos (Velázquez-Velázquez et al., 2007). 

Ocho de las 15 especies descritas de profundúlidos concurren solamente en México: Tlaloc 

hildebrandi (Miller, 1950), endémica de Chiapas (Velázquez-Velázquez y Schmitter-Soto, 2004; 

Domínguez-Cisneros et al., 2017). Profundulus mixtlanensis (Ornelas-García et al., 2015), 

Profundulus parentiae (Matamoros et al., 2018), Profundulus oaxacae (Meek, 1902, Miller, 

2005); Profundulus chimalapensis (Del Moral, 2020); P. emilioi y P. rei (Calixto-Rojas et al., 

2023), concurren en Oaxaca y Profundulus balsanus (Ahl, 1935; Jamangapé et al., 2016), en 

Guerrero; además Tlaloc candalarius Hubbs, 1924, es una especie cuasiendémica, cuya 

distribución se restringe a la cuenca del río Grande de Comitán en Chiapas, México y en algunos 
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arroyos de la Candelaria en la frontera con Guatemala (Miller, 1955, 2005). En Centroamérica se 

han registrado tres especies, Profundulus guatemalensis (Günther, 1866, Lyons & Barraza, 

2020). Profundulus kreiseri (Matamoros et al., 2012), y Tlaloc portillorum endémica de 

Honduras (Matamoros y Schaefer, 2010; McCranie et al. 2018). Finalmente, dos especies son de 

amplia distribución en el sur de México y Centroamérica: P. punctatus y T. labialis (Günther, 

1866, Miller, 2005). 

La taxonomía de los peces profundúlidos ha sido relativamente cambiante en los últimos dos 

siglos. Günther (1866) describió a las primeras especies asignadas al género Fundulus (Fundulus 

punctatus, F. labialis, F. guatemalensis y F. pachycephalus). Hubbs (1924) erigió el género 

Profundulus (familia Cyprinodontidae), y fue diagnosticado sobre la base de caracteres 

merísticos y morfológicos (Hubbs, 1924; Miller, 1955); adicionalmente Uyeno y Miller (1962) 

describieron algunos caracteres osteológicos del género. Hubbs (1924) y Parenti (1981) 

propusieron a Profundulus como el más ancestral (plesiomórfico) de los Cyprinodontoides.  

La familia Profundulidae fue erigida por Hoedeman y Bronner en 1951, la cual incluía un solo 

género nominal Profundulus (Hubbs, 1924). En la revisión de Parenti (1981) del orden 

Cyprinodontiformes, con base en el uso de métodos de sistemática filogenética y biogeografía 

cladista (utilizando principalmente caracteres osteológicos), diagnosticó (con base en caracteres 

osteológicos) a la familia Profundulidae. Costa (1998), en su trabajo sobre la filogenia y 

clasificación de los Cyprinodontiformes (utilizando 124 caracteres, principalmente osteológicos) 

reconoce a Profundulidae como un grupo natural y describe los caracteres diagnósticos de la 

familia: Cartílago rostral y ligamentos bien desarrollados; de 13 a 23 branquispinas sobre la 

rama anterior del primer arco branquial, vómer en forma Y; un proceso estrecho sobre la 

porción anterior del etmoides lateral; y apertura anterior de las narinas situada en una 

estructura carnosa prominente. 
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Según Parenti (1981) y Miller (1955, 2005) la taxonomía de la familia Profundulidae estaba 

compuesta por un solo género (Profundulus), que se dividía en dos subgéneros o grupos: a) el 

grupo Punctatus o subgénero Profundulus con tres especies válidas -Profundulus punctatus, P. 

guatemalensis y P. oaxacae-, y b) el grupo Labialis o subgénero Tlaloc con tres especies -

Profundulus labialis, P. candalarius y P. hildebrandi. González-Díaz et al. (2014), realizó la 

comparación osteológica de las especies de los dos subgéneros, encontrando evidencia para 

suponer que ambos taxones podrían ser reubicados como géneros. 

Recientemente, Morcillo et al. (2016) basados en evidencia molecular, realizaron el primer 

trabajo sobre las relaciones filogenéticas e historia evolutiva de la familia Profundulidae; como 

resultado los dos subgéneros fueron elevados a nivel de género con una divergencia molecular de 

24.5%. Las diferencias morfológicas entre los géneros fueron atribuidas a la presencia o ausencia 

de una mancha humeral en la base de la aleta pectoral y por el número de escamas en la región 

preorbital y base de la aleta caudal (Miller, 1955); así como a estructuras osteológicas de los dos 

subgéneros (González-Díaz et al., 2014). 

Además, Morcillo et al. (2016) propusieron una filogenia molecular con dos hipótesis de 

diversidad taxonómica dentro de la familia: un modelo conservador de ocho especies y un 

modelo de mayor diversidad con 12 especies. Ambos modelos proporcionaron evidencias 

adicionales de una mayor diversidad taxonómica que la originalmente reconocida en esta familia 

y la importancia de realizar más estudios para resolver la taxonomía de los géneros, 

particularmente en el género Profundulus. 

Los peces de la familia Profundulidae han sido objeto de reciente interés, debido a que éstos son 

muy interesantes desde el punto de vista biológico y taxonómico, siendo además, una de las 

pocas familias de peces dulceacuícolas endémicas a Mesoamérica (Morcillo et al., 2016); varias 

de sus especies poseen rangos de distribución muy restringidos y son un grupo modelo para 
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estudios biogeográficos y evolutivos, adicionalmente varias especies presentan problemas de 

conservación (Velázquez et al., 2008; Morcillo et al., 2016; Lyons y Matamoros, 2020).  

Los patrones biogeográficos actuales de la familia Profundulidae, han sido atribuidos como 

consecuencia de la actividad volcánica de la región, ocurrida en el Mioceno inferior, seguida por 

eventos más recientes durante el Cuaternario, que coincidieron con fluctuciones climáticas en el 

Pleistoceno (Morcillo et al., 2016). La familia Profundulidae se originó durante el Oligoceno 

Superior (Morcillo et al., 2016, Calixto-Rojas et al., 2021), en el cual ocurrieron dos grandes 

pulsos de diversificación dentro de la familia, lo cual coincide con eventos de diversificación en 

otros grupos de peces (Morcillo et al., 2016). 

 La dificultad en el establecimiento de límites entre las especies en Profundulidae, 

principalmente en el género Profundulus, es un reflejo de la compleja historia geológica de 

Centroamérica, principalmente en la zona del Istmo de Tehuantepec (Miller, 1955; Morcillo et 

al., 2016). 

Parte de la problemática taxonómica de la familia se debe a la similitud de tipo morfológico que 

presentan las especies, lo que ha permitido la identificación de linajes genéticos independientes y 

especies crípticas que estaban enmascaradas debido a la poca variabilidad morfológica externa, 

particularmente dentro del género Profundulus. 

Los datos moleculares apoyan la monofilia de la familia Profundulidae y dan un buen soporte 

molecular para el reconocimiento de los dos géneros que la integran, los cuales no han sido 

diagnosticados incluyendo a todas las especies descritas actualmente, dejando clara la necesidad 

de realizar estudios morfológicos-osteológicos para diagnosticar y redescribir a los géneros 

Tlaloc y Profundulus. Además, no existe un trabajo actualizado que sintetice la información 

taxonómica de las especies que conforman la familia Profundulidae; por lo que, con base en la 

integración de caracteres morfológicos y osteológicos, se realizó una clave dicotómica para la 

identificación de las especies que integran la familia Profundulidae. Así mismo se actualiza la 
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filogenia de la familia con base en datos moleculares, incorporando las especies recientemente 

descritas y posibles nuevas especies. Lo anterior aporta evidencia de apoyo para determinar los 

límites taxonómicos entre los dos géneros y sus respectivas especies, y sus relaciones 

filogenéticas. 
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IV. PREGUNTAS DE INVESTIGACIÓN E HIPOTESIS 

 

¿Son útiles los caracteres osteológicos, merísticos y morfométricos tradicionales para la 

determinación y la delimitación de los géneros y especies de la familia Profundulidae? 

¿Derivado de los análisis moleculares previos y actualizados, se encontrarán especies nuevas 

dentro de la familia? 

¿La inclusión de todas las especies actualmente descritas en la filogenia molecular, modificará 

las relaciones filogenéticas establecidas con anterioridad para la familia?    

 

4.1 Hipótesis. 

 

1. Los caracteres morfológicos tradicionales (merísticos y morfométricos) y los caracteres 

osteológicos han sido utilizados dentro del orden Cyprinodontiformes como elementos 

útiles en las diagnosis de los géneros y especies; sin embargo, dada la similitud 

morfológica entre las especies de los dos géneros que integran la familia Profundulidae, 

se espera que los caracteres osteológicos sean de mayor utilidad (informativos) que los 

caracteres morfológicos tradiciones para el diagnóstico de los géneros Tlaloc y 

Profundulus, debido a que estos caracteres son más conservadores (de cambios más 

lentos). 

 

2. Morcillo et al. (2016), propusieron una hipótesis taxonómica con dos modelos basados en 

datos moleculares: un modelo conservador de ocho especies y un modelo de 12 especies. 

Ambos modelos proporcionaron evidencias adicionales de una mayor diversidad 

taxonómica que la originalmente reconocida en esta familia, y apuntan a la importancia 

de realizar más estudios moleculares para resolver la taxonomía dentro de los géneros. 

Dado los descubrimientos recientes de nuevas especies (P. parentiae, P. chimalapensis y 
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Profundulus mixtlanensis), se espera que la filogenia actualizada de la familia 

Profundulidae proporcione un mayor soporte a la hipótesis de mayor diversidad de 

especies, particularmente dentro del género Profundulus. 

 

Derivado de estas preguntas e hipótesis, se han formulado los siguientes objetivos, que se 

pretenden desarrollar, basadas en el análisis de la información morfológica y molecular de los 

peces de la familia Profundulidae: 
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V. OBJETIVOS 

 

5.1 Objetivo General 

 

Evaluar y delimitar taxonómicamente con base a la integración de caracteres morfológicos los 

géneros de la familia Profundulidae, así como reconstruir la filogenia de la familia basada en 

caracteres moleculares.  

 

5.2 Objetivos específicos 

 

5.2.1 Diagnosticar y redescribir los géneros Tlaloc y Profundulus con base en caracteres 

morfológicos y osteológicos. 

 

5.2.2 Describir posibles especies nuevas de la familia Profundulidae a partir de los 

análisis morfológicos y moleculares. 

 

5.2.3 Actualizar la filogenia de la familia Profundulidae con base en el uso de caracteres 

moleculares. 
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VI. PLAN DE ESTUDIO 

 

Con el propósito de evaluar y delimitar taxonómicamente los peces de la familia Profundulidae, 

en este trabajo de investigación se espera diagnosticar y redescribir el género Tlaloc y actualizar 

la diagnosis y descripción del género Profundulus, con base en el uso de caracteres morfológicos 

tradicionales y la incorporación de caracteres osteológicos informativos; además de la 

descripción de posibles nuevas especies; lo anterior nos permitirá dilucidar los límites 

taxonómicos entre los dos géneros y la delimitación de las especies que lo componen. Así 

mismo, basados en datos moleculares, se espera actualizar la filogenia de la familia 

Profundulidae. El documento está organizado en tres capítulos, los cuales se abordan de la 

siguiente manera: 

 

Capítulo I. Diagnóstico y redescripción de los géneros Tlaloc y Profundulus. Con base en 

caracteres morfológicos tradicionales (merísticos, morfométricos, patrones de coloración y poros 

cefálicos), así como la incorporación de caracteres osteológicos, se realizó el diagnóstico y 

redescripción de los géneros Tlaloc y Profundulus, lo anterior basado en el análisis de las 13 

especies reconcidas en su momento, que incluye la revisión de 838 ejemplares de ambos géneros 

y 100 ejemplares diafanizados.  

 

Capítulo II. Descripción de una nueva especie de Profundulus. Como resultado de los análisis 

moleculares y morfológicos, se describe una nueva especie dentro del género Profundulus. La 

nueva especie -Profundulus adani-, se describe con ejemplares provenientes de la cuenca alta del 

río Papaloapán, en el municipio de Santa María Ixcatlán, Oaxaca, México.  
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Capítulo III. Análisis filogenético de la familia Profundulidae. Con base en el análisis de 

caracteres moleculares (ADNm) de 154 secuencias de las 13 especies nominales dentro de la 

familia Profundulidae se construyó y actualizó la filogenia de la familia. 
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VII. CAPÍTULO I 

 

 

 

 

 

DIAGNÓSTICO Y REDESCRIPCIÓN DE LOS GÉNEROS TLALOC Y 

PROFUNDULUS. 

 

 

 

Redescription and diagnoses of the genera Profundulus and Tlaloc 

(Cyprinodontiformes: Profundulidae), Mesoamerican endemic fishes. 

 

 

Sara E. Domínguez-Cisneros, Omar Domínguez-Domínguez, Ernesto Velázquez-Velázquez and 

Rodolfo Pérez-Rodríguez 
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VIII. CAPITULO II 

 

 

 

 

 

DESCRIPCIÓN DE UNA NUEVA ESPECIE DE PROFUNDULUS. 

 

A new species of killifish of the genus Profundulus from the upper reaches of the 

Papaloapan River from the Mexican state of Oaxaca. 

 

 

 

 

Sara E. Dominguez-Cisneros, Ernesto Velázquez-Velázquez, Caleb D. 

McMahan, and Wilfredo A. Matamoros. 
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IX. CAPITULO III 

 

 

 

 

FILOGENIA DE LA FAMILIA PROFUNDULIDAE 

 

 

Filogenia molecular de la familia Profundulidae (Actinopterygii: Cyprinodontiformes), 

peces endémicos de Mesoamérica. 

 

 

Sara E. Domínguez-Cisneros, Omar Domínguez Dominguez, Rosa Gabriela Beltrán López, 

Rodolfo Pérez-Rodríguez y Ernesto Velázquez-Velázquez. 

 

 

 

 

En preparación para Revista de Biología Tropical, 2023 

 

 



49 

 

Filogenia molecular de la familia Profundulidae (Actinopterygii: Cyprinodontiformes), 
peces endémicos de Mesoamérica 

 

Sara E. Domínguez-Cisneros
1*

, https://orcid.org/0000-0003-1707-2556 

Omar Domínguez Dominguez
2
, https://orcid.org/0000-0001-9583-4443 

Rosa Gabriela Beltrán López
3
, https://orcid.org/0000-0001-8955-7603 

Rodolfo Pérez-Rodríguez
2
, https://orcid.org/0000-0002-0822-4610 

Ernesto Velázquez-Velázquez
4
, https://orcid.org/0000-0003-1884-0502 

 

1. Doctorado en Biodiversidad y Conservación de Ecosistemas Tropicales, Instituto de Ciencias 

Biológicas, Universidad de Ciencias y Artes de Chiapas, Libramiento Norte, 1150, Col. Lajas 

Maciel, 29029 Tuxtla Gutiérrez, CHIS, México; sara.dominguez@unicach.mx (*autor de 

correspondencia) 

2. Laboratorio de Biología Acuática, Facultad de Biología, Universidad Michoacana de San 

Nicolás de Hidalgo, Edificio “R” planta baja, Ciudad Universitaria, Francisco J. Mujica S/N, 

58030 Morelia, MEX, México; goodeido@yahoo.com.mx; rperezr38@gmail.com. 

3. Centro de Investigaciones Biológicas, Universidad Autónoma del Estado de Morelos: 

Cuernavaca, Morelos, México; rosa.beltran@uaem.mx 

4. Colección de Peces, Museo de Zoología, Instituto de Ciencias Biológicas, Universidad de 

Ciencias y Artes de Chiapas, Libramiento Norte, 1150, Col. Lajas Maciel, 29029 Tuxtla 

Gutiérrez, CHIS, México. ernesto.velazquez@unicach.mx 

 

RESUMEN 

Introducción: La familia Profundulidae es un linaje con una distribución geográfica restringida 

y endémica de Mesoamérica, la cual incluye dos géneros y 13 especies nominales. Las últimas 

dos hipótesis filogenéticas, a pesar de no haber incluido todas las especies de ambos géneros, ni 

contado con una buena representación del ámbito de distribución geográfica de las especies, 

encontraron hallazgos importantes que derivaron en el incremento en el número de especies para 

la familia. Objetivo: En este estudio investigamos las relaciones filogenéticas de la familia 

Profundulidae ampliando el muestreo taxonómico y completando el ámbito de distribución de 

varios taxones, con el propósito de validar la propuesta taxonómica actual y evidenciar la 

presencia de nuevos linajes. Método: Utilizamos las aproximaciones de inferencia bayesiana 

(IB) y de Máxima Verosimilitud (MV) para inferir la filogenia molecular basada en el gen 



50 

 

mitocondrial ND2 (1047 pb) de las 13 especies reconocidas actualmente para la familia 

Profundulidae. Resultados: Con una marcada divergencia molecular del 21.1% recuperamos a 

los dos únicos géneros de la familia Profundulidae (Tlaloc y Profundulus) como grupos 

naturales. De las 9 especies reconocidas para Profundulus y 4 especies reconocidas para Taloc, 

se recuperaron 7 y 3 respectivamente, además de 3 linajes bien diferenciados; entre otras 

implicaciones, se sugiere la sinonimización de algunos taxa, así como la amplitud del rango de 

distribución geográfica de otros. Conclusiones: Los resultados tienen implicaciones taxonómicas 

relevantes en Profundulidae, tanto en la existencia de posibles nuevas especies como en la 

posible existencia de sinonimias. En algunas especies su ámbito de distribución se amplia. Por lo 

que sugerimos llevar a cabo más estudios que permitan resolver la taxonomía a nivel específico, 

particularmente en el género Profundulus, donde se registró el mayor número de linajes 

evolutivos independientes.  

Palabras clave: Filogenia, profundúlidos, análisis molecular, peces endémicos. 
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INTRODUCCIÓN 

La familia Profundulidae está representada por peces de agua dulce endémicos de Mesoamérica, 

donde la mayoría de los sistemas de agua dulce hospedan uno o más miembros de esta familia. 

Aunque la familia tiene una distribución mesoamericana, su mayor diversidad ocurre en el sur de 

México (Miller, 2009; Morcillo et al., 2016). La familia es también una de las menos diversas 

dentro del órden Cyprinodontiformes, con trece especies descritas, en comparación con las 353 

especies nominales en Poeciliidae (Nelson, 2016, Domínguez-Cisneros et al., 2023). 

La familia Profundulidae fue propuesta por Hoedeman and Bronner en 1951, con un solo género 

nominal (Profundulus Hubbs, 1924); la cual fue reconocida como un grupo natural por Parenti 

(1981) y Costa (1998) con base en una serie de sinapomorfías, principalmente osteológicas.  

Con la primera hipótesis filogenética de Profundulidae se erigieron los dos géneros actuales 

dentro de la familia (Tlaloc Álvarez y Carranza 1951, y Profundulus Hubbs, 1924) basados en 

datos moleculares (mtDNA y nDNA), por Morcillo et al. (2016). Con la reclasificación de 

Profundulus en dos géneros (Profundulus y Tlaloc), ambos taxones fueron recientemente 

redescritos y diagnosticados por Domínguez-Cisneros et al. (2023), basados en caracteres 

morfológicos. Morcillo et al. (2016), propusieron una hipótesis taxonómica con dos modelos de 

diversidad de especies dentro de la familia Profundulidae: un modelo conservador de ocho 

especies y un modelo de mayor diversidad de especies (12 especies).   

Recientemente se han propuesto nuevos linajes, la mayoría mediante estudios moleculares, que 

han sido descritas como nuevas especies (P. mixtlanenis, P. parentiae, P. chimalapensis, P. 

adani, P. emilioi y P. rei) (Ornelas et al., 2016; Matamoros et al., 2018; Del Moral-Flores et al., 

2020; Domínguez-Cisneros et al., 2021; Calixto-Rojas et al.,2023), lo que genera la necesidad de 

incluir estos nuevos taxa en la hipótesis filogenética de la familia para poner a prueba la 

validación de estas especies. Por lo que el propósito de este estudio es reconstruir la filogenia de 

la familia Profundulidae con base en datos moleculares obtenidos previamente (utilizando un 
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marcador mitocondrial ND2) e incorporando localidades geográficas no incluidas en trabajos 

previos. 

MATERIAL Y MÉTODOS 

El material utilizado en este estudio se muestra en la Tabla 1. La mayor parte del material 

utilizado (101 muestras) provienen de la Colección de Peces (colección accesoria de tejidos) del 

Museo de Zoología de la Universidad de Ciencias y Artes de Chiapas (CT-UNICACH) (código 

de colección 1163, Sabaj, 2020). Algunas muestras de tejido fueron obtenidas gracias a la 

colaboración con la Universidad Michoacana de San Nicolás de Hidalgo (CPUM-UMSNH). Las 

muestras de tejidos son de las 13 especies nominales, de los dos únicos géneros (Tlaloc y 

Profundulus) de la familia Profundulidae (Nelson, 2016; Morcillo et al., 2016; Domínguez-

Cisneros et al., 2023) y provienen de 62 localidades del Sur de México (Chiapas, Oaxaca y 

Guerrero) y Centroamérica (Honduras y Guatemala). Siempre que fue posible, se incluyeron al 

menos dos tejidos por localidad (Fig. 1, Tabla 1). 
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Fig. 1. Localidades del material de estudio de las especies de la familia Profundulidae; sur de 

México y Centroamérica. 
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Tabla 1. Especies reconocidas, localidades y secuencias del gen mitocondrial ND2 de la familia 

Profundulidae. País: México (M), Guatemala (G), Honduras (H). * (muestras de éste estudio), 

CPUM-UMSNH (UM). Las secuencias de GenBank con las inciales de acceso KJ y ET. 

N ESPECIE LOCALIDAD ESTADO/PAIS 

# TEJIDO/ 

SECUENCIA 

1* P.  parentiae  Río Huatulco, Santa María Huatulco,  Oaxaca (M) 212 

3* P.  parentiae  

Arroyo Figueroa, Colonia San Miguel Figueroa, 

Pochutla Oaxaca (M) 229, 230, 231 

2* P.  parentiae  Río la Loma, Santa María Colotepec Oaxaca (M) 250, 251 

3* P. parentiae Santa María Magdalena Piñas, Pluma Hidalgo Oaxaca (M) UM65298, 65301, 65302 

3* P. balsanus Río Malinaltepec, Chilpancingo Guerrero (M) 366, 367, 368 

1 P. balsanus Río Malinaltepec, Papagayo Guerrero (M) KJ878764 

1 P. balsanus Río Nopala, Manialtepec, Manialtepec Oaxaca (M) KJ878763 

1 P. balsanus Río Colotepec,Colotepec, San Gabriel Mixtepec Oaxaca (M) KJ878761 

1 P. balsanus Río Coyul, Coyul, Santa María Huatulco Oaxaca (M) KJ878762 

1 

P. balsanus (P. 

emilioi) Río Cumiapa, Quetzala, El Zapote Santa María Oaxaca (M) KJ878786 

1 P. balsanus Río Huachimil, Papagayo, Tlahuizapa Guerrero (M) KJ878765 

1* P.  guatemalensis Rio cantil, Escuintla G 2705 

1 P.  guatemalensis Río Blanco, Guacalate, Guacalate Sacatepequez G KJ878766 

1* P.  guatemalensis Rio Las Marias, Santa Rosa Oratorio G 2720 

1* 

 

P.  kreiseri Río Selegua el Carrizo, Huehuetenango G 2799 

1* P.  punctatus Rio Grande Acacoyagua, Tuxtla Chico Chiapas (M)  2915  

1* P.  punctatus Arroyo tributario Río Pijiiapan, Pijijiapan Chiapas(M) 1287 

1* P.  punctatus Río Margaritas Puente, Pijijiapan Chiapas (M) 10079 

1* P.  punctatus Río Cintalapa, Escuintla Chiapas (M) 1344 

2* P.  punctatus Río Zapata, Cacahoatán Chiapas (M) 1369, 1371 

1* P.  punctatus Río Huixtla, Huixtla Chiapas (M) 10083 

1 P. punctatus Río Toliman, Toliman, Belizario Domínguez Chiapas (M) KJ878767 

1* P.  punctatus Río Alil- Puente Alil, Retal húleu G 2682 

1* P.  punctatus Río el Puentecito, Retal húleu G 2688 

1 P. punctatus Río Bravo, Bravo, Finca Moca, Suchitepequez G KJ878768 

1* P. punctatus San Isidro Chacalapa, San Pedro Huamelula Oaxaca (M) UM65293 

1* P. punctatus Rio las salinas, Santa María Albarrada Oaxaca (M) UM65260 

1* P. punctatus San Baltazar, Chichicapan Oaxaca (M) UM65261 

2 P. punctatus Río Chacalapa, Chacalapa, San Isidro Chacalapa Oaxaca (M) KJ878756, KJ878757 

3 P. punctatus Río de los Perros, Tehuantepec, La Primavera Oaxaca (M) KJ878758, KJ878759, KJ878760 

1 P. punctatus Río Novillero, Novillero, Las Minas Oaxaca (M) KJ878769 

4* P. punctatus Las Cruces, Santo Domingo Tehuantepec Oaxaca (M) UM66534, 66535, 66538, 66540 

2* P. punctatus Arroyo las Láminas, Santo Domingo Tehuantepec Oaxaca (M) UM66498, 66499 

2* P. punctatus La Cristalina, San Miguel Chimalapa Oaxaca (M) UM66437, 66467 

1* P. punctatus Nacimiento del Río Novillero, Grijalva, Cintalapa Chiapas (M) 3028 

1* P. punctatus Arroyo del Rancho Sauce, Grijalva, Villaflores Chiapas (M) 119 

1* P. punctatus Arroyo  Rizo de Oro, Grijalva, Cintalapa Chiapas (M) 2974 

2* P. punctatus Arroyo Rodulfo Figueroa, Grijalva, Cintalapa Chiapas (M) 2982, 2983 
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1 P. puctatus Río Chiquito, Grijalva, Cintalapa Chiapas (M) KJ878770 

1* P.  adani Arroyo Nodón, Papaloapán, San Miguel Huatla  Oaxaca (M) 2856 

1* P.  adani Río Huatla, Papaloapán, San Miguel Huatla Oaxaca (M) 2867 

2* P.  mixtlanensis Río San Isidro, la Soledad Putla Oaxaca (M) 417, 419 

2* 

P.  mixtlanensis (P. 

rei) Puente el Platanar, Sta. Ma. Zacatepec Oaxaca (M) 470, 471 

2* P. mixtlanensis Cascada San Gabriel, Mixtepec Oaxaca (M) 498, 499 

1* P. mixtlanensis Río del Rancho Flor de Café, Mixtepec Oaxaca (M) 502 

1* P. mixtlanensis Colonia Nvo. Tenochtitlan Putla Oaxaca (M) 435 

2 P. mixtlanensis Río Grande, Mixteco-Balsas, Santiago Juxtlahuaca Oaxaca (M) KJ878771, KJ878774 

1 P. mixtlanensis Río Cucharas, Atoyac, Putla de Guerrero Oaxaca (M) KJ878772 

1 P. mixtlanensis Chalcatongo Primavera, Atoyac Oaxaca (M) KJ878787 

1 P. mixtlanensis Aldama Primavera, Atoyac Oaxaca (M) KJ878773 

2 P. mixtlanensis Santiago Primavera, Atoyac, Yosundua Oaxaca (M) KJ878775, KJ878776 

1 P. oaxacae Río Chiquito, Mixteco-Balsas, Tlaxiaco Oaxaca (M) KJ878753 

1 P. oaxacae Primavera Sola de Vega, Atoyac Oaxaca (M) KJ878755 

1 P. oaxaca Río de las Grutas, Atoyac, San Sebastián Oaxaca (M) KJ878754 

2* P. oaxacae  Río Salado, Mitla Oaxaca (M) 395, 397 

1* P. oaxacae Rio Grande, San Agustín Etla Oaxaca (M) UM62041 

1 * P. chimalapensis Arroyo la Piedra, Paso Lagartos Sta.Ma Chimalapas Oaxaca (M) 3032 

1* P. chimalapensis Manantial el Jaboncillo, Sta. Ma. Chimalapas Oaxaca (M) 3044 

4* T.  candalarius Ojo de agua-Tzimol Chiapas (M) 112, 113, 114, 115  

6* T. candalarius Cenote La Candelaria, Nentón G 2950 a 2952, 2954, 2957, 2958 

1* T.  candalarius Colonia Jusnajab, Comitán Chiapas (M)  2972  

1* T.  hildebrandi Colonia Yitic, San Juan Chamula Chiapas (M) 21 

1* T.  hildebrandi El Corralito - Oxchuc Chiapas (M) 31 

2* T.  hildebrandi Río Chanal-Tzaconejá, Usumacinta, Chanal Chiapas (M) 2159, 2160 

1* T.  hildebrandi Río Tzaconejá, Usumacinta, Altamirano Chiapas (M) 2167 

2* T.  hildebrandi Colonia Chalchihuitan, Chalchihuitan Chiapas (M) 2383, 2385 

1* T. hildebrandi Balneario Las Lajas, Ocosingo Chiapas (M) 179 

2 T. hildebrandi La Virgen, Grijalva-Usumacinta, Ocosingo Chiapas (M) KJ878777, KJ878778 

1 T. hildebrandi Río Peje de Oro, Grijalva Chiapas (M) KJ878779 

3 T. hildebrandi Río Tzaconejá, Usumacinta  Chiapas (M) ET2630, 2616, 2615 

3 T. hildebrandi Río Tzaconejá, Usumacinta Chiapas (M) ET2598,2596,2593 

2 T. hildebrandi Río Chenalhó, Grijalva, Chenalhó Chiapas (M) ET2540, ET2536 

4 T. hildebrandi Río Amarillo, Grijalva, San Cristóbal de las Casas Chiapas (M) ET2507, 2508,2509,2510 

1 T. hildebrandi Río Amarillo, Grijalva, San Cristóbal de las Casas  Chiapas (M) ET2523 

1  T. hildebrandi Río Amarillo, Grijalva, San Cristóbal de las Casas Chiapas (M) ET2499 

3* T.  labialis Arroyo la chacona, Grijalva, Tuxtla Gutiérrez Chiapas (M) 123, 124, 138 

1* T. labialis El Mangal, Grijalva, Socoltenango Chiapas (M) 121 

2* T. labialis La Pochota, Grijalva, Socoltenango Chiapas (M) 1685, 1687 

1* T.  labialis Río ojo de agua, Grijalva, Chiapa de Corzo Chiapas (M) 156 

1* T.  labialis Río La Venta - El Aguacero, Grijalva, Ocozocoautla Chiapas (M) 548 

1* T.  labialis Rio Chabajebal, Chabajebal Chiapas (M) 1013 
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3* T.  labialis Río Blanco, Grijalva, Venustiano Carranza Chiapas (M) 1141, 1153, 1673 

1* T.  labialis Rio Zapata, Bella Vista Chiapas (M) 1812 

2* T.  labialis Rio Yayahuita, Grijalva-Usumacinta, Chicomuselo Chiapas (M) 1753, 1783 

1 T.  labialis Rio Comalatengo, Grijalva-Usumacinta Chiapas (M) KJ878785 

1 T.  labialis Río Nenton, Grijalva-Usumacinta, Huehuetenango G KJ878781 

1* T.  labialis Río Selegua, Huehuetan G 2791 

2* T.  labialis Río Hondo, Grijalva, Ixtapa Chiapas (M) 2460, 2461 

1* T.  labialis Río Totopac, Grijalva, Tecpatán Chiapas (M) 2470 

1* T.  labialis Río Ostuacan, Grijalva, Ostuacán Chiapas (M) 2505 

3* T. labialis El Esquinero-Chimalapa, Coatzacolacos, San Miguel Oaxaca (M) 3000, 3004, 3020 

1 T. labialis Río Jerónimo, Grijalva-Usumacinta, Baja Verapaz G KJ878783 

1 T. labialis Río Selegua, Grijalva-Usumacinta, Huehuetenango G KJ878784 

1 T. labialis Río Chihuahua, Grijalva-Usumacinta, Santa Inés Chiapas (M) KJ878782 

1 T. labialis Río Grande, Grijalva-Usumacinta, Comitán Chiapas (M) KJ878780 

2* T. portillorum Mateo a Lepaterique, Francisco Morazán H 2768, 2765 

1 T. portillorum Río Canoas Siguatepeque, Ulua, Comayagua  H KJ878788 

1 T. portillorum Río Nacaome, Nacaome, Francisco Morazán H KJ878789 

154 

 

98 

   

Extracción de ADN, amplificación y secuenciación. El ADN fue extraído de la aleta pectoral 

y/o caudal con el método de extracción proteinasa K/fenol/cloroformo de acuerdo al protocolo de 

Sambrook et al. (1989). Debido a la existencia de secuencias para las especies y linajes de la 

Familia en estudio (Morcillo et al., 2016), se realizó la amplificación y secuenciación del gen 

mitocondrial ND2 (1047 pb). La amplificación se realizó mediante la técnica de reacción en 

cadena de la polimerasa (PCR), con el primers Dist f 5' AGCTTTTGGGCCCATACCCCA 3' y 

Distr 5' AGGRACTAGGAGATTTTCACTCCTGCT 3' presentados en Arroyave et al. (2013); 

bajo las siguientes condiciones: (95 °C/60s, 58 °C/60s, 72 °C/120s) x 35 ciclos de amplificación. 

Los productos de PCR fueron sometidos a electroforesis en gel de agarosa al 1%, teñidos bajo 

Sybr-Safe para ser visualizados a través de luz ultravioleta. Los productos fueron enviados para 

su secuenciación al laboratorio genómico MacroGen en Seoul, Corea del Sur.  

Alineamiento de secuencias. Todas las secuencias obtenidas fueron revisadas por medio de los 

cromatogramas y alineadas manualmente mediante el software MEGA v6.0 (Tamura et al., 

2013). Se adicionaron secuencias (obtenidas de GenBank) de algunas especies de la familia 
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Profundulidae de los trabajos: Beltrán-López et al. 2021 (15 secuencias) y Morcillo et al. 2016 

(39 secuencias), incluyendo en este último, las secuencias del grupo externo (outgroup) de las 

especies Fundulus heteroclitus y Neotoca bilineata de las familias Fundulidae y Goodeidae, 

respectivamente. 

Análisis filogenético. Para la reconstrucción de la hipótesis filogenética utilizamos los métodos 

de Máxima Verosimilitud (MV) e Inferencia Bayesiana (IB). Para evaluar el grado de 

divergencia, la distancia genética no corregida (p-distancia) fue calculada entre las especies y 

clados con el programa MEGA X (Kumar et al., 2018). La selección de modelos de evolución de 

nucleótidos se realizó en el programa jModelTest (Posada, 2008) bajo el criterio de información 

de Akaike (AIC). El árbol de MV fue calculado con el programa RAxML (Stamatakis, 2014) 

usando el modelo de sustitución GTR+GAMMA y aplicando 1000 réplicas de bootstrap. El árbol 

de IB fue calculado con el programa MrBayes v.3.2 (Ronquist et al., 2011), usando el modelo de 

sustitución GTR+G y los parámetros: nst=6, rates=gamma, cuatro cadenas de Markov Monte 

Carlo (MCMC), por 10 millones de generaciones con muestreos cada 1000 generaciones, para 

obtener el árbol consenso realizamos un burn-in del 10%. Para la visualización y edición de los 

árboles utilizamos el Programa FigTree v.1.4 (Rambaut, 2009). 

RESULTADOS 

El alineamiento final del gen mitocondrial ND2 para las 13 especies de la familia Profundulidae 

comprendió 156 secuencias (1047 pb) de 98 localidades del sur de México y Centro América. En 

éste estudio se adicionan 102 secuencias de 61 localidades nuevas. Los datos de todas las 

secuencias utilizadas se ofrecen en la Tabla 1.  

Relaciones Filogenética. Los árboles obtenidos de Máxima Verosimilitud (MV) e Inferencia 

Bayesiana (IB) se recuperaron casi resueltos en su totalidad con la misma topología y soportes 

altos para la mayoría de los nodos (Figs. 2 y 3). Ambos géneros de la familia Profundulidae, 

Profundulus y Tlaloc, fueron altamente soportados como monofiléticos con ambos métodos 
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(Figs. 2 y 3), entre los cuales hay una notable divergencia molecular de 21.1% de distancias no 

corregidas. 

El árbol con ambos métodos presentó 15 clados soportados, 12 dentro de Profundulus y tres en el 

género Tlaloc (Fig. 2). De los 12 clados del género Profundulus, a excepción de P. kreiseri, P. 

mixtlanensis y P. adani, el resto se soportan como grupos monofiléticos (Fig. 2). En el caso de P. 

kreiseri, debido a que se incluyo una sola secuencia, no se pudo poner a prueba su monofilia; no 

obstante, presenta una posición filogenética que la ubica, sin conflicto alguno, como especie 

hermana de P. guatemalensis (Fig. 2). Profundulus mixtlanensis es parafiletico debido a que 

dentro de este se incluye P. adani (Fig. 2). En el género Tlaloc se recuperaron los siguientes 

clados: el correspondiente a T. portillorum que divirgió primero, seguido de un clado formado 

por T. hildebrandi que es hermano del clado formado por T. candalarius+T. labialis (Fig. 2). 

Además de especies reconocidas, particularmente dentro del género Profundulus se recuperaron 

tres clados bien soportados (P. sp. "Quetzala", P. aff. balsanus y P. sp. "Gri-Teh" con distancia 

del 4.06% al 6.22%, cuyo rango se ubica entre las distancias genéticas para pares de especies 

bien reconocidas (Tabla 2). La distancia-p mínima entre especies reconocidas y linajes bien 

diferenciados fue de 3.78% y se registró entre las especies P. guatemalensis y P. kreiseri; 

mientras que las distancias máximas dentro de cada uno de los géneros, fue de 16.94% entre P. 

chimalapensis y P. adani, y 10.03% entre T. portillorum y T. labialis (Tabla 2). 
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Figura 2. Árbol de Inferencia Bayesiana con el marcador ND2. En la parte superior de las ramas se 

muestran los valores de probabilidad posterior. Los asteriscos (* y **) representan secuencias publicadas 

en Morcillo et al. (2016) y Beltrán-López et al. (2021), respectivamente. 
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Figura 3.  Árbol de Máxima Verosimilitud para el marcador ND2. En la parte superior de las ramas se muestran los 

valores de Bootstrap. Los asteriscos (* y **) representan secuencias publicadas en Morcillo et al. (2016) y Beltrán-

López et al. (2021), respectivamente. 
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Tabla 2. Distancias genéticas (p-distancia) entre las especies y linajes de la Familia Profundulidae, basada 

en el gen mtND2. 

 

Especies/UTE 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

1 T. portillorum --- 

              2 T. labialis 10.033 --- 

             3 T. hildebandi 9.729 8.062 --- 

            4 P. oaxacae 21.566 22.703 21.15 --- 

           5 P. mixtlanensis 21.298 23.504 22.281 12.674 --- 

          6 P. guatemalensis 20.699 21.839 20.081 5.807 12.023 --- 

         7 P. kreiseri 21.011 21.744 20.587 5.020 11.957 3.788 --- 

        8 P. sp. “Quetzala” 21.618 21.746 20.894 6.224 12.849 6.129 5.253 --- 

       9 P. aff. balsanus  20.271 21.191 19.55 6.156 12.665 5.703 5.062 5.158 --- 

      10 P. balsanus 21.6 22.976 20.774 6.208 13.432 6.329 5.664 6.022 5.985 --- 

     11 P. parentiae 21.685 22.367 21.06 5.160 13.218 5.307 4.655 5.112 5.178 5.045 --- 

    12 P. sp. “Gri-Teh” 21.618 22.402 21.098 4.060 12.762 5.706 4.679 5.746 5.708 6.249 5.294 --- 

   13 P. punctatus 20.976 22.083 20.024 4.778 13.093 5.981 5.806 5.809 5.591 6.455 5.686 4.565 --- 

  14 P. chimalapensis 21.626 22.251 21.164 4.481 13.096 6.328 5.343 5.653 5.188 6.051 5.606 4.092 4.610 --- 

 15 P. adani 24.325 25.979 25.172 15.989 4.459 14.406 15.437 16.408 16.408 16.57 16.912 15.323 15.901 16.937 --- 
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DISCUSIÓN 

El presente estudio es congruente con los recientes análisis de la familia Profundulidae (cf. 

Morcillo et al., 2016; Calixto et al., 2021), donde se corrobora la monofilia de los géneros Tlaloc 

y Profundulus. Basado en la divergencia genética registrada en este estudio, así como el grado de 

diferenciación morfológica entre los géneros recientemente descrita por Domínguez-Cisneros et 

al. (2023), es coincidente tambien en que los géneros Profundulus y Tlaloc representan dos 

clados naturales. Así mismo se reconoce la existencia de 15 linajes distintivos dentro de la 

familia, tres linajes dentro del género Tlaloc, que coinciden con tres de las cuatro especies 

actualmente reconocidas (T. portillorum, T. hildebrandi, T. labialis), excepto  T. candalarius; 

mientras que en Profundulus, fueron 12 linajes evolutivos, de los cuales siete de estos linajes son 

especies reconocidas actualmente (P. punctatus, P. balsanus, P. guatemalensis, P. kreiseri, P. 

oaxacae, P. parentiae, P. chiamalapensis); mientras que P. adani y P. mixtlanensis no fueron 

grupos monofiléticos; además se reconocen tres linajes distintivos que representan posibles 

nuevas especies. 

Implicaciones taxonómicas:  

La distancia genética entre P. adani y P. mixtlanensis fue del 4.46% (mtDNA, p-distancias); este 

valor se encuentra dentro del rango para la mayoría de las especies reconocidas dentro de la 

familia Profundulidae (3.78-6.33 % p-distancias). Estudios recientes (Calixto-Rojas et al., 2023), 

con base en secuencias genéticas (mtDNA y nDNA), datos morfológicos, ambientales y 

biogeográficos coinciden en señalar a P. adani como un taxón no natural. Por lo que se 

recomienda aumentar y ampliar el muestreo, que no solo se incluya localidades tipo 

(particularmente de P. adani), sino también localidades contiguas dentro de su distribución, que 

permitan dilucidar la validez de P. adani, utilizando además estudios morfológicos-osteológicos. 

Tres linajes fueron distintivos y diferenciados de las especies reconocidas en el género 

Profundulus, lo que podrían representar posibles especies nuevas, aquí referidas como P. sp. 
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“Quetzala”; P. aff. balsanus y P. sp. “Gri-Teh”. Recientemente fueron descritas dos especies 

nuevas dentro de la familia Profundulidae, P. emilioi y P. rei (Calixto-Rojas et al., 2023); la 

localidad tipo de P. emilioi es un arroyo localizado a 1 km al sur de la comunidad de San Juan 

Cacahuatepec, Oaxaca, México; el cual se ubica en la parte media de la cuenca del río 

Ometepec; en esta misma cuenca, y solamente separados por aproximadamente 20 km, ocurre la 

especie referida en este estudio como Profundulus sp. “Quetzala”. En la descripción de P. emilioi 

de Calixto-Rojas et al. (2023) se utilizó una de las secuencias referidas en este trabajo como 

Profundulus sp. “Quetzala”, por lo que sin duda alguna, este linaje representa a Profundulus 

emilioi. Por otro lado, Profundulus rei fue descrito con ejemplares de arroyos localizados al sur 

de la comunidad de Santa María Zacatepec, Oaxaca, el material genético utilizado en la 

descripción de esta nueva especie incluye una secuencia del gen ND2 del GenBank; los 

resultados de la filogenia molecular del presente estudio ubican al material de Zacatepec dentro 

del clado de P. mixtlanensis; por lo que la situación taxonómica de P. rei necesita de análisis 

moleculares y morfológicos complementarios para resolver su situación taxonómica. 

Estos análisis confirman la hipótesis planteada sobre la existencia de una mayor diversidad de 

especies en Profundulidae, particularmente en el género Profundulus, lo cual coincide con la 

hipótesis de Morcillo et al. (2016), quienes postularon la existencia de una mayor diversidad en 

la familia Profundulidae, que las que en su momento habían sido descritas y reconocidas (8 

especies). Doadrio et al. (1999), también habían señalado al menos cinco grupos bien 

diferenciados dentro del grupo “Punctatus” (subgénero Profundulus) basado en datos 

moleculares (aloenzimas), que podrían corresponder a un mayor número de especies dentro del 

subgénero Profundulus.  

Por otro lado, dentro del género Tlaloc, la validez de la especie T. candalarius ha sido 

cuestionada debido a la poca diferenciación morfológica e inconsistente en relación con su 

especie hermana T. labialis (Gonzalez-Diaz et al., 2005); sin embargo, la falta de resolución 
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entre estas dos especies (utilizando marcadores mitocondriales y nucleares: mtDNA y nDNA), 

sugiere una divergencia reciente entre los dos clados (Matamoros et al., 2012; Morcillo et al., 

2016). Nuestros análisis, utilizando el marcador mtND2 arrojaron resultados similares, los 

niveles de diferenciación genética entre estas dos especies nominales fue relativamente baja (Dp 

= 0,8-0,2% divergencia para ND2). Estudios morfológicos recientes (Domínguez-Cisneros et al., 

2023), basados en el análisis de caracteres merísticos, morfométricos y osteológicos, permitieron 

distinguir a las especies T. labilis y T. candalarius, la diferenciación morfológica encontrada 

entre estas dos especies, permite separarlas por un mayor número de elementos vertebrales en T. 

labialis ( 37 a 38) versus un número menor en T. candalarius (33 a 36); por lo que coincidimos 

en que la poca diferenciación genética registrada entre este complejo de especies, puede deberse 

a una divergencia reciente entre T. labialis y T. candalarius; por lo que se sugiere mantener la 

validez de T. candalarius; sin embargo, deberán completarse los estudios utilizando otras 

herramientas moleculares como la filogeografía, la cual permite el reconocimiento y 

establecimiento de límites entre especies (Domínguez–Domínguez & Vázquez–Domínguez, 

2009) en combinación con estudios morfológicos-osteológicos, que nos permitan dilucidar las 

relaciones en este complejo de especies. 

Implicaciones biogeográficas y rango de distribución: 

En la familia Profundulidae observamos especies con diferentes ámbitos de distribución 

geográfica; mientras que en el género Tlaloc, las especies T. hildebrandi y T. portillorum, 

presentan ámbitos de distribución muy restringidos (Lyons & Matamoros, 2020; Beltrán-López 

et al., 2021), T. labialis se distribuye en gran parte de los tributarios de la cuenca Grijalva-

Usumacinta, desde el centro de Chiapas hasta el sur de Guatemala (Miller, 2005). Como parte de 

los resultados de este estudio se extendió el ámbito de distribución de T. labialis hacia la cuenca 

alta del río Coatzacoalcos, en San Miguel Chimalapas, Oaxaca. En Profundulus, los límites de 

distribución de las especies no son del todo claro; sin embargo, y como resultado de los análisis 
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genéticos, la evidencia sugiere que el escamudo oaxaqueño Profundulus oaxacae, considerado 

endémico de la parte alta del río Mixteco y Atoyac, en la vertiente pacífica del estado de Oaxaca 

(Miller et al., 2005; Maiz-Tome, 2019); amplia notablemente su ámbito de distribución hacia la 

cuenca del río Tehuantepec, Oaxaca. Miller (2009) señala que la distribución conocida de P. 

punctatus va de las cabeceras del río Coatzacoalcos en Oaxaca y del río Grijalva en Chiapas y 

Guatemala, en la vertiente Atlántica, mientras que en la vertiente del el Pacífico va desde el río 

aguacatillo en Guerrero, hasta Santa Rosa Guatemala; sin embargo, los recientes estudios 

(Morcillo et al., 2016, Calixto-Rojas et al., 2021, 2023, Domínguez-Cisneros et al., 2023) y los 

resultados de el presente trabajo, coincidimos en señalar que la distribución de P. punctatus se 

restringe a los ríos que drenan a la vertiente del pacífico, entre Chiapas y Guatemala, mientras 

que el material de las cabeceras del río Coatzacoalcos corresponden a P. chimalapensis (Del 

Moral-Flores et al., 2020). Por otro lado, los registros de Guerrero y Oaxaca, en la vertiente del 

Pacífico, corresponden a los complejos P. balsanus, P. parentiae, P. mixtlanensis y P. oaxacae 

(Domínguez-Cisneros et al., 2023; Calixto-Rojas et al., 2023). Finalmente, los registros 

provenientes del Grijalva en Chiapas, incluyendo el material que proviene del Istmo de 

Tehuantepec, Oaxaca, corresponden a un linaje no descrito, aquí referido como Profundulus sp. 

“Gri-Teh”. 

Se ha hipotetizado que la captura de ríos podría ser el proceso que promueve la especiación en 

esta familia de peces (Morcillo et al., 2016; Matamoros et al., 2018). La captura de ríos es un 

evento geológico que promueve la generación de riqueza de especies en taxones de agua dulce y 

ribereños, porque da lugar a especiación alopátrica y a la geodispersión, para facilitar 

posteriormente la dispersión biótica y el flujo de genes, reduciendo así el riesgo de extinción 

(Albert et al., 2017). 
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X. DISCUSIÓN GENERAL 

 

Durante las últimas décadas la familia Profundululidae ha sido objeto de cambios taxonómicos, 

donde las hipótesis alternativas propuestas por la morfología (Miller, 1955; González-Díaz et al., 

2005) y los datos moleculares (Doadrio et al., 1999, Morcillo et al., 2016), en algunos casos, han 

producido resultados contrastantes. Los profundúlidos son un grupo taxonómicamente complejo, 

debido a la similitud morfológica que existe entre los géneros y a la poca variabilidad de los 

caracteres morfométricos y merísticos que nos permitan la separación de las especies.  

En este trabajo, que representa el análisis más completo de la familia Profundulidae, tanto por la 

representación geográfica de las muestras, como del número de taxa que se analizaron; se 

generaron nuevos datos morfológicos, osteológicos y moleculares para la familia Profundulidae, 

que sirvieron de base para la redescripción y diagnosis de los dos géneros que integran la familia 

(Tlaloc y Profundulus); así como para la descripción de una nueva especie dentro del género 

Profundulus (P. adani) y la propuesta de una filogenia molecular (basada en un gen 

mitocondrial), que nos permite generar una hipotesis de relaciones entre las especies y proponer 

la existencia de posibles nuevos linajes para esta familia de peces; como se analiza en las 

siguiente secciones.  

 

10. 1. Redescripción y diagnosis de los géneros Profundulus y Tlaloc 

 

Los resultados del análisis morfológico-osteológico comparativo revelan y apoyan las relaciones 

previamente encontradas entre los géneros de la familia Profundulidae, propuestos en análisis 

moleculares (Morcillo et al., 2016; Calixto-Rojas et al, 2021). El género Tlaloc fue erigido por 

Álvarez y Carranza (1951), basado en la descripción de Tlaloc mexicanus; sin embargo, Miller 

(1955) lo asignó a Profundulus, porque el género y especie nominal eran idénticos a Profundulus 

labialis, quedando relegado a nivel de subgénero (Miller, 1955, 2005). Morcillo et al. (2016) 

resucitó el género Tlaloc basado en la evidencia molecular (usando genes mitocondriales y 

nucleares), reconociendo la monofilia del grupo. Con base en los resultados del presente estudio, 

y derivado de los análisis morfológicos, particularmente de la osteología del cráneo, se corrobora 

la monofilia del género Tlaloc; la cual es soportada por cinco caracteres únicos: 1) el 

mesetmoides es prominente y de forma oval, sus bordes exceden el margen posterior del vómer; 

2) la porción superior del parasfenoides está en contacto con el mesetmoides y sobrepasa la parte 

media de este último hueso; 3) la fosa autopterótica es reducida;4) el margen ventral del lacrimal 
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es recto; y 5) el margen dorsal del interopérculo, con una extensión larga, excede el borde del 

hueso.  

El género Profundulus fue erigido y diagnosticado por Hubbs (1924); Miller (1955) en su 

análisis taxonómico sobre Profundulus (Cyprinodontidae), adiciona caracteres diagnósticos para 

caracterizar a este género (forma del premaxilar y la naturaleza de la placa hipural, esta última 

está dividida en partes subiguales por una ranura, y el número de branquiespinas). Parenti (1981) 

distinguió a Profundulus (único integrante de la familia Profundulidae) de todos los otros 

ciprinodontoides por una fosa autopterotica grande y un alto número de branquiespinas en la 

rama superior del primer arco branquial (14-23). Con la reclasificación de Profundulus en dos 

géneros, Profundulus y Tlaloc (Morcillo et al., 2016), el carácter diagnóstico de la fosa 

autopterotica grande es ahora limitado a Profundulus.  

Profundulus es diagnosticado en este trabajo con base en seis caracteres morfológicos 

exclusivos: 1) el mesetmoides pequeño, en forma de media luna, y no excede los márgenes del 

vómer; 2) la porción superior del parasfenoides, está justo en contacto con el mesetmoides y no 

va más allá de la parte medial de este último hueso; 3) la fosa autopterótica grande; 4) el margen 

ventral del lacrimal es ligeramente cóncavo; 5) el vomer amplio, carece de procesos laterales y 

está en contacto con los etmoides laterales 6) el margen dorsal del interopérculo, con una corta 

extensión, que no excede el borde del hueso. 

Miller (1955) separó a los dos subgéneros (Tlaloc y Profundulus) basados en la presencia en 

Profundulus o ausencia en Tlaloc de escamas conspicuamente incrustadas en la región del 

preorbital, la mitad basal o más de la aleta caudal densamente escamada, y por la presencia de 

una mancha humeral en Profundulus y ausente en Tlaloc. Estos caracteres de la morfología 

externa estuvieron basados en el análisis de solamente cinco especies descritas. Aunque con la 

mayoría de las especies estos caracteres permiten la separación de géneros; en este estudio, 

incluyendo las 13 especies descritas actualmente, ninguno de estos caracteres surgio como 

informativo para diagnosticar ambos géneros. 

En cuanto al uso de caracteres morfológicos externos (merísticos y morfométricos) para 

discriminar entre los géneros, se realizaron análisis exploratorios de Componentes Principales 

(PCA) utilizando 17 medidas morfométricas; los resultados no fueron útiles para separar los 

géneros (porcentaje de la varianza explicada por el CP1=23.16%, CP2=14.65%); sin embargo 

varios de los caracteres merísticos (ej. número de vértebras, numero de escamas en serie lateral, 

número de escamas predorsales) y morfométricos (ej. Origen de la aleta anal a la base de la 

caudal; longitud de la mandíbula superior), fueron de utilidad para la elaboración de la clave 

dicotómica para la identificación de las especies de la familia Profundulidae.  
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10. 2. Nueva especie en la familia Profundulidae 

Las revisiones taxonómicas recientes sobre la familia Profundulidae indican que contiene entre 8 

y 13 especies (Morcillo et al., 2016; Calixto-Rojas et al., 2021, 2023); lo cual refleja su compleja 

historia taxonómica y la dificultad en el reconocimiento de la composición de especies.   

Como producto de numerosas recolectas realizadas en el sureste de México, y particularmente en 

las partes altas de la cuenca del río Papaloapan, en el estado de Oaxaca, México, se obtuvieron 

ejemplares que se describen como una especie nueva dentro del género Profundulus. La nueva 

especie, descrita como P. adani; está respaldada por evidencia morfológica y molecular (gen 

mitocondrial COI). Los datos moleculares sugirieron que P. adani es la especie hermana de 

todos los demás miembros del género, excepto P. mixtlanensis. Estos resultados contrastan con 

los obtenidos en la filogenia molecular del presente estudio (Capítulo III), en el cual se utilizó el 

gen mitocondrial (ND2), en el que P. adani resulta como una especie no monofilética; sin 

embargo, las distancias genéticas para ambos genes fueron de 4.4% y 7.4% (p-distancias) 

respectivamente. Recientemente Calixto-Rojas et al. (2023) postulan que P. adani es un 

sinónimo menor de P. mixtlanensis. Por lo tanto, la relación entre estas dos especies no está 

resuelta y se sugiere realizar análisis moleculares y morfológicos complementarios para resolver 

su situación.    

 

10. 3. Filogenia molecular de la familia Profundulidae 

En este estudio se generó nueva información molecular basada en un gen mitocondrial; los 

resultados muestran una alta divergencia entre los géneros Tlaloc y Profundulus (21.1 % 

mtDNA; p distancias), con base en numerosas muestras provenientes del área de distribución de 

la familia Profundulidae. Estos resultados coinciden con los reportados por Morcillo et al. 

(2016), quienes detectaron valores de 24.5% y 7.8% (p distancias) utilizando genes 

mitocondriales y nucleares respectivamente, para ambos géneros de la familia Profundulidae. 

Estos valores son más altos que los reportados entre otros géneros del órden 

Cyprinodontiformes; por ejemplo, en la familia Goodeidae, la divergencia reportada entre los 

géneros Allophorus y Chapalichthys fue de 6.4% (p distancias) para mtCox1 (Webb et al., 2004) 

y entre Girardinichthys y Skiffia fue de 10.5% para mtCytb (Doadrio y Domínguez-Domínguez, 

2004).  

Morcillo et al. (2016), basados en datos moleculares (mtDNA y nDNA), propusieron una 

hipótesis taxonómica con dos modelos: un modelo conservador de ocho especies y un modelo de 

12 especies. Ambos modelos proporcionaron evidencias adicionales de una mayor diversidad 

taxonómica que la originalmente reconocida en esta familia. Los resultados del presente estudio, 
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utilizando un solo gen mitocondrial (mtDNA); en el que se incluyeron las 13 especies 

reconocidas, además de nuevas localidades en la zona de distribución de la familia, permitió 

reconocer la existencia de 15 clados soportados, 12 dentro del género Profundulus y tres en el 

género Tlaloc, lo que permite inferir que en la familia Profundulidae existe una mayor diversidad 

de especies que la actualmente descrita o reconocida.  

Dentro del género Tlaloc, ambos arboles fueron consistentes; tres de las cuatro especies fueron 

monofiléticas T. hildebrandi, T. labialis y T. portillorum, con valores de distancias genéticas 

entre 8 y 10 % (mtDNA p-distancias). Sin embargo, T. candalarius fue considerado un taxón no 

monofilético, mostrando una divergencia menor al 1% (mtDNA p-distancias) de su taxón 

hermano T. labialis. Basado en los datos (probabilidades de especiación bayesiana sobre 95%) se 

sugiere que T. candalarius podría ser efectivamente el producto de una especiación muy reciente 

y más estudios de este complejo T. labialis-T. candalarius podrían ayudar a dilucidar el grado de 

divergencia genética y morfológica entre ellos. 

Teniendo en cuenta la evidencia genética analizada, se reconocen como grupos naturales o 

monofileticos dentro del género Profundulus a las especies previamente descritas como P. 

parentiae, P. balsanus, P. oaxacae, P. chimalapensis, P. guatemalensis, P. kreiseri y P. 

punctatus; mientras que P. adani y P. mixtlanesis no forman grupos monofiléticos; aunque las 

distancias genéticas entre estos dos linajes fueron de 4.46% (mtDNA, p-distancias); este valor se 

encuentra dentro del intervalo para la mayoría de las especies reconocidas dentro de la familia 

Profundulidae (3.78-6.33 % p-distancias). Estudios recientes (Calixto-Rojas et al., 2023), con 

base en secuencias genéticas (mtDNA y nDNA), morfológicas, ambientales y geográficas 

coinciden en señalar a P. adani como un taxón no natural. Por lo que se recomienda aumentar 

espacialmente el muestreo, que no solo se incluya localidades tipo (particularmente de P. adani), 

sino también localidades contiguas dentro de su distribución, que permitan determinar la validez 

de P. adani, utilizando además estudios morfológicos-osteológicos.  

Tres clados fueron diferentes a las especies ya conocidas en el género Profundulus, lo que podría 

representar la existencia de especies nuevas, aquí referidas como Profundulus sp. “Quetzala”; 

Profundulus aff. balsanus y Profundulus sp. “Gri-Teh”. Uno de estos linajes Profundulus sp. 

“Quetzala”; coincide con una de las dos especies nuevas descritas recientemente por Calixto-

Rojas et al. (2023), se trata de P. emilioi. El linaje Profundulus aff. balsanus, referido en 

Morcillo et al. (2016), como Profundulus aff. punctatus, es material proveniente del río 

Huachimil, tributario del río Papagayo, Guerrero; del cual solo se cuenta con una sola secuencia; 

por lo que se sugiere colectar y sucuenciar más especímenes provenientes del río Huachimil, a 

fin de aclarar el estaus taxonómico de Profundulus aff. balsanus. Por otro lado, el linaje descrito 
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como Profundulus sp. “Gri-Teh”, actualmente está en proceso de descripción, con base en 

especímenes provenientes de la Cuenca del río Grijalva, en Chiapas y ríos del sur del Istmo de 

Tehuntepec, en Oaxaca y Chiapas. 

El uso de una sola fuente de evidencia puede indicar la separación de diferentes linajes; pero la 

generación de una hipótesis robusta que corrobore su separación (lo que implica que son 

especies diferentes), requiere múltiples líneas de evidencia (De Queiroz, 2007). La morfología 

comparativa ha jugado un papel importante en la reconstrucción de la historia evolutiva y 

clasificación de los peces Cyprinodontiformes, a menudo proporcionando información 

filogenética útil en diferentes niveles taxonómicos. Por esta razón, sería importante incorporar 

esta información para evaluar hipótesis alternativas entre miembros de la familia Profundulidae y 

otros grupos dentro de la Cyprinodontoidei (Dominguez-Cisneros et al., 2023). Por lo que se 

espera que los resultados de este estudio ayude en la construcción de una clasificación más 

estable para los miembros de la familia Profundulidae y en la clarificación del estado 

taxonómico de las especies incluidas en ambos géneros: Profundulus (ej. P. adani vs. P. 

mixtlanensis; P. mixtlanensis vs. P. rei) y Tlaloc (ej. T. labialis vs. T. candalarius); así mismo se 

sugiere el uso de las diversas herramientas y metodologías disponibles actualmente para evaluar 

hipótesis de especies taxonómicas, ya que esto puede ayudar a reducir la incertidumbre en 

grupos con historias complejas como es la familia Profundulidae (Calixto-Rojas et al., 2023). 
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XI. CONCLUSIONES GENERALES 

 

La información obtenida en el presente trabajo con las herramientas morfológicas y moleculares 

aplicadas al estudio de la familia Profundulidae, ha arrojado información relevante para el 

conocimiento de la taxonomía y sistemática de la familia. A partir de los resultados obtenidos se 

sientan las bases para proponer una clasificación más comprensiva de este grupo, además se 

infieren las relaciones de parentesco entre los géneros y las especies actualmente reconocidas y, 

finalmente, se propone una hipótesis filogenética de mayor número de especies (15 especies), 

para la familia Profundulidae. Las conclusiones más relevantes que se obtienen de este estudio 

son las siguientes: 

 

Las diferencias morfológicas entre los géneros Tlaloc y Profundulus, en cuanto al uso de 

caracteres morfológicos-osteológicos, fueron muy evidentes; particularmente los caracteres 

osteológicos del cráneo fueron muy útiles para diagnosticar y redescribir a ambos géneros. 

El uso de los caracteres morfométricos y merísticos tradicionales fueron de utilidad en la 

construcción de la clave dicotómica para la identificación de las especies de la familia 

Profundulidae. 

 

Los resultados basados en los análisis genéticos (mtDNA), mostraron alta divergencia genética 

entre los géneros Tlaloc y Profundulus (21.1 % mtDNA; p-distancias), lo cual es congruente con 

los recientes análisis de la familia Profundulidae, donde se corrobra la monofilia de ambos 

géneros.  

 

El estudio taxonómico y geográfico derivado del presente trabajo permitió detectar casos de 

nuevos linajes altamente divergentes; asi como casos de posibles sinonimias. 

 

Teniendo en cuenta la evidencia genética analizada eficientemente con el gen ND2, se reconoce 

la existencia de 15 linajes distintivos dentro de la familia Profundulidae; se reconocen como 

grupos naturales o monofileticos dentro del género Profundulus a las especies previamente 

descritas como P. parentiae, P. balsanus, P. oaxacae, P. chimalapensis, P. guatemalensis, P. 

kreiseri y P. punctatus; mientras que P. adani, P. rei  y P. mixtlanesis no forman grupos 

monofiléticos; por otro lado, el linaje recococido como P. sp. “Quetzala”, es considerado como 

P. emilioi.  
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Dos linajes fueron distintivos y diferentes a las especies ya conocidas en el género Profundulus, 

lo que pudiesen representar posibles especies nuevas.  

 

En el género Tlaloc se reconocieron tres linajes distintivos que coinciden con tres (T. 

portillorum, T. hildebrandi, T. labialis) de las cuatro especies actualmente descritas; T. 

candalarius no forma un clado monofilético y su distancia genética (p-distancia) es 

relativamente baja (<1%), con relación a T. labialis, su especie hermana. 

 

El gen mitocondrial ND2, utilizado para la reconstrucción de la filogenia de la familia 

Profundulidae, permitió la discriminación y delimitación de linajes dentro de esta familia; los 

valores mínimos de distancia genética entre las especies y linajes reconocidos fueron mayores al 

3% (p-distancias). Las distancias genéticas con este gen se pueden utilizar como un criterio de 

delimitación de especies dentro de la familia Profundulidae. 
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