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RESUMEN 

El género Poecilia (Cyprinodontiformes), comúnmente conocido como mollies, es un 

grupo diverso de peces de agua dulce con 42 especies válidas distribuidas en ríos de 

Norte, Centro y Sur América. Con el tiempo, este género ha sufrido importantes 

cambios taxonómicos; un buen ejemplo de esto son las especies P. butleri y P. 

nelsoni, estas especies fueron descritas en 1889 y 1904, respectivamente. 

Posteriormente, P. nelsoni fue sinonimizada con Poecilia sphenops y, años más tarde, 

con P. butleri mediante análisis morfológicos. Recientemente, estudios filogenéticos 

basados en el ADN mitocondrial y nuclear del complejo de especies Poecilia 

mexicana resucitaron a P. nelsoni como una especie válida y hermana de P. butleri. 

Actualmente, no existe una distinción morfológica clara entre P. butleri y P. nelsoni, 

tampoco existen caracteres diagnósticos que permitan la identificación de estas 

especies en sus ambientes naturales. Este estudio tiene como objetivo generar un 

análisis entre P. butleri y P. nelsoni, a través de caracteres morfológicos y 

moleculares, utilizando métodos taxonómicos tradicionales y contemporáneos que 

exploren la complejidad existente entre ambas especies y permitan su delimitación. 

Los resultados muestran evidencia sobre una naturaleza críptica entre las dos 

especies, ya que los Análisis de Componentes Principales (PCA) morfométricos y 

merísticos muestran una clara superposición en el espacio multivariado entre P. 

butleri y P. nelsoni. Los Análisis de Variantes Canónicas (CVA) de morfometría 

geométrica consigue separar ambas especies, con una clara distinción entre los 

machos de cada especie y poco solapamiento en las hembras. Ambas especies son 

molecularmente distintivas; el árbol filogenético reconstruido muestra dos clados bien 

definidos, uno al norte del Eje Neovolcánico Transversal Mexicano (ENTM) y el otro 

al sur, y la red de haplotipos no mostró ningún intercambio de haplotipos entre las dos 

especies. No se logró identificar caracteres morfológicos que nos permitan diferenciar 

una especie de otra, lo que indica la necesidad de confiar en la distribución geográfica, 

los análisis genéticos y la forma corporal para identificar o segregar ambas especies. 

El uso de una taxonomía integradora se muestra necesario para comprender mejor la 

biodiversidad y la unidad básica de clasificación de los organismos, la especie ya que 

el proceso de especiación no siempre implica cambios morfológicos a la par. 

Palabras clave: Poecilia, delimitación de especies, taxonomía, biodiversidad y 

especies crípticas. 
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ABSTRACT 

The genus Poecilia (Cyprinodontiformes), commonly known as mollies, is a diverse 

group of freshwater fishes with 42 valid species distributed in rivers of Central, South 

and North America. Over time, this genus has undergone important taxonomic 

changes; a good example of this are the species P. butleri and P. nelsoni, these 

species were described in 1889 and 1904, respectively. Subsequently, P. nelsoni was 

synonymized with Poecilia sphenops and, years later, with P. butleri by morphological 

analysis. Recently, phylogenetic studies based on mitochondrial and nuclear DNA of 

the Poecilia mexicana species complex resurrected P. nelsoni as a valid sister species 

to P. butleri. Currently, there is no clear morphological distinction between P. butleri 

and P. nelsoni, nor are there diagnostic characters that allow the identification of these 

species in their natural environments. This study aims to generate a more complete 

and precise analysis between P. butleri and P. nelsoni, through morphological and 

molecular characters, using traditional and contemporary taxonomic methods to 

explore the complexity between both species and allow their delimitation. The results 

show evidence of a cryptic nature between the two species, as morphometric and 

meristic Principal Component Analyses (PCA) show a clear overlap in multivariate 

space between P. butleri and P. nelsoni. Canonical Variant Analyses (CVA) of 

geometric morphometrics manage to separate both species, with a clear distinction 

between males of each species and little overlap in females. Both species are 

molecularly distinctive; the reconstructed phylogenetic tree shows two well-defined 

clades, one to the north of the Trans Mexican Volcanic Belt and the other to the south, 

and the haplotype network showed no haplotype exchange between the two species. 

No morphological characters were identified that would allow us to differentiate one 

species from the other, indicating the need to rely on geographic distribution, genetic 

analyses, and body shape to identify or segregate the two species. The joint use of 

traditional and contemporary methods is necessary to better understand biodiversity 

and the basic unit of classification of organisms, the species, since the process of 

speciation does not always involve morphological changes at the same time. 

 

Key words: Poecilia, species delimitation, taxonomy, biodiversity and cryptic species. 
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I. INTRODUCCIÓN 

La existencia de especies indistinguibles morfológicamente, llamadas especies 

crípticas, ha sido un tema de debate desde que las técnicas de análisis genético se 

incluyeron en estudios de taxonomía y sistemática. Durante este periodo y debido a 

la intrincada naturaleza del cripticismo muchos autores han intentado definir el 

concepto (Sáez, 2021). 

 

La lente teórica que proporcionan Bickford et al., (2007), aborda el concepto 

de especie críptica excluyendo la característica de aislamiento reproductivo que 

algunos autores incluyen para no caer en el persistente debate que existe por los 

diversos conceptos de “especie” existentes. De este modo, una especie críptica se 

define como las especies que están o han estado clasificadas como una única especie 

nominal. Se caracterizan por ser indistinguibles morfológicamente (al menos de forma 

superficial), así mismo, estas deben haber divergido recientemente, son separables 

sólo a través de datos moleculares y se encuentran en simpatría; estas 

características, aunque importantes a tomar en cuenta, no son imprescindibles para 

catalogar a una especie como críptica (Bickford et al., 2007). 

 

Al considerar la característica principal de las especies crípticas; que es estar 

clasificadas bajo un único nombre científico, podemos hablar del efecto significativo 

que tiene el cripticismo en la estimación de la diversidad y las implicaciones negativas 

en el trabajo de conservación y gestión de la diversidad biológica, ya que producen 

una subestimación de la cantidad real de especies en un clado (Bickford et al., 2007). 

 

Existen diversos ejemplos que enmarcan las consecuencias del 

desconocimiento de la existencia de especies crípticas: M'hamed et al., 2016 en su 

estudio sobre la especie Thaumetopoea pityocampa como plaga en el Mediterráneo, 

discuten como la existencia de cripticismo complica el manejo de plagas. Otra 

investigación sobre el alga  Polysiphonia morrowii, describe cómo las poblaciones 

recientemente encontradas en Francia y Argentina están estrechamente relacionadas 

entre sí, pero difieren significativamente de las poblaciones originarias de Corea y 
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Japón, lo que sugiere que estas poblaciones podrían haber existido antes de ser 

reconocidas, así, la diversidad genética encontrada, respalda una historia de 

colonización más compleja de lo esperado y cambia la perspectiva de su manejo 

(Geoffroy et al., 2016). 

  

Por ejemplo, un estudio sobre la prímula amenazada (Primula farinosa), 

destaca cómo la dependencia de métodos taxonómicos tradicionales para definir 

límites geográficos y unidades biológicas de especies puede llevar a pasar por alto 

una significativa diversidad críptica. La identificación de distintos linajes evolutivos 

ofrece una base para definir unidades de conservación intraespecíficas más precisas, 

lo cual es crucial para definir las estrategias de conservación de especies 

amenazadas, resaltando la relevancia del cripticismo para entender y proteger mejor 

la biodiversidad, ya que la omisión de especies crípticas puede resultar en la extinción 

de estas (Theodoridis et al., 2019). 

 

Conocer las limitantes que ha representado históricamente basar las 

descripciones de las especies en caracteres morfológicos-visuales que por sí solos 

no siempre han sido capaces de discriminar a una especie de la otra y que han 

interferido en la estimación de la diversidad, han hecho necesario el determinar 

nuevos caracteres de diagnóstico como los químicos y moleculares, caracteres que 

en la actualidad son posibles de incluir para los estudios taxonómicos debido a los 

avances de las últimas décadas, principalmente en estudios sistemáticos basados en 

secuenciación del ADN (Bickford et al., 2007).  Estos caracteres podrían fungir como 

columna vertebral de una descripción taxonómica (Jörger y Schrödl, 2013). 

 

El género Poecilia (Cyprinodontiformes: Poeciliidae) es uno de los géneros 

más diversos de peces dulceacuícolas distribuidos en ríos de América Central, del 

Sur y del Norte con 42 especies válidas (Froese y Pauly, 2023), comúnmente 

conocidos como mollies. Tienen una intrincada historia taxonómica debido a los 

importantes arreglos nomenclaturales que históricamente se han realizado en el 

grupo; sin embargo, estudios moleculares recientes han demostrado que aun con los 

constantes arreglos, se ha subestimado la diversidad del género, sugiriendo la 
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existencia de diferentes complejos de especies que incluyen algunos taxones que 

necesitan futura descripción (Palacios et al., 2016).  

Análisis filogenéticos moleculares centrados en el género Poecilia sugieren 

que eventos geológicos relacionados a la formación del Eje Neovolcánico Transversal 

Mexicano (ENTM), han sido precursores de una ruptura biogeográfica (Rico et al., 

2022) que ha afectado la diversificación de algunos linajes de peces dulceacuícolas, 

como la especiación vicariante entre los poecilidos, debido a la fragmentación y 

aislamiento de sus poblaciones (Mateos, 2005); influyendo también en otros taxones 

de la región (Mastretta-Yanes et al., 2015), como aves (Rodríguez‐Gómez y Ornelas, 

2015), reptiles (Cisneros-Bernal et al., 2022), insectos (Lozano-Fuentes et al., 2009) 

y plantas (Mastretta‐Yanes et al., 2018). 

Dentro de Poecilia, las especies Poecilia butleri y Poecilia nelsoni han sido 

objeto de diferentes cambios taxonómicos. P. butleri fue descrita en 1889 por Jordan 

y P. nelsoni en 1904 por Meek, aunque fue originalmente descrita bajo el nombre 

Platypoecilus nelsoni. Posteriormente P. nelsoni fue sinonimizada con P. sphenops 

Valenciennes (Rosen y Bailey, 1963) y años después con P. butleri (Parenti et al., 

1999). 

Recientemente Mateos (2005) y Palacios et al. (2016) determinaron que 

Poecilia butleri y Poecilia nelsoni son dos especies válidas y que estas especies se 

originaron como resultado de un evento vicariante relacionado a la formación del 

ENTM. Aunque actualmente existen estudios que consideran a P. butleri y P. nelsoni 

como especies hermanas que están aisladas, ambas especies tienen diagnosis poco 

útiles por su simplicidad basadas en metodología taxonómica tradicional que no 

presentan características descritas que funjan como caracteres diagnósticos, 

impidiendo distinguir una especie de la otra. 

Dado que no existe ningún estudio que analice la variación morfológica dentro 

y entre estas dos especies, es importante actualizar sus diagnósticos con métodos 

apropiados para alcanzar los estándares modernos. El propósito de este estudio es 

delimitar ambas especies utilizando caracteres morfológicos, moleculares y de 

distribución geográfica, que permitan distinguir claramente sus poblaciones naturales. 
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II. MARCO TEÓRICO 

2.1. ORDEN CYPRINODONTIFORMES 

El Orden Cyprinodontiformes es un grupo de peces que incluye diversas familias y 

géneros de peces de agua dulce y salobre, que se caracterizan por su tamaño 

pequeño a mediano, variedad de estrategias reproductivas y dimorfismo sexual 

(Nelson,1994). 

De acuerdo con Nelson (1994) los caracteres diagnósticos de este orden 

corresponden a:  

Una aleta caudal simétrica que se sostiene internamente mediante un epural; 

la primera costilla pleural se encuentra en la segunda vértebra en lugar de la 

tercera. En estado primitivo, la cintura escapular tiene una implantación baja y 

presenta un postcleitrum en forma de escamas; un brazo alveolar de los 

premaxilares y un período de desarrollo prolongado.  

Además, el autor puntualiza otros rasgos distintivos, como: 

La presencia de la línea lateral con canales y poros principalmente en la 

cabeza, mientras que en el cuerpo sólo se representan mediante escamas 

puntiagudas. Las aberturas nasales son emparejadas, y los radios 

branquiostegales varían de 3 a 7; las aletas pélvicas y la cintura pueden estar 

presentes o ausentes, y la mandíbula superior está limitada únicamente por el 

premaxilar, siendo protrusible; generalmente se puede encontrar el vómer , 

mientras que el supracleitrum siempre está presente; el metapterigoideo 

generalmente está ausente, y el ectopterigoideo siempre falta; los parietales 

pueden estar presentes o ausentes, y el número de vértebras varía entre 24 y 

54. 

El Orden Cyprinodontiformes está compuesto por 14 familias:        

Aplocheilidae, Nothobranchiidae, Rivulidae, Pantanodontidae, Fundulidae, 

Cyprinodontidae, Profundulidae, Goodeidae, Fluviphylacidae, Anablepidae, 

Aphaniidae, Valenciidae, Procatopodidae y Poeciliidae, que incluyen a 145 géneros y 

1 442 especies válidas (Fricke et al., 2023).    
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2.1.1. Familia Poeciliidae 

Meyer y Schartl (2017) indican que la familia Poecilidae pertenece al orden 

Cyprinodontiformes, según Fricke et al., (2023) está compuesta por 27 géneros y 274 

especies válidas de peces conocidos por su capacidad de viviparidad, teniendo 

fecundación interna por medio de un órgano intromitente (gonopodio) en los machos, 

que es una modificación de los radios 3-5 de la aleta anal. Las especies de poecílidos 

tienen crías que nadan libremente sin saco vitelino y los huevos eclosionan dentro de 

la cavidad uterina (viviparidad), la madre alimenta a las larvas en desarrollo mientras 

están en la cavidad uterina (Morales y Albert, 2012). 

La traducción literal de la descripción original de la familia es: 

Las aletas pectorales están ubicadas en una posición alta en el costado del 

cuerpo debido a la colocación dorsal de los radios en el escapulocoracoide; las 

aletas pélvicas están ubicadas en una posición anterior; costillas pleurales en 

los primeros arcos hemales; el hipohial ventral forma una tapa ósea sobre la 

faceta anterior del ceratohial anterior; los poros supraorbitales están 

modificados de manera que los neuromastos se encuentran incrustados en 

surcos carnosos. Los machos se caracterizan por la presencia del gonopodio. 

La longitud máxima alcanzada es de 20 cm en longitud patrón en Belonesox 

belizanus, aunque la mayoría de las especies son mucho más pequeñas 

(Nelson, 2016). 

 

De acuerdo a los análisis moleculares de Reznick et al., (2017), la familia se 

originó en América del Sur, se diversificó a América Central y actualmente su 

distribución geográfica abarca desde el este de Estados Unidos hasta el noreste de 

Argentina (Reznick et al., 2017). La familia se caracteriza por habitar en aguas dulces; 

sin embargo, se ha descrito la presencia de varias especies en aguas saladas y zonas 

costeras (Fricke et al., Laan, 2023), pero sólo la especie Poeciliopsis latidens vive en 

aguas marinas verdaderas (Wischnath, 1993).  

Fuera de sus áreas naturales de distribución, la familia Poeciliidae ha sido 

identificada como una de las principales familias de peces invasores de agua dulce 
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debido a las características y adaptaciones que poseen haciéndolas especies 

generalmente resistentes a presiones ambientales (Magalhães y Jacobi, 2017). 

 

 2.1.2. Género Poecilia (Bloch y Schneider, 1801)  

El género Poecilia se encuentra dentro de la familia Poeciliidae y se caracteriza por 

su dimorfismo sexual y su colorido atractivo, lo que ha llevado a su popularidad en la 

acuariofilia. Habita principalmente aguas dulces, están distribuidas en ríos de Norte, 

Centro y Sur América (Froese y Pauly, 2023). De acuerdo con Rosen y Bailey (1963), 

los caracteres diagnósticos del género son: 

Un cráneo, que cuando presenta parietales, son extremadamente pequeños y 

se limitan a la región posterior del frontal, adyacente o suprayacente a los 

parietales. La región posterior del frontal adyacente o supraoccipitales y 

epióticos; tienen procesos epióticos y supraoccipitales presentes y bien 

desarrollados, o estos últimos desarrollados de forma variable u obsolescente; 

post temporal bífida; dientes maxilares marginales comprimidos. Las costillas 

pleurales posteriores en el macho son no curvadas, extendiéndose 

oblicuamente hacia atrás, raramente dos o tres con las puntas ligeramente 

curvadas hacia delante. El suspensor gonopodial con dos gonapofisis bien 

desarrolladas, muy inclinadas hacia delante y sin uncini; cada gonapofisis tiene 

un par de paráfisis grandes cerca de su base, y una tercera gonapofisis no 

curvada de su base, una tercera gonapofisis presente como variación individual 

en Poecilia reticulata, P. parae, y P. amazónica. Complejo gonactinostal 

primario muy comprimido anteroposteriormente, parte anterior (elementos 

incorporados 2 y 3) en muchos casos separados de sección posterior 

(elemento 4 y alas laterales superiores e inferiores) por una muesca que se 

extiende hacia abajo desde el margen dorsal de una quinta a una cuarta parte 

de la altura del complejo; ligastilo de desarrollo variable, generalmente 

bastante pequeño y delicado o presente como uno o dos, raramente tres, 

pequeños huesecillos, en algunos casos ausente (Rosen y Bailey, 1963).  

El gonopodio es bilateralmente simétrico desde la superficie ventral del radio 

3, suele surgir un palpo grande y carnoso que puede envolver la mitad ventral 

del gonopodio, este palpo es inexistente en P. heterandria y heterandria y 
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diminuto en P. elegans; radio 3 con o sin serie de procesos espinosos distal o 

subdistalmente; rayo 4a raramente con unas pocas sierras subdistales; 4p 

típicamente con 10 o más sierras subdistales; rayo 5 frecuentemente terminado 

en la mitad ventral del gonopodio. subdistal; radio 5 frecuentemente terminado 

por pequeños, proyectada hacia atrás, que está unida a los segmentos 

subyacentes por tejidos conjuntivos intermedios; Aleta pélvica muy modificada, 

especializaciones que suelen afectar a los radios 1, 2, y 3, raramente los radios 

4 y 5, el rayo 2 típicamente el más largo y con margen anterior dentado, serrado 

o crenulado dentado, serrado o crenulado, y mostrando una extensa anquilosis 

de los segmentos basales (Rosen y Bailey, 1963).  

 

 

 2.1.3 Diversidad de especies en el género Poecilia 

De acuerdo a Froese y Pauly (2023) ,  en el género actualmente se encuentran 42 

especies válidas, que incluye a : Poecilia boesemani, Poecilia butleri, Poecilia 

catemaconis, Poecilia caucana, Poecilia caudofasciata, Poecilia chica, Poecilia dauli, 

Poecilia elegans, Poecilia formosa, Poecilia gillii, Poecilia hispaniolana, Poecilia 

hondurensis, islai poecilia, Poecilia kempkesi, Poecilia koperi, Poecilia kykesis, 

Poecilia latipinna, Poecilia latipunctata, Poecilia mandibular, Poecilia marcellinoi, 

Poecilia maylandi, Poecilia mechthildae, poecilia mexicana, Poecilia montana, 

Poecilia oscura, Poecilia orri, Poecilia parae, Poecilia petenensis, Poecilia picta, 

Poecilia reticulata, Poecilia rositae, Poecilia salvatoris, Poecilia sarrafae, Poecilia 

sphenops, Poecilia sulfuraria, Poecilia teresa, Poecilia vandepolli, Poecilia velifera, 

Poecilia vivípara, Poecilia waiapi, poecilia wandae y Poecilia wingei. En el listado no 

se menciona a Poecilia nelsoni, pero la restitución por parte de Palacios et al. (2016) 

la colocan ahora como especie válida.  
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2.2. DESCRIPCIÓN ORIGINAL DE POECILIA BUTLERI (JORDAN, 

1889) 

La especie P. butleri fue descrita por Jordán (1889) a partir de seis especímenes, 

cinco machos y una hembra joven, colectados del río Presidio, cerca de Mazatlán. La 

especie fue nombrada en honor a su amigo el Sr. Armos W. Butler (Jordan, 1889). La 

traducción literal de la descripción original es la siguiente: 

Aliado a Poecilia dorii Günter, pero con cuerpo más ancho y escamas grandes. 

Cabeza de 3 
1

5
 a 3 

3

2
 de largo hasta la base caudal; ancho 2

2

3
 adulto a 3

1

5
  juvenil. 

D.9, A.S. Escamas de 23 a 25. Longitud del adulto de 2 pulgadas. Del origen 

de la dorsal a mitad de la distancia entre la base caudal y la parte anterior del 

ojo y sobre la decima escama de la linea lateral; aletas moderadas, el rayo más 

largo del dorsal casi tan largo como la cabeza sin hocico; caudal escamoso en 

la base; pedúnculo caudal comprimido y ancho; color oliva uniforme, los 

jóvenes tenues matices cruzados oscuros; caudal con algunas manchas 

negras; dorsal con numerosos puntos negros redondos en ambos sexos. 

 

2.3. DESCRIPCIÓN ORIGINAL DE POECILIA NELSONI = 

PLATYPOECILUS NELSONI (MEEK 1904) 

 

Poecilia nelsoni fue descrita por Meek (1904), la traducción literal de la descripción 

original es: 

1

2
 pulgadas de largo; Cabeza 3

3

5
; ancho 3

1

5
; D. 7; A. 6; escamas 10-28. Cuerpo 

alargado, moderadamente comprimido; cabeza grande, hocico puntiagudo, 3
1

2
 

en la cabeza; interorbitales ligeramente convexos, dos en la cabeza; boca 

pequeña; dientes juntos, cónicos, con las puntas ligeramente dobladas hacia 

atrás; diámetro del ojo  3
1

2
; origen de la aleta dorsal a medio camino entre la 

base caudal y el margen posterior del opérculo; aleta pectoral 1
1

6
 en la cabeza; 

ventrales 2; aleta caudal redondeada; ancho mínimo del pedúnculo caudal 1
2

5
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en la cabeza; sin línea lateral, muchas de las escamas con depresiones 

similares a poros en sus centros. 

El autor describe su color como “oliváceo”, señala la existencia de algunas 

barras verticales tenues en la mitad posterior del cuerpo (Figura 1); el centro de cada 

escama de tono más claro, márgenes que forman tenues rayas longitudinales a lo 

largo de las filas de escamas. Meek (1904) describe observaciones que difieren entre 

sus especímenes “Uno de los especímenes tiene dos manchas similares a la tinta. En 

la base caudal; un segundo espécimen tiene solo el superior, los otros dos no tienen 

ninguno. Espécimen más largo de 1.86 pulgadas”. Los especímenes para la 

descripción de esta especie fueron recolectados por E.W. Nelson en Papayo, 

Guerrero, cuenca del río Balsas el 20 de abril de 1903 (Meek, 1904).  

 

 

Figura 1. Ilustración incluida en la descripción original de Platypoecilus nelsoni 

(Meek, 1904). 
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2.4. DISTRIBUCIÓN GEOGRÁFICA DE P. BUTLERI Y P. NELSONI 

P. nelsoni en sinonimia con P. butleri tenía una distribución en el oeste de México a 

través del ENTM desde el río Fuerte en el estado de Sonora, México, hasta El 

Salvador (Mateos, 2005). 

Posterior a las inferencias de Mateos (2005) sobre la divergencia de P. butleri 

en 2 clados separados al norte y sur del ENTM, estudios realizados por Palacios et 

al., (2016) restauraron a P. nelsoni como especie válida, posteriormente Palacios et 

al., (2023)  actualizó la distribución mexicana de ambas especies mostrando que P. 

butleri se encuentra restringida a la vertiente del pacifico, norte del ENTM, desde el 

estado de Nayarit al estado de Sinaloa y P. nelsoni en la vertiente del Pacífico al sur 

del ENTM, desde el estado de Jalisco hasta el estado de Chiapas.  

2.5. ESPECIES CRÍPTICAS 

La existencia de especies crípticas fue reconocida gracias al desarrollo de técnicas 

moleculares, que actualmente fungen como una herramienta de análisis de caracteres 

más profundos, ya que permiten estudiar las diferencias genéticas entre poblaciones 

o individuos y su aplicación, ha permitido resolver la incertidumbre sobre el estado 

taxonómico de muchas especies (Bickford et al., 2007). 

2.5.1. Relevancia del origen del cripticismo y su afección en la conservación y 

manejo de especies 

Para Bickford et al., (2007) las especies crípticas pueden haber evolucionado a partir 

de una especie ancestral común, pero a lo largo del tiempo, han adquirido diferencias 

genéticas que las separan en distintos linajes evolutivos; a menudo, estas diferencias 

se deben a procesos como la divergencia, la adaptación o especiación. 

Es importante destacar que la existencia de especies crípticas tiene 

implicaciones en la conservación y el manejo de la biodiversidad, afectando la 

priorización de hábitats para conservación, la categorización bajo un estatus de riesgo 

(al determinar si es se trata de una especie o un complejo de especies) y por ende 

requerir de diferentes estrategias para asegurar su conservación (Bickford et al., 

2007; Theodoridis et al., 2019). Tal es el caso del manejo de plagas, en donde se 

considera el mismo supuesto, donde una especie podría ser realmente un complejo 
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de especies, por lo cual requeriría implementar diferentes y nuevas estrategias para 

asegurar su control (Geoffroy et al., 2016; M'hamed et al., 2016). 

2.6. ESPECIES HERMANAS 

Las especies hermanas son dos o más especies que comparten un ancestro común 

más reciente entre ellas que con cualquier otra especie. En otras palabras, son 

especies que han evolucionado a partir de una especie ancestral común y que 

comparten un linaje evolutivo cercano. Las especies hermanas suelen estar 

estrechamente relacionadas y comparten características genéticas y morfológicas 

similares. Sin embargo, a pesar de tener un ancestro común, han experimentado 

cambios evolutivos suficientes como para ser consideradas especies separadas 

(Knowlton,1986). 

Probablemente William Derham (1718) fue quien abrió la conversación acerca 

de los procesos de especiación y los avances en la biología evolutiva hace casi 300 

años, desde el primer reconocimiento documentado de especies hermanas, 

identificando diferencias entre varias especies de aves del género Phylloscopus 

(Winker, 2005); antes de que las técnicas de análisis genético se realizarán en 

estudios de taxonomía y sistemática. 

 

2.7. MÉTODOS TRADICIONALES DE DELIMITACIÓN DE ESPECIES 

DE PECES 

Los métodos tradicionales de delimitación de especies de peces se basan 

principalmente en características morfológicas, anatómicas y de comportamiento de 

los individuos. Algunas de las técnicas y enfoques comunes utilizados en los métodos 

tradicionales incluyen: 

● Morfología externa: Analiza las características externas de los peces, como 

forma del cuerpo, coloración, tamaño y proporciones corporales. Estos rasgos 

pueden proporcionar pistas sobre la identidad de una especie y ayudar a 

distinguirla de otras especies (Soria et al., 2024; Olmos, 2018; Nico et al., 

1987). 
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● Morfología interna: Examina las estructuras internas, como esqueleto, dientes, 

órganos y características de los sistemas digestivo, respiratorio y reproductor. 

Estas características pueden ser útiles para diferenciar especies y establecer 

relaciones filogenéticas (Concejalía, 2011). 

● Otras características: Analiza características específicas de las escamas, 

aletas y otros órganos, como número de radios en las aletas o la presencia de 

espinas. Estas características pueden ser únicas para cada especie y utilizarse 

para su identificación (Miller, 1948). 

 

2.7.1. Datos merísticos 

Los datos merísticos se utilizan en la descripción y clasificación de los peces, aunque 

este tipo de datos en peces se usan desde hace mucho tiempo, la contribución de 

Miller (1948) fue importante al establecer un conjunto de datos merísticos estándar 

que se ha utilizado ampliamente en la ictiología. Esto ha permitido una mayor 

consistencia y comparabilidad en los estudios de peces y ha facilitado el avance del 

conocimiento en este campo. En la Figura 2 se muestran algunos de los datos 

merísticos que están en el listado original de Miller (1948), las traducciones literales 

son: 

● ALETAS DORSAL Y ANAL: El último radio se considera siempre como un rayo 

doble, dividido hasta la base, los recuentos para estas aletas de Cyprhodon es 

uno menos.  

● ALETAS PECTORALES: Se cuentan todos los radios de ambas, incluidos los 

rudimentos, a menudo minúsculos, del borde inferior de la aleta, el radio más 

inferior suele estar unido al de alado y puede necesitar una disección para 

descubrirlo. 

● ALETAS PÉLVICAS: Se enumeran todos los radios de ambas, con especial 

atención al más interno, que a menudo se representa como una astilla de 

cartílago o un diminuto muñón. 

● ALETA CAUDAL: El recuento se hace con el número de radios principales, los 

radios ramificados más dos (o un radio no ramificado a cada lado). 

● ESCAMAS DE LA SERIE LATERAL: Se cuentan desde la primera en contacto 

con la cintura escapular, hasta la primera en la base estructural de la aleta 
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caudal. La primera escama contada se encuentra justo por encima y un poco 

por detrás del ángulo opercular, la última se determina moviendo la cola hacia 

atrás y hacia adelante y observando dónde el pliegue así formado está en 

contacto con la escama. Si el pliegue se encuentra cerca de la mitad de la 

escama o posteriormente, la escama se incluye en el recuento, de lo contrario 

se excluye. 

● En los conteos se debe prestar atención si una escama está regenerada, pues 

se ha comprobado en Cyprinodon, que una sola escama regenerada ocupa a 

menudo el espacio que antes ocupaban dos escamas, lo que resulta en que el 

recuento de escamas sea menor; en ese caso, se excluye. 

● CONTEO DORSAL A PÉLVICO: Los Cyprinodontes carecen de una línea 

lateral definida, por lo que el conteo se hace a partir de la línea lateral, desde 

la escama situada justo en el ángulo de la aleta pélvica hasta la escama situada 

justo al lado de la aleta pélvica hasta la primera justo al lado (pero no anterior) 

del origen de la aleta dorsal. 

● CONTEO DORSAL A ANAL: Se hace desde la pequeña escama (o escamas) 

situadas en el ángulo de la aleta anal hasta esta misma escama.  

● CONTEO PREDORSAL: Incluye las escamas que intersecan una línea recta a 

lo largo del dorso entre el hocico y el origen de la aleta dorsal. La primera 

escama (o, por lo general, un par de dos escamas muy pequeñas situadas una 

al lado de la otra y ocasionalmente difíciles de ver) se encuentra en el hocico, 

la cuarta escama (por lo general agrandada y no imbricada) casi 

invariablemente se encuentra en parte por encima y en parte por detrás del 

borde posterior de la órbita. Se cuentan todas las escamas que se superponen 

de forma clara e inequívoca a la línea del dorso en sus superficies expuestas. 

● CONTEO DE LAS ESCAMAS ALREDEDOR DEL CUERPO: Comienza con la 

octava escala de la serie lateral y se hace en zigzag pasando sobre el dorso 

aproximadamente una hilera de escamas por delante de la aleta dorsal, y sobre 

el abdomen aproximadamente una hilera de escamas por delante de las aletas 

pélvicas. 

● LAS ESCAMAS ALREDEDOR DEL PEDÚNCULO: Se cuentan según el 

método seguido para el recuento alrededor del cuerpo; el recuento se inicia 

con aproximadamente la sexta desde la última escama de la serie lateral. 
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Figura 2. Ilustración original de Miller (1945) de 2 especies de Cyprinodon, para 

ilustrar los métodos de recuento de escamas en las series lateral, dorsal a pélvica y 

dorsal a anal. Dibujado por Grace Eager. A. Cyprinodon nevadensis nevadensis: 26 

escamas laterales. B. Cyprinodon salinus: 33 escamas laterales. 

 

Los datos merísticos proporcionan información importante para la identificación 

y clasificación de las especies de peces, ya que pueden variar entre diferentes 

especies y ayudar a distinguirlas. Además, los datos merísticos también pueden 

utilizarse en análisis filogenéticos y estudios de variación intraespecífica (Gacitúa et 

al., 2008). 

Es importante tener en cuenta que los datos merísticos establecidos por Miller 

(1948) no son fielmente usados y dependiendo el autor o el estudio específico pueden 

agregarse datos merísticos o tener variaciones en su aplicación. 
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2.7.2. Datos morfométricos  

A lo largo del tiempo, los investigadores han utilizado diversas técnicas para medir y 

cuantificar las características morfológicas de los peces. Estas técnicas se remontan 

a varios siglos atrás, desde los primeros intentos de clasificar y describir las especies 

de peces, siguiendo lo descrito por Humphries et al. (1981), Strauss y Bookstein 

(1982), Bookstein et al. (1985) y Winans (1987), los investigadores han reconocido la 

importancia de las características morfológicas para diferenciar y agrupar las 

especies. 

Para obtener datos morfométricos (Bookstein et al., 2014), se pueden obtener 

mediciones lineales, de proporción y de relaciones entre diferentes partes del cuerpo, 

se consideran medidas lineales a aquellos puntos específicos del cuerpo del pez, 

como la longitud estándar, longitud total, longitud de la cabeza, longitud de aletas, 

entre otros. Estas medidas se registran utilizando calibradores o reglas precisas y se 

pueden normalizar dividiéndolas por la longitud estándar y las medidas basadas en 

proporciones y relaciones se calculan entre diferentes partes del cuerpo del pez, como 

la longitud de la cabeza en relación con la longitud estándar, la longitud de la aleta 

dorsal en relación con la longitud total, etc. Estas proporciones son importantes ya 

que proveen información adicional sobre la forma y la estructura del pez (Bookstein 

et al., 2014). 

Miller (1945) estableció un conjunto de datos estándar que se siguen usando 

actualmente en la ictiología en estudios de sistemática, evolución, ecología y 

conservación de peces (Bookstein et al., 2014). En la figura 3 se observan algunos 

de los datos que están en el listado original de Miller (1948), cuyas traducciones 

literales son: 

● LONGITUD ESTÁNDAR (SL): Distancia desde la punta del hocico hasta la 

base estructural de la aleta caudal. El límite anterior de esta medida es la punta 

de los premaxilares, en posición retraída. 

● LONGITUD PRE DORSAL (PDL): Desde la base del primer rayo dorsal hasta 

la punta de los premaxilares. 

● LONGITUD PREPELVICA (PPL): Desde la base interna de la aleta pélvica 

hasta la punta de los premaxilares. 



16 
 

● ORIGEN ANAL A BASE CAUDAL (AOTOB): Distancia entre el origen del 

primer rayo anal y la base estructural de la aleta caudal en la línea media del 

cuerpo. 

● PROFUNDIDAD MÁXIMA DEL CUERPO (BGD): Distancia vertical máxima 

entre el dorso y la superficie ventral del abdomen y la superficie ventral del 

abdomen, medida generalmente sobre la pelvis. 

● ANCHURA MÁXIMA DEL CUERPO (BGW): Distancia horizontal máxima entre 

la mayor distancia horizontal entre los lados del cuerpo, medida sobre la 

espalda, generalmente justo detrás de la cabeza. 

● LONGITUD DE LA CABEZA (HL): Medida desde el margen posterior del 

opérculo (de la solapa opercular, si existe). Se mide desde el margen posterior 

del opérculo (de la aleta opercular, si existe) hasta la punta de los premaxilares 

retraídos. 

● PROFUNDIDAD DE LA CABEZA (HD): Distancia vertical máxima entre el 

istmo y la parte superior de la cabeza, directamente por encima del ángulo 

superior. De la cabeza directamente por encima del ángulo superior del 

opérculo. 

● ANCHURA DE LA CABEZA (HW): Distancia horizontal máxima entre los 

opérculos, medida desde arriba. 

● PEDÚNCULO CAUDAL, LONGITUD (CPL): Distancia entre la base del último 

radio de la aleta anal y la base estructural de la aleta caudal en la línea media 

(en los peces estudiados hay poca o ninguna membrana detrás del último rayo 

anal). 

● PEDÚNCULO CAUDAL, MENOR PROFUNDIDAD (CPLD): Distancia vertical 

a través de la parte más densa del pedúnculo caudal. 

● INTERORBITAL, MENOR ANCHURA ÓSEA (IOLBW): Mínima distancia entre 

los bordes óseos de las órbitas. óseos de las órbitas. 

● LONGITUD DEL MORRO (SNL): Distancia entre el borde carnoso de la órbita 

y las premaxilares retraídas. 

● LONGITUD DEL ORBITAL (OL): La distancia mayor de forma horizontal entre 

los bordes carnosos del orbital. 

● LONGITUD DE LA MANDÍBULA SUPERIOR (UJL): Distancia entre el extremo 

distal del maxilar derecho y la punta de la mandíbula. 
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● ALETAS DORSALES (DFBL) Y ANALES (AFBL), LONGITUD BASAL: Hacia 

delante hasta la base estructural del primer rayo. Este punto se determina 

deslizando la punta de los calibradores anteriormente a lo largo de la 

prolongación del origen dorsal hasta la base estructural.  

 

 

2.7.3. Comportamiento reproductivo  

El comportamiento reproductivo se considera un carácter difícil por todo lo que implica 

la toma de datos, la posible variabilidad ambiental y la naturaleza complicada del 

comportamiento; sin embargo, es indispensable en muchas ocasiones para reconocer 

especies (Coyle, 1998). 

Estudiar intraespecificamente el comportamiento reproductivo de los peces es 

de suma importancia, ya que permite identificar el tipo de cortejo y la forma de 

reproducción, información que ha sido utilizada durante mucho tiempo y relevantes 

en la taxonomía de los peces, ya que estos comportamientos pueden ser específicos 

de cada especie y fungir como mecanismos de aislamiento y por ende ayudar en su 

identificación (Nelson et al., 2016; Mayden, 1997; Avise, 2000; Smith et al., 2008). 

Figura 3. Ilustración sobre la toma de datos morfométricos en peces, basada en Miller 

(1948). (ilustración por: Wilfredo A. Matamoros). 
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2.7.4. Limitaciones del método tradicional de delimitación de especies  

Si bien los métodos tradicionales de delimitación de especies de peces son 

importantes y han sido utilizados con éxito durante mucho tiempo, también presentan 

limitaciones para comprender las estimaciones de la biodiversidad, la gestión de la 

conservación, los patrones evolutivos así como los procesos (Traldi et al., 2020), ya 

que algunas especies pueden mostrar variaciones morfológicas dentro de ellas 

debido a factores como la plasticidad fenotípica o la influencia del ambiente, además, 

en casos de especies crípticas estas diferencias morfológicas no son evidentes 

(Bickford et al., 2007). 

 

2.8. MÉTODOS ACTUALES DE DELIMITACIÓN DE ESPECIES DE 

PECES 

La delimitación de especies es un proceso complejo y los métodos utilizados pueden 

variar según las características particulares de los peces estudiados y los objetivos 

de la investigación; sin embargo, el desarrollo de nuevas técnicas y enfoques continúa 

avanzando, lo que permite mejoras en la precisión y la fiabilidad de la delimitación de 

especies en peces. Actualmente los métodos más usados son filogeográficos y 

coalescentes, ya que ayudan a comprender la evolución de la variación genética entre 

especies, adicionando información que no podían obtener de los métodos clásicos 

(Betancourt et al., 2019). 

 

2.8.1. Análisis Integrado de Distribución Geográfica y Filogeografía 

Las distribuciones geográficas de las especies integrando datos geográficos, 

ecológicos, genéticos, modelando la evolución y la dispersión a través del espacio y 

el tiempo, ayudando a identificar patrones de migración, aislamiento y colonización, 

permiten la reconstrucción de eventos históricos, como glaciaciones, cambios 

climáticos y barreras geográficas que puedan haber dado lugar a la diferenciación de 

poblaciones de especies putativas, y de esta forma esclarecer su diferencia genética 

en diferentes niveles geográficos (Riddle et al., 2008 y Ríos et al., 2017). 
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2.8.2. Técnicas moleculares de identificación 

La identificación genética de especies se basa en el aislamiento y análisis de los 

marcadores de ADN que presentan variaciones entre especies, pero son 

generalmente conservados dentro de la especie, ya que su tasa de mutación coincide 

aproximadamente con la tasa de evolución de las especies (Hebert et al., 2004). 

En animales, los marcadores más comúnmente usados son las regiones 

génicas dentro del ADN mitocondrial. Los haplotipos mitocondriales resultan de gran 

utilidad en la identificación de especies ya que no sufren recombinación y se heredan 

de forma uniparental. El resultado de esto es una diversidad intraespecífica reducida 

dado que las especies están aisladas reproductivamente (Hebert et al., 2004). 

Se utiliza, en particular, el citocromo B (Cytb) (Bottero y Dalmasso, 2010; 

Dooley et al., 2004; Sevillia et al., 2007), el citocromo oxidasa I (COI) y la región 

control mitocondrial (D-loop) (Hebert et al., 2003a y b). También se han usado 

marcadores mitocondriales adicionales que incluyen los genes que codifican para los 

ARN ribosomales (ARNr). Para el gen COI, por ejemplo, la tasa de evolución 

molecular permite distinguir no sólo especies próximas sino también grupos 

filogeográficos dentro de una misma especie (Hebert et al., 2004; Hogg y Hebert, 

2004; Ward et al., 2005). 

 

2.8.3. Filogenética molecular 

La filogenética molecular consiste en estudiar y comprender aquellas relaciones 

evolutivas que existen entre los seres vivos y junto con ello conocer los tiempos en 

los que pudo haber ocurrido la diversificación de cualquier especie en particular 

(Wong, 2016). El genoma es el empaquetamiento donde se encuentra contenido el 

material genético. A lo largo del tiempo, los genomas evolucionan debido a la 

acumulación gradual de mutaciones, esto permite que cada especie sea diferente, y 

que sea debido a esta diferencia en la secuencia de nucleótidos que podamos llegar 

a definir una aproximación de que tan reciente dos genomas en comparación pudieron 

haber compartido un ancestro común (Brown, 2002). Por lo que los análisis 

comparativos de las secuencias moleculares se han convertido en el método con 
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mayor peso para estimar las relaciones evolutivas entre las especies (Abascal et al., 

2014). 

Las primeras nociones acerca de emplear secuencias moleculares para poder 

inferir las relaciones genealógicas entre las especies, fue propuesta por primera vez 

por Francis Crick (1958), y posteriormente la idea fue reforzada por Zuckerkandly y 

Pauling (1962), quienes proponían que el tiempo en el cual pudo haber divergido una 

especie podría estimarse a partir de comparar las distancias o diferencias entre dichas 

secuencias (Pace et al., 2012; Abascal et al., 2014).  

 

2.8.4. Red de haplotipos 

Una red de haplotipos es un método intuitivo que permite visualizar las relaciones 

entre genotipos individuales a nivel poblacional, visualizando las relaciones 

genealógicas a nivel intraespecífico y de esta forma realizar inferencias acerca de 

identidad, biogeografía e historia de las poblaciones (Leigh et al, 2015). 

Existen diversos métodos para realizar diseños de redes de haplotipos 

(Bandelt et al., 1999; Clement et al. 2002; Cassens et al, 2005; Manolopoulou et al., 

2011). Actualmente los diseños más eficientes son automatizados realizados por 

softwares como TCS (Clement et al., 2000), HapStar (Teacher y Griffiths, 2010), 

POPART (Leigh et al., 2015), fastHaN (Chi et al., 2023) y Hapsolutely (Vences et al., 

2024) debido al ahorro de tiempo de creación, así como la eliminación de sesgos 

inducidos por el hombre en la representación de las figuras (Teacher y Griffiths, 2010). 

2.8.5. Árbol filogenético de inferencia bayesiana 

Los árboles filogenéticos actualmente son indispensables en estudios biológicos para 

descubrir especies divergentes comprendiendo la evolución, nuevos caracteres, la 

adaptación molecular, para comprender la evolución de los caracteres morfológicos y 

reconstruir los cambios demográficos en los últimos tiempos (Kapli et al., 2020). 

Estos árboles son representaciones gráficas de las relaciones evolutivas entre 

diferentes especies, poblaciones o genes, ya que todas las especies han estado 

vinculadas a través de ancestros comunes. En la última década se han creado 



21 
 

diferentes metodologías para construir árboles filogenéticos basados en secuencias 

de proteínas (Robinson y Foulds, 1981). 

Dado que actualmente existen diversas metodologías para inferencia 

filogenética, establecer metas, identificar y cuidar los datos a usar son indispensables 

para evitar errores y crear árboles más precisos (Kapli et al., 2020). Los árboles de 

inferencia bayesiana se realizan por medio de métodos estadísticos que se basan en 

modelos de evolución molecular, los cuales expresan un modelo probabilístico 

explícito, que permite analizar diferentes tipos de caracteres a nivel molecular 

(frecuentemente secuencias de nucleótidos de DNA) para buscar el mejor árbol, 

ajustándose a los datos, calculando los valores de probabilidad de los datos 

relacionados con cada árbol posible, esto incluye un valor de verosimilitud, pero lo 

transforma en una probabilidad posterior que indica el grado de creencia de un 

determinado árbol con respecto a los datos (Scheepens, 2018 y Peña, 2024). 

 

2.8.6. Morfometría geométrica en peces 

Los avances tecnológicos han facilitado la obtención y el análisis de datos 

morfométricos. La utilización de técnicas de imagen, como la fotografía digital y la 

digitalización en 3D, ha permitido una medición más precisa y detallada de las 

características morfológicas de los peces (Bookstein et al., 2014). Además, el 

desarrollo de métodos estadísticos y análisis multivariados, ha ampliado la capacidad 

de analizar y comparar datos morfométricos entre diferentes especies y poblaciones 

de peces. 

  La aproximación de la morfometría geométrica se basa en la variación 

morfológica de las distancias medidas a partir de un entramado entre una serie de 

hitos corporales, y del recuento de los elementos que componen las estructuras a lo 

largo, o en partes específicas del cuerpo del pez (Humphries et al., 1981, Strauss y 

Bookstein 1982, Bookstein et al., 1985, Winans, 1987 y Cadrin, 2000). Teóricamente 

esta caracterización sistemática de la geometría de la forma del pez aumenta la 

posibilidad de extraer diferencias morfométricas con un significado biológico dentro y 

entre especies (Winans, 1987). 
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Es importante tener en cuenta que la elección de los datos y los métodos 

utilizados pueden variar según los objetivos específicos del estudio y las 

características de los peces bajo investigación. Además, los investigadores a menudo 

adaptan los enfoques existentes o desarrollan nuevos métodos según sus 

necesidades y avances tecnológicos (Winans, 1987) 

 

2.8.7. Análisis de componentes principales (PCA) 

El análisis de componentes principales (PCA) es probablemente la técnica estadística 

multivariante más popular y se utiliza en casi todas las disciplinas científicas. También 

es probable que sea la técnica multivariante más antigua. De hecho, su origen se 

remonta a Pearson (1901), pero su instancia moderna fue formalizada por Hotelling 

(1933) que también acuñó el término componente principal. 

El PCA es un método estadístico y gráfico de análisis de datos, la técnica 

multivariada analiza una tabla de datos en la que las observaciones se describen 

mediante varias variables dependientes cuantitativas interrelacionadas. Su objetivo 

es extraer la información importante de la tabla, representarla como un conjunto de 

nuevas variables ortogonales llamadas componentes principales, mostrar el patrón 

de similitud de las observaciones y de las variables como puntos en los mapas (Abdi 

y Williams, 2010). 

 

2.8.8. Análisis de variables canónicas (CVA) 

Este análisis en comparación con el PCA, maximiza la separación de grupos 

especificados a priori, creando nuevas variables que tienen conjunción con los 

análisis multivariados de la varianza, que pueden determinar en donde se encuentras 

las diferencias más importantes entre las medias de las poblaciones (Ángulo, 2021). 

Este análisis no es ortogonal por lo que cada eje discriminante no es rígido y rotan 

independientemente de cada eje, permitiendo detectar cuales son las mediciones 

lineales que más contribuyen a la distinción entre grupos (De Luna, 2020). 
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III. ANTECEDENTES 

 

Poecilia butleri es una especie de pez dulceacuícola que fue originalmente descrita 

por Jordan en el año 1889. En su estudio examinó cinco ejemplares de esta especie, 

cuatro machos y una hembra, los cuales fueron recolectados en el río Presidio, 

ubicado en las cercanías de Mazatlán, Sinaloa. 

Su descripción fue un hito importante en el campo de la ictiología, Jordan 

(1889) realizó un análisis exhaustivo a través de detalles esenciales sobre sus 

características distintivas, incluyendo su apariencia física, comportamiento y hábitat 

natural, lo que permitió el reconocimiento y la clasificación de esta especie en 

particular. Su hallazgo sentó las bases para investigaciones posteriores sobre la 

especie y su papel en los ecosistemas acuáticos. 

Poecilia nelsoni, fue descrita en el año 1904 bajo el nombre de Platypoecilus 

nelsoni. El estudio se basó en la recolección de cuatro especímenes de esta especie, 

los cuales fueron capturados en la cuenca del río Balsas, ubicada en Guerrero, estos 

peces fueron sometidos a un análisis detallado utilizando datos clásicos de caracteres 

morfológicos para la descripción de peces (Meek, 1904). 

Sin embargo, a lo largo del tiempo, existieron cambios en la clasificación 

taxonómica de Poecilia nelsoni = Platypoecilus nelsoni. Miller (1957) colocó a P. 

nelsoni como sinónimo de P. butleri, basado en un examen de topotipos (UMMZ-

178472). 

Años después en 1963, un estudio realizado por Rosen y Bailey sobre los 

poecilidos, examinó la estructura, zoogeografía y sistemática, colocando a Poecilia 

nelsoni como sinónimo de Poecilia sphenops Valenciennes (Rosen y Bailey, 1963).  

Más adelante, se realizó un estudio de caracteres morfométricos y fenotípicos, 

realizado en el complejo Poecilia sphenops en México (Schultz y Miller,1971), en el 

que se encontró evidencia de que Poecilia butleri (= P. nelsoni) era una especie 

separada de Poecilia sphenops. 

Miller (1983) realizó una lista de verificación y de claves de los peces 

Mollienesia de México que él consideraba válidas. El análisis se realizó a base de 
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topotipos y fue entonces cuando oficialmente se colocó a P. nelsoni como sinónimo 

de P. butleri. El estudio ofrece una sinonimia parcial de algunos miembros del 

complejo P. sphenops, debido a que en ese momento el número de especies del 

grupo era aún indeterminado y el estatus de algunas formas nominales también. 

En su trabajo, Miller (1983) enumera las especies con referencia a su 

descripción original, localidad, tipo, área de distribución, ilustraciones útiles y 

bibliografía posterior de importancia biológica. Para la sinonimia de P. nelsoni con P. 

butleri menciona un área de distribución: “aguas costeras dulces a salobres desde la 

cuenca del bajo Río Fuerte, al sureste de Álamos, Sonora, México, a lo largo de la 

costa a través del oeste y sur de México hasta el sur de Guatemala”. 

Posteriormente Parenti et al. (1999) en una revisión filogenética sistemática 

completa de la familia Poeciliidae, realizó un análisis minucioso de los especímenes 

de referencia, con holotipos y paratipos en donde se incluyen sintipos de P. butleri 

que de hecho eran registros de Miller (1957) sobre P. butleri al sur de México, en la 

revisión se menciona de nuevo la sinonimia entre P. nelsoni y P. butleri basándose 

en el estudio que realizaron Schultz y Miller en 1971. 

 Mateos (2002 y 2005) hizo las primeras inferencias sobre la validez P. butleri 

y P. nelsoni, identificando eventos geológicos potenciales en la parte occidental del 

ENTM que causaron vicarianza en géneros de la Familia Poeciliidae, sus análisis 

filogenéticos señalan dos linajes pronunciadamente divergentes para especie de P. 

butleri. Los dos linajes se agruparon en clados monofiléticos recíprocos (en ese 

momento P. butleri se encontraba en sinonimia con P. nelsoni), por lo que infieren un 

linaje al norte (P. butleri) del ENTM y uno al sur (P. nelsoni), y sugiere un análisis 

molecular y morfológico profundo en la especie para poder separarlas, ya que incluso 

podrían considerarse dos especies evolutivamente independientes (Mateos et al., 

2002; Mateos, 2005).  

Con los años siguieron nuevas reclasificaciones, entre ellas Poeser (2011) y 

Meyer (2015) para el subgénero Mollienesia. Estos cambios en la clasificación reflejan 

las dudas y las investigaciones en curso sobre el grupo en general al que pertenece 

el género Poecilia, el subgénero Mollinesia y por la tanto las especies P. butleri y P. 

nelsoni. 
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Para aclarar estas dudas y obtener una comprensión más precisa de las 

relaciones, Palacios et al., (2016) llevaron a cabo un estudio filogenético basado en 

análisis moleculares, revelando los estados de varias especies dentro del subgénero 

Mollienesia y confirmando que P. nelsoni es una especie válida y molecularmente 

separada de P. butleri. Estos cambios en la clasificación taxonómica reflejan los 

avances en la investigación científica y la comprensión de las relaciones evolutivas 

entre las especies. Es importante tener en cuenta estas actualizaciones para obtener 

una visión completa y precisa de la taxonomía y la historia de estas especies. 
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IV. OBJETIVOS E HIPÓTESIS 

 

Objetivo general: 

● Determinar caracteres morfológicos y moleculares diagnósticos de 

Poecilia butleri y Poecilia nelsoni. 

Específicos: 

● Identificar los caracteres morfométricos y merísticos que delimiten a P. 

nelsoni y P. butleri. 

● Aplicar la morfometría geométrica para delimitar a P. nelsoni y P. 

butleri. 

● Establecer las relaciones filogenéticas entre ejemplares de Poecilia 

butleri y Poecilia nelsoni a lo largo de su distribución geográfica en 

México. 

Hipótesis: Poecilia butleri y P. nelsoni son especies hermanas entre ellas y crípticas. 

La condición de cripticismo no permite diferenciarlas morfológicamente.  En este 

estudio se hipotetiza que individuos de ambas especies no presentarán diferencias 

significativas en análisis multivariados utilizando caracteres merísticos y 

morfométricos, y qué, como único recurso de diagnóstico serán sus diferencias 

moleculares y geográficas. 
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V. ZONA DE ESTUDIO 

La zona de estudio corresponde a la distribución de las especies en México (Figura 

4) en base a la localización de los registros de colecta de la Colección de Peces del 

Colegio de la Frontera Sur, Unidad San Cristóbal, así como de los puntos de colecta 

de las secuencias genéticas obtenidas en Genbank (Anexos). 

Figura 4. Mapa de distribución de los puntos de colecta de los lotes, así como de las 

secuencias del Cytb de P. butleri y P. nelsoni. 

La zona de estudio es particular y relevante, debido a la confluencia entre las 

regiones Neártica y Neotropical, que se distinguen entre sí por poseer características 

biológicas, fisiográficas, así como climáticas (Vivó, 1943; Escalante, 2009). La región 

Neotropical comprende Centroamérica y gran parte de Sudamérica, el clima de esta 

región se caracteriza por ser tropical húmedo y subhúmedo, además, su fisiografía 

comprende principalmente cordilleras, serranías y mesetas volcánicas, siendo entre 

las más conocidas la Sierra Madre de México y Guatemala y el Eje Neovolcánico 

Transversal (Morrone, 2001; Hartshon, 2004).  
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La región Neártica se encuentra en la parte de Norteamérica al norte del eje 

Neovolcánico transversal mexicano que incluye el norte de México (Rico et al., 2022). 

Mantiene una composición de climas templados y fríos, aunque, también existen 

zonas con climas áridos subtropicales que son más específicos del sur de Estados 

Unidos y el norte de México (Morrone, 2001; Morrone, 2005).  

El límite entre ambas regiones es peculiar debido a que en ella se presenta un 

área de superposición biótica Neártica y Neotropical (Rico et al., 2022), que ha sido 

denominada como la Zona de Transición Mexicana (Morrone y Márquez, 2001; 

Halffter, 2003; Morrone, 2004; Miguez-Gutiérrez et al., 2013). 

 P. butleri y P. nelsoni tienen una distribución a lo largo de la costa oeste de 

México que es notoriamente dividida por el ENTM, en donde P. butleri existe al norte 

en la región Pacífico Norte pasando por los estados de Nayarit y Sinaloa, mientras 

que P. nelsoni se distribuye al sur del ENTM en la región del Pacifico sur en los 

estados de Guerrero, Oaxaca y Chiapas (Palacios et al., 2016).  

La región Pacífico Norte tiende frecuentemente a presentar precipitaciones 

abundantes y torrenciales en las cuencas, debido a sistemas ciclónicos en el verano, 

así como por frentes fríos y parecidos durante el invierno. Los sistemas ciclónicos 

afectan prácticamente a toda la región, pero los invernales tienen mayor presencia en 

la parte norte, en especial, en la cuenca del río Fuerte. En la región, el estado de 

Sinaloa es el más expuesto a este tipo de fenómenos, seguido de Nayarit, debido a 

que sus territorios incluyen vastas zonas de planicies costeras. Aunado a ello, el 

fenómeno de El Niño ha tenido efectos sobre toda la República Mexicana, 

ocasionando lluvias de gran magnitud, fuera de temporada, en las cuencas de los ríos 

San Pedro y Acaponeta en Nayarit y El Fuerte, Presidio, Baluarte y Sinaloa, Comisión 

Nacional del Agua (CONAGUA, 2009). 

La cuenca del río Balsas presenta llanuras de inundación reducidas debido a 

que la barrera montañosa está localizada muy cerca del litoral del Pacifico, por lo que 

no presenta problemas de inundación de gran magnitud debido a la pendiente 

generalmente grande y a la facilidad que presenta de drenaje. Se encuentra 

delimitada por dos provincias fisiográficas o morfotectónicas: el Eje Neovolcánico 

Transversal Mexicano al norte y La Sierra Madre del Sur al sur (CONAGUA, 2009). 
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Las formaciones del ENTM, están predominantemente formadas por calizas, 

esquistos y areniscas del Cretácico inferior, que estuvieron sujetas a levantamientos 

por plegamientos y a grandes fracturas por donde se colaron materiales ígneos. A 

fines del Mesozoico y principios del Cenozoico estas formaciones cubrieron la zona 

del ENTM modificando profundamente el relieve, esta inmensa estructura fisiográfica 

presenta una gran continuidad orográfica, con puertos muy elevados y parteaguas 

ininterrumpidos. En general, la cuenca del río Balsas por su posición geográfica, 

características orográficas y accidentada topografía terminó por convertirse en un 

límite climático y biogeográfico para la flora y la fauna de México donde las 

interrelaciones son complejas, Instituto Nacional de Ecología (INECOL, 2007). 

La región Pacífico Sur comprende las cuencas y estados de Guerrero, Chiapas 

y Oaxaca, tienen un relieve predominante de montaña y de tierras altas de meseta, 

determinado por las cordilleras Sierra Madre del Sur, la Sierra de Juárez, la Sierra de 

Chiapas y la Meseta de Chiapas, presentando frecuentes inundaciones a 

consecuencia de los desbordamientos de cauces provocados por lluvias intensas. La 

parte oriental del estado de Oaxaca es la única con relieve predominantemente Ilano, 

en la zona del Istmo de Tehuantepec (CONAGUA, 2009). 
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VI. MATERIALES Y MÉTODOS 

6.1 ANÁLISIS MORFOLÓGICOS 

6.1.1. Morfometría lineal 

El material biológico utilizado para los análisis morfológicos procede de ejemplares 

depositados en 22 lotes de la Colección de Peces del Colegio de la Frontera Sur, 

Unidad San Cristóbal (ECO-SC-P). Se seleccionaron todos los ejemplares de los lotes 

etiquetados como P. butleri y P. nelsoni que contaran con datos concisos del sitio de 

colecta además de estar en óptimas condiciones para la toma de datos, es decir, estar 

en posición recta, contar con aletas, gonopodio (machos) y escamas completas. 

La identidad taxonómica de los ejemplares fue definida de acuerdo a la 

procedencia de los lotes, siguiendo la clasificación taxonómica basada en el estudio 

de Palacios et al., (2016) que colocan a P. butleri al norte y a P. nelsoni al sur del 

ENTM a lo largo de la costa oeste de México. 

Para la toma de datos por ejemplar se usaron los caracteres morfométricos, 

(Cuadro 1, Figura 5 y 6) y merísticos (Cuadro 2, Figura 7). Los datos merísticos son 

modificados basados en Matamoros y Schaefer (2010). 

 

Figura 5. Ilustración sobre la toma de datos de anchura del cuerpo en P. butleri y P. nelsoni. 

Las abreviaciones se explican en el cuadro 1 (ilustración por: Paola González). 
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Cuadro 1. Listado de caracteres morfométricos utilizados en el estudio. 

NÚMERO INGLÉS ESPAÑOL ABREVIATURA 

1. Standard Length Longitud estándar SL 

2. Head Length Longitud de la cabeza HL 

3. Predorsal Length Longitud predorsal PDL 

4. Prepelvic Length Longitud prepélvica PPL 

5. Anal Origen to Caudal Base Origen anal a base caudal AOTOB 

6. Body, Greatest Depth Cuerpo, mayor profundidad BGD 

7. Body Greatest Width Cuerpo, mayor anchura BGW 

8. Caudle Peduncle, Length 

longitud del 

Pedúnculo caudal 

CPL 

9 Caudle Penducle, Least Depth 

Pedúnculo caudal, menor 

profundidad 

CPLD 

10. Dorsal Fin, Basal Length Aleta dorsal, longitud basal DFBL 

11. Anal Fin, Basal Length 

Aleta anal, longitud basal 

(Hembras) 

AFBL 

12. Gonopodiun Length (Male) Longitud del gonopodio (Machos) GL 

13. Head Depth Profundidad de la cabeza HD 

14. Head Width Anchura de la cabeza HW 

15. Interorbital, Least Bony Width Interorbital, Anchura ósea menor IOLBW 

16. Orbit Length Longitud de la órbita OL 

17. Snouth Length Longitud de la boca SNL 

18. Upper Jaw Length Longitud del maxilar superior UJL 
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Figura 6. Ilustración sobre la toma de datos morfométricos para A) hembras B) machos en 

P. butleri y P. nelsoni, las abreviaciones se explican en el cuadro 1. (ilustración por: Paola 

González). 

 

 

 

B 
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 Cuadro 2. Listado de caracteres merísticos utilizados en el estudio. 

NÚMERO NOMBRE EN INGLÉS NOMBRE EN 

ESPAÑOL 

ABREVIATURA 

1. Dorsal Fin Rays Rayos de la aleta dorsal DFR 

2. Anal Fin Rays Rayos de la aleta anal AFR 

3. Caudal Fin Rays Rayos de la aleta caudal CFR 

4. Pectoral Fin Rays Rayos de la aleta pectoral PFR 

5. Pelvic Fin Rays Rayos de la aleta pélvica PVFR 

6. Scales in Lateral Series Escamas en serie lateral SILS 

7. Predorsal Scales Escamas predorsales PDS 

8. Scales Count Around the body 

Número de escamas 

alrededor del cuerpo 

SCAB 

9. Scales Count Around Peduncle 

Número de escamas 

alrededor del pedúnculo 

SCAP 
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Figura 7. Ilustración sobre la toma de datos merísticos para A) hembras B) machos en P. 

butleri y P. nelsoni. Las abreviaciones se explican en el Cuadro 2 (ilustración por: Paola 

González). 

 

 

A 

B 
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Para la toma de medidas morfométricas se empleó un vernier electrónico con 

precisión de 0.01 mm, las cuales se estandarizaron en porcentaje con respecto a la 

longitud estándar y longitud de cabeza, con el propósito de reducir el factor alométrico 

causado por la diferencia en el tamaño de los ejemplares (Crisci y López-Armengol, 

1983). Los caracteres correspondientes a medidas de la cabeza (HD, HW, IOLBW, 

OL, SNL y UJL) se estandarizaron respecto a la longitud de la cabeza (HL) y el resto 

de caracteres corporales (SL, HL, PDL, PPL, AOTOB, BGD, BGW, CPL, CPLD, 

DFBL, AFBL y GL) se estandarizaron respecto a la longitud estándar (SL). 

Para visualizar el patrón de variación morfológica entre las especies y los 

caracteres que determinan los grupos dentro del espacio multivariado, se realizaron 

Análisis de Componentes Principales (PCA) en el software R Studio (R Core Team, 

2020) de machos y hembras basados en los datos de caracteres morfométricos y 

merísticos recopilados, (Sneath y Sokal, 1973). 

6.1.2. Morfometría geométrica 

La morfometría geométrica basada en puntos de referencia se utilizó para examinar 

la variación entre especies (Zelditch et al., 2004; Cardini et al., 2009). Se tomaron 

imágenes digitales (perfil lateral) de hembras y machos conservados en alcohol al 

75% utilizando una cámara digital Nikon. Todas las imágenes se tomaron con el factor 

de escala en mm.  

Sólo se consideraron peces de 1.5cm - 8 cm aproximadamente y se colocaron 

17 puntos de referencia anatómicos (Figura 8 y 9) basados en  Zúñiga-Vega et al 

(2011): 1) Punta del hocico; 2) Centro del del ojo; 3) Por encima del ojo en el perfil 

corporal; 4) Inserción anterior de la aleta dorsal; 5) Punto medio entre los puntos 3 y 

4 del perfil corporal; 6) Inserción posterior de la aleta dorsal; 7) Inserción dorsal de la 

aleta caudal; 8) Punto medio entre los puntos 6 y 7 del perfil corporal; 9) Inserción 

ventral de la aleta caudal caudal; 10) Base de la aleta caudal a la altura de la línea 

lateral; 11) Inserción posterior de la aleta anal/ gonopodio ; 12) Punto medio entre los 

puntos de referencia 9 y 11 en el perfil del cuerpo; 13) Inserción anterior de la aleta 

anal/ gonopodio; 14) Apertura del opérculo 14; 15) Punto medio entre los puntos 13 y 

14 del perfil corporal; 16) Inserción superior de la aleta superior de la aleta pectoral; 

17) Inserción inferior de la aleta pectoral. Después de marcar cada punto anatómico 

con alfileres, se capturó en fotografías el perfil lateral de cada espécimen y se 
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colocaron digitalmente los puntos anatómicos en el software TPSDIG 64 (Rohlf, 

2015). 

 

 

 

Figura 8. Localización de los 17 puntos de referencia anatómicos en machos. 

 

Figura 9. Localización de los 17 puntos de referencia anatómicos en hembras. 
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A partir de estos puntos anatómicos de referencia digitalizados se realizaron 

Análisis de Variables Canónicas (CVA) en el software MorphoJ (Klingenberg, 2011). 

Lo anterior con la finalidad de analizar la varianza en los puntos anatómicos de los 

especímenes en espacio multivariado e identificar diferencias significativas. 

 

6.2. ANÁLISIS MOLECULARES 

Para discernir las diferencias genéticas entre P. butleri y P. nelsoni se realizó una 

búsqueda de secuencias del gen codificante mitocondrial del Citocromo B (Cytb), en 

Genbank (Benson et al., 2015), con los términos Poecilia butleri y Poecilia nelsoni. 

Las secuencias fueron cuidadosamente seleccionadas, ya que debían contar con las 

coordenadas del sitio de colecta o nombre del lugar de colecta que permitiera la 

inferencia de las coordenadas. Además, se obtuvo una secuencia del pez Belonesox 

belizanus para utilizarla como grupo externo en la filogenia y enraizar los árboles a 

construir. 

  Siguiendo el estudio de Palacios et al., (2016), las secuencias se clasificaron 

de acuerdo con su procedencia, al norte del ENTM se identificaron como P. butleri y 

al sur como P. nelsoni. Las secuencias seleccionadas fueron alineadas con el 

programa MUSCLE (Edgar, 2004) implementado en el software MEGA X v10.0.5 

(Kumar et al., 2018). El alineamiento de las secuencias fue inspeccionado 

visualmente y recortado al tamaño equivalente de 1086 pares de bases. 

Utilizando las secuencias alineadas y con el fin de conocer las relaciones 

filogenéticas entre los especímenes de P. butleri y P. nelsoni, se realizó un análisis 

filogenético bajo inferencia bayesiana utilizando el programa Mr. Bayes v3.2.7 

(Huelsenbeck y Ronquist, 2001). Para la inferencia bayesiana se utilizó una 

simulación a través de 5 000 000 generaciones con 4 cadenas de Markov de Monte 

Carlo y muestreando cada 1 000 generaciones, basadas en el modelo de sustitución 

nucleotídica GRT+I+Gama. Se verificó que el análisis llegara a 0.01 de desviación 

estándar promedio de frecuencias divididas y finalmente, el árbol generado fue 

visualizado en FigTree v1.4.4 (Rambaut, 2010). 

Para la visualizar las relaciones dentro y entre las secuencias de las 

poblaciones de ambas especies se realizó una red de haplotipos basada en el método 
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del Minimum Spanning Network (Bandelt et al., 1999) que realiza redes que se 

conectan a través de nodos que representan secuencias de entrada conectadas por 

aristas, sin ciclos, con la longitud total más corta posible (donde las longitudes de las 

aristas son iguales a las distancias entre pares de secuencias) (Leigh et al., 2015). Se 

utilizó el alineamiento previamente generado y el software PopArt (Population 

Analysis with Reticulate Trees) (Leigh et al., 2015).    

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



39 
 

VII. RESULTADOS 

7.1. ANÁLISIS MORFOLÓGICOS 

7.1.1. Morfometría lineal 

Se analizaron un total de 179 ejemplares de peces, 80 ejemplares correspondientes 

a la especie P. butleri y 99 a P. nelsoni, de 22 lotes pertenecientes a la colección de 

peces del Colegio de la Frontera Sur, Unidad San Cristóbal (ECO-SC-P), con los 

siguientes números de registro 8 103, 8 335, 8 242, 9 864, 8 021, 13 123, 8 037, 8 

015, 7 926, 7 894, 8 044 (Nayarit), 7 131, 4 627, 4 550, 5 916, 5 032, 6  379 (Chiapas), 

7 130 (Guerrero), 7 126, 7 129,7 354 y 7 355 (Oaxaca). La localización relativa de los 

lotes puede verse en la Figura 10. 

 

Figura 10. Mapa de distribución de los puntos de colecta de los lotes de P. butleri y P. nelsoni. 

Se encontró que P. butleri presenta una media de longitud estándar de 39.48 

mm (±10.29 DS; (Cuadro 3), mientras que, P. nelsoni presenta una longitud estándar 

de 39.76 mm (±12.96 DS) (Cuadro 3). Los estadísticos de los caracteres merísticos 

(Cuadro 4 y 5) así como de los morfométricos (Cuadro 6 y 7) mostraron cierta 
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variabilidad entre hembras y machos de la misma especie que son normales dentro 

del dimorfismo sexual del género; sin embargo, por sí solos no enmarcan alguna 

diferencia notoria entre las dos especies. 

Cuadro 3. Variabilidad de la longitud estándar en P. butleri y P. 

nelsoni. 

 
N MEDIA 

DESVIACIÓN 

ESTÁNDAR 
MÍNIMO MÁXIMO 

P. butleri 81 39.48 mm 10.29 22.75 mm 62.09 mm 

P. nelsoni 99 39.77 mm 12.10 17.48 mm 59.7 mm 

 

 

 

Cuadro 4.  Estadísticos descriptivos de los caracteres merísticos en hembras y machos de 

P. butleri. 

H (64) M (17) 

  MODA DESVIACIÓN MÍN. MÁX. MODA DESVIACIÓN MÍN. MÁX. 

1.DFR 9.00 0.43 8.00 10.0 9.0 0.49 8.0 10.0 

2.AFR 8.00 0.00 8.00 8.00 NA NA NA NA 

3.CFR 29.0 1.05 26.0 32.0 29.0 1.05 27.0 31.0 

4. PFR 15.0 0.39 14.00 16.00 15.00 0.43 14.0 16.0 

5.PVRF 6.0 0.00 6.00 6.00 6.00 0.00 6.00 6.0 

6. SILS 27.0 1.24 22.0 28.0 27.0 0.87 22.0 28.0 

7. PDS 13.0 0.81 9.0 14.0 13.0 0.87 10.0 13.0 

8. SCAB 22.0 1.31 19.00 25.00 20.00 1.75 19.00 24.00 

9. SCAP 18.0 0.83 15.00 20.00 18.00 0.86 16.00 19.00 
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Cuadro 5.  Estadísticos descriptivos de los caracteres merísticos en hembras y machos 

de P. nelsoni. 

H (66) M (33) 

  MODA DESVIACIÓN MÍN. MÁX. MODA DESVIACIÓN MÍN. MÁX. 

1. DFR 9.00 0.46 8.00 10.00 9.00 0.50 8.00 10.00 

2. AFR 8.00 0.12 7.00 8.00 NA NA NA NA 

3. CFR 28.00 1.22 24.00 30.00 28.00 0.83 27.00 30.00 

4. PFR 15.00 0.50 14.00 16.00 15.00 0.56 14.00 16.00 

5. PVRF 6.00 0.00 6.00 6.00 6.00 0.00 25.00 6.00 

6. SILS 27.00 0.86 24.00 29.00 27.00 0.92 24.00 28.00 

7. PDS 13.00 0.60 12.00 14.00 13.00 0.53 12.00 14.00 

8. SCAB 20.00 1.33 19.00 24.00 19.00 0.87 18.00 22.00 

9. SCAP 16.00 0.70 15.00 18.00 16.00 0.43 15.00 17.00 
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Cuadro 6. Estadísticos descriptivos de los caracteres morfométricos en hembras y machos 

de P. butleri. 

 H (64) M (17) 

 MEDIA 
DESVIACIÓN 

ESTÁNDAR 

MÍN’ MÁX. MEDIA DESVIACIÓN 

ESTÁNDAR 

MÍN. MÁX. 

1.HL% 29.4 1.8 24.1 33.3 29.1 2.2 23.4 32.3 

2.PDL% 59.2 4.1 30.4 64.9 57.4 2.8 50.3 61.0 

3.PPL% 47.3 2.2 42.1 53.0 42.9 2.8 38.3 46.9 

4.AOTOB% 43.7 3.1 37.0 59.6 52.8 3.3 47.2 59.2 

5.BGD% 31.6 2.0 25.1 39.7 32.6 3.7 22.8 40.0 

6.BGW% 15.3 2.0 9.0 21.3 14.2 3.2 2.9 18.3 

7.CPL% 31.8 3.0 18.4 40.3 44.9 3.7 39.8 53.4 

8.CPLD% 20.8 1.5 17.0 25.2 23.2 1.8 19.9 26.9 

9.DFBL% 12.7 1.2 10.0 15.1 14.9 1.2 13.4 17.1 

10.AFBL% 6.8 0.9 4.4 8.6 NA NA NA NA 

11.GL% NA NA NA NA 24.8 2.8 20.2 29.1 

12.HD% 84.7 10.3 29.2 105.6 88.3 5.9 81.4 102.7 

13.HW% 62.0 5.7 47.8 80.9 59.2 5.3 47.0 67.5 

14.IOLBW% 50.0 2.8 43.9 57.8 47.6 3.2 42.8 53.0 

15.OL% 28.2 2.2 22.8 32.9 28.9 2.3 26.4 34.1 

16.SNL% 10.8 2.2 7.0 17.7 11.0 1.4 9.0 14.0 

17.UJL% 7.7 1.6 3.6 11.1 7.7 1.7 4.2 10.0 
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Cuadro 7. Estadísticos descriptivos de los caracteres morfométricos en hembras y machos de 

P. nelsoni. 

 H (66) M (33) 

 MEDIA 
DESVIACIÓN 

ESTÁNDAR 
MÍN. MÁX. MEDIA 

DESVIACIÓN 

ESTÁNDAR 
MÍN. MÁX. 

1.HL% 30.1 2.8 22.7 35.3 29.1 1.4 26.8 34.5 

2.PDL% 60.3 2.5 46.7 64.6 56.9 2.7 51.3 63.6 

3.PPL% 48.1 3.5 28.8 59.7 41.2 1.3 37.3 47.1 

4.AOTOB% 43.6 3.3 35.2 52.0 56.0 2.6 43.5 64.1 

5.BGD% 32.7 3.6 18.6 40.6 33.9 2.0 28.8 50.0 

6.BGW% 16.5 3.3 9.4 22.7 16.0 1.8 10.6 20.2 

7.CPL% 31.8 2.4 26.9 41.6 48.7 4.3 40.5 54.5 

8.CPLD% 20.2 1.5 16.7 23.1 23.8 0.5 18.3 27.4 

9.DFBL% 12.8 2.0 16.7 16.0 15.0 1.2 10.2 17.7 

10.AFBL% 7.1 0.9 4.1 8.9 NA NA NA NA 

11.GL% NA NA NA NA 24.0 0.0 21.0 30.8 

12.HD% 84.9 8.6 70.9 110.4 88.8 3.6 69.5 99.4 

13.HW% 63.5 10.6 45.2 87.8 60.8 7.9 47.1 76.7 

14.IOLBW% 48.0 4.5 39.4 66.6 45.8 3.9 38.7 61.8 

15.OL% 27.1 2.4 22.2 37.5 27.6 1.6 23.2 33.4 

16.SNL% 10.4 1.9 6.7 16.3 10.6 1.3 8.0 15.2 

17.UJL% 7.9 1.8 4.4 15.6 7.0 1.9 5.0 14.7 
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7.1.1. Análisis de Componentes Principales (PCA) 

El Análisis de Componentes Principales de los caracteres morfométricos entre 

machos de P. butleri y P. nelsoni (Figura 11), muestra que el 43.55% de la variabilidad 

está concentrada en PC1, representado principalmente por la variable porcentaje de 

profundidad de cabeza (HD%), el PC2 por otro lado representa el 14.68% de la 

varianza y la variable porcentaje del origen anal a base caudal (AOTOB%) presenta 

mayor correlación con el eje. Las elipses con un intervalo de confianza del 95% 

muestran un área de traslape considerable en el espacio multivariado entre ambas 

especies, ya que los individuos de cada especie se distribuyen casi de forma aleatoria 

en el espacio multivariado, por lo que no se aprecian diferencias entre ambas 

especies para este análisis. 

 

 

Figura 11. Análisis de componentes principales entre machos de P. butleri y P. nelsoni a 

partir de los datos morfométricos estandarizados obtenidos. 
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Para el PCA de los caracteres morfométricos entre hembras de P. butleri y P. 

nelsoni (Figura 12) se muestra que 57.38% de la variabilidad está concentrada en 

PC1, y PC2 representa el 11.13% de la varianza. La variable porcentaje de 

profundidad de cabeza (HD%) y porcentaje de anchura de cabeza (HW%) 

representan para ambos ejes ser las variables más correlacionadas; las elipses con 

un intervalo de confianza del 95% muestran un área de traslape muy alto en el espacio 

multivariado entre ambas especies, por lo que tampoco se aprecian diferencias entre 

ambas especies para este análisis. 

 

Figura 12. Análisis de componentes principales entre hembras de P. butleri y P. nelsoni a 

partir de los datos morfométricos estandarizados obtenidos. 
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El PCA de los caracteres merísticos entre machos de P. butleri y P. nelsoni 

(Figura 13) muestra que el 42.93% de la varianza está concentrada en PC1, 

correlacionada principalmente por la variable número de escamas alrededor del 

cuerpo (SCAB) y escamas en serie lateral (SILS). Este eje también está ligeramente 

representado por las variables número de escamas alrededor del pedúnculo (SCAP) 

y rayos de aleta caudal (CFR).  Por otro lado, el PC2 representa el 27.81% de la 

varianza y la variable escamas en serie lateral (SILS) presenta mayor correlación con 

el eje; las elipses con un intervalo de confianza del 95% muestran un área de traslape 

considerable en el espacio multivariado entre ambas especies. Se puede observar 

que los individuos de P. nelsoni se conglomeran dentro del elipse con mayor área de 

P. butleri, por lo que no se aprecian diferencias entre ambas especies, pero se hace 

notoria la correlación intraespecífica. 

 

Figura 13. Análisis de componentes principales entre machos de P. butleri y P. nelsoni a 

partir de los datos merísticos obtenidos. 
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En el PCA de los caracteres merísticos entre hembras de P. butleri y P. nelsoni 

(Figura 14) se muestra que 37.06% de la variabilidad está concentrada en PC1 y 

mientras que el eje PC2 representa el 26.04% de la varianza. Para ambas especies 

las variable número de escamas alrededor del cuerpo (SCAB) y rayos de aleta caudal 

(CFR) son las variables más correlacionadas para ambos ejes, la variable de escamas 

alrededor del pedúnculo (SCAP)  es la segunda más importante para el eje PC1 y la 

variable de la escamas en serie lateral (SILS) es la segunda más importante para el 

eje PC2; los elipses intraespecíficos con un intervalo de confianza del 95% muestran 

un área de traslape en el espacio multivariado entre ambas especies, por lo que no 

existe una delimitación evidente entre ambas especies. 

 

Figura 14. Análisis de componentes principales entre hembras de P. butleri y P. nelsoni a 

partir de los datos merísticos. 
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7.1.2. Morfometría geométrica  

El diagrama del CVA de los datos de morfometría geométrica entre machos de P. 

butleri y P. nelsoni, mostró una clara distinción entre ambas especies colocando a las 

muestras de P. butleri de -7 a -9 y a P. nelsoni de 2 a 8 sobre las coordenadas del 

CVA1 (Figura 15), lo que discrimina totalmente a una especie de otra. Los gráficos de 

alambres que son el grupo de líneas que conectan a los puntos anatómicos para 

ayudar a visualizar la forma del cuerpo que se incluyen dentro de la Figura 15 

muestran que P. butleri tiende a tener ubicados los ojos cerca de la boca, aletas 

pectorales más cerca de la cabeza y aleta caudal con mayor inclinación a hacia la 

parte anterior del cuerpo, en cambio P. nelsoni tiende a tener estos rasgos más 

orientados hacia el lado posterior del cuerpo además de presentar un cuerpo con 

mayor profundidad. 

 

Figura 15. Análisis de Variables Canónicas entre machos de P. butleri y P. nelsoni a partir 

de los datos de morfometría geométrica. 

 

 

 

P. butleri                                       P. nelsoni 
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El diagrama del CVA de los datos de morfometría geométrica entre hembras 

de P. butleri y P. nelsoni muestra poca variabilidad, colocando a P. nelsoni desde -4 

a 1.6 y a P. butleri de -1 a 3.2 sobre las coordenadas del CVA 1(Figura 16). Se observa 

un traslape desde -1 hasta 1.6, en los gráficos de alambres dentro de la Figura 16 se 

observa que P. nelsoni tiene la punta del hocico con un ángulo más inclinado hacia 

arriba y en cambio P. butleri lo tiene más inclinado hacia abajo además que al igual 

que los machos las hembras de P. nelsoni presentan un cuerpo con mayor 

profundidad. 

 

Figura 16. Análisis de Variables Canónicas entre hembras de P. butleri y P. nelsoni a partir 

de los datos de morfometría geométrica. 

 

 

P. nelsoni              P. nelsoni                                 P. butleri 
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7.2. ANÁLISIS MOLECULARES 

Se consiguió la localización de las 66 secuencias del Cytb de GenBank (Figura 17), 

obteniendo finalmente 34 secuencias para la especie P. butleri, 32 para P. nelsoni 

siguiendo la clasificación taxonómica basada en el estudio de Palacios et al., (2016) 

y una secuencia para Belonesox belizanus como grupo externo. 

 

Figura 17. Mapa de distribución de los puntos de colecta de las secuencias del Cytb de P. 

butleri y P. nelsoni. 

7.2.1. Red de haplotipos 

La red de haplotipos generada con el método de Minimum Spanning Network (Figura 

18) muestra mayor distancia genética (mayor número de mutación) entre las 

secuencias de las muestras al sur del ENTM en comparación de las muestras al norte 

del ENTM, además no existen haplotipos compartidos entre ejemplares del norte y 

sur del ENTM, lo que enmarca una clara distinción de especies existentes dentro de 

nuestra muestra, sin evidencia de flujo génico entre las poblaciones al norte y sur del 

ENTM, infiriendo que P. butleri se encuentra restringido al norte del ENTM y P. nelsoni 

al sur. 
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Figura 18. Red de haplotipos del Cytb, los nodos de secuencia correspondientes a P. butleri 

están en celeste y las secuencias de P. nelsoni en rosa. 
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7.2.2. Inferencia filogenética 

El árbol filogenético inferido presenta probabilidades posteriores altas en la mayoría 

de los nodos, se observan dos clados bien definidos (Figura 19), el primero agrupa a 

las muestras que se encuentran al norte del ENTM en los estados de Nayarit y Sinaloa 

y el segundo agrupa a las muestras que se encuentran al sur del ENTM en Jalisco, 

Colima, Michoacán, Guerrero, Oaxaca y Chiapas lo que concuerda completamente 

con la clasificación taxonómica basada en el estudio de Palacios et al., (2016) que se 

ha manejado en este estudio para separar a P. nelsoni de P. butleri. 

 

Figura 19. Análisis filogenético bajo inferencia bayesiana realizado con las secuencias del 

Cytb de Belonesox belizanus, P. butleri y P. nelsoni obtenidas de GenBank. 
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VIII. DISCUSIÓN 

Tradicionalmente la delimitación y descripción de especies había estado restringido a 

un enfoque morfológico, lo que ocasionó problemas a largo plazo, pues se conoce 

que este enfoque sólo delimita a las llamadas 'morfoespecies' y no a la diversidad de 

la vida, dicha afirmación no significa que no puedan o no sean especies válidas, sino 

que además de su diversidad morfológica pueden existir diversos caracteres y 

enfoques con los que pueden comprobarse o definirse especies (Dayrat, 2005). 

La introducción de métodos moleculares para la delimitación, identificación y 

descripción de especies ha ayudado a reconocer nuestra diversidad (Schoelinck y 

Puillandre, 2014); sin embargo, considerar que los métodos moleculares son el 

reemplazo a la taxonomía clásica para nombrar nuevas especies y estudiar sus 

relaciones sería incorrecto, incluso destructivo para todo lo que se ha construido y 

todo lo que puede seguir aportando la taxonomía clásica (Will et al, 2005). 

Manejar la taxonomía desde una perspectiva integradora propone 

comunicación entre la diversidad de disciplinas (filogeografía, morfología comparada, 

genética de poblaciones, distribución, ecología, desarrollo, comportamiento, etc.), 

obteniendo así múltiples perspectivas que al complementarse llegan a delimitar de 

forma más completa a las especies, disminuyendo considerablemente la 

sobreabundancia de sinónimos en donde no deberían existir (Dayrat, 2005). 

Al aplicar este enfoque integrador permite elegir el método idóneo para lograr 

delimitar y clasificar especies de acuerdo con las necesidades y características de las 

mismas, además de proporcionar herramientas para identificarlas incluso entre 

especies estrechamente relacionadas (Dayrat, 2005). 

Los recientes antecedentes sobre la intrincada identidad taxonómica de P. 

butleri y P. nelsoni detectaron linajes divergentes en estudios sobre algunos géneros 

de la Familia Poeciliidae (Mateos et al., 2002; Mateos, 2005), razón por la cual se 

realizaron hipótesis sobre la existencia de más de una especie, es decir sobre la 

validez de su entonces sinónimo P. nelsoni , esta hipótesis se comprobó en el estudio 

molecular de Palacios et al, (2016) en donde se instaló a P. nelsoni como especie 

válida; sin embargo, nunca se aplicaron más métodos exploratorios, como los 
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basados en caracteres morfológicos tradicionales y contemporáneos entre P. butleri 

y P. nelsoni. 

El enfoque de este trabajo fue delimitar a P. butleri y a P. nelsoni, 

implementando una taxonomía integradora basada en métodos moleculares, 

morfológicos y morfométricos. Los resultados corroboran los hallazgos de los 

anteriores estudios, ya que los análisis moleculares  de las poblaciones de P. butleri 

y P. nelsoni basados en las relaciones entre el genotipo Cytb no mostraron la 

existencia de flujo génico entre las dos especies, lo que permitió discernir 

completamente entre ambas especies y delimitar la distribución de P. butleri hacia el 

norte de México desde el ENTM hasta el estado de Sinaloa  y la de P. nelsoni hacia 

el sur desde el ENTM hasta el estado de Chiapas. 

Sin embargo, los resultados morfológicos contrastan ya que no se encontró 

algún carácter específico que logre discriminar completamente a una especie de otra 

a simple vista, esto no significa que no sean especies válidas, más bien los resultados 

permiten catalogar a ambas como especies crípticas (Avise, 1990), lo que indica la 

necesidad de basarse en la distribución geográfica, análisis genéticos e incluso la 

forma del cuerpo para identificar o segregar ambas especies. 

Es conocido que las especies en donde la diferenciación genética supera a la 

morfológica suelen tener un origen muy reciente y por lo tanto no tener los caracteres 

morfológicos y moleculares igualmente diferenciados (Avise, 1990). 

  La naturaleza críptica de ambas especies parece ser resultado de los eventos 

geológicos que dieron origen al ENTM debido a la compleja historia biogeográfica, 

climática y geológica. Mateos (2005) comprobó que la formación del ENTM es 

responsable de la divergencia vicariante norte-sur de dos clados de Poeciliopsis y del 

ancestro común de P. butleri y P. nelsoni. La actividad tectónica durante el Plioceno 

tardío produjo una depresión geológica conocida como la fosa de Colima (Luhr y 

Carmichael, 1981) que permite la conexión entre las cuencas del norte y sur del 

ENTM. Fue a través de esta conexión que el ancestro común de P. butleri y P. nelsoni 

colonizó el noroeste de México cruzando desde el sur. Después, durante el 

vulcanismo del Plioceno y el Pleistoceno la conexión se interrumpe causando un 

evento de especiación vicariante que dio origen a P. butleri y P. nelsoni. 
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Eventos geológicos como estos, así como fluctuaciones climáticas 

transformaron parte del altiplano mexicano durante el Pleistoceno, principalmente en 

el ENTM, lo que resulta en una zona que ha promovido la persistencia a largo plazo 

de la biodiversidad, así como eventos recientes de divergencia y especiación local de 

la biodiversidad (Mastretta-Yanes et al., 2015). 

Es indispensable entender y comprender que los procesos evolutivos 

involucrados, la biogeografía histórica, la ecología y las regiones biogeográficas en 

conjunto con pueden hacer del cripticismo un fenómeno común entre algunos 

taxones, lo que no los hace eventos aleatorios (Pfenninger y Schwenk, 2007). 

En múltiples estudios que abordan a las especies crípticas parece evidente que 

subestimar la diversidad de especies, afecta a su conservación (Theodoridis et al., 

2019; Geoffroy et al., 2016; M'hamed et al., 2016).  P. butleri y P. nelsoni, tomados 

como sinónimos por Martínez et al. (2005), conllevaron a la presentación de 

resultados parciales para proponer el cambio de estatus en la categoría de riesgo de 

P. butleri, la cual se encontraba bajo la categoría “amenazada” dentro de la entonces 

vigente Norma Oficial Mexicana PROY-NOM-059-ECOL-2000. 

La propuesta se basó en análisis de campo y bibliográfico como la distribución 

histórica y actual; el medio y estado actual del hábitat; historia natural; categorías de 

riesgo y el método MER de evaluación de riesgo de extinción de las especies. Dado 

que en ese momento la distribución de P. butleri se consideraba amplia a lo largo de 

la costa oeste de México desde Sinaloa hasta Chiapas además de considerarse una 

la especie muy resiliente a los cambios de hábitat, los resultados de la evaluación 

MER determinaron que aunque existen impactos ambientales y antropogénicos, no 

se observaron disminuciones significativas en las poblaciones ni en los rangos de 

distribución de P. butleri, por lo que  se propuso el cambiar su categoría de riesgo de 

amenazada a Protección especial (Martínez et al., 2005). 

Actualmente en la NOM-059-SEMARNAT-2010 P. butleri se encuentra en la 

categoría de protección especial, Secretaría de Medio Ambiente y Recursos Naturales 

(SEMARNAT, 2010); sin embargo, en este listado se trata a P. butleri como una sola 

especie.  La revalidación de P. nelsoni supone una reducción de casi la mitad del área 

de distribución de P. butleri, razón por la cual su categoría de riesgo asignada podría 

ser inadecuada, de esta forma poniendo en riesgo su conservación. 
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 El uso conjunto de diversos métodos se muestra necesario para comprender 

claramente la biodiversidad y la unidad básica de clasificación de los organismos, la 

especie, ya que permite explorar la complejidad de la vida de mejor forma, puesto que 

el proceso de especiación no siempre implica que los caracteres deban ser 

dependientes para poder delimitar, describir o identificar especies (Jörger y Schrödl, 

2013). 
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IX. CONCLUSIONES 

●  P. butleri y P. nelsoni son especies monofiléticas, formando dos clados bien 

definidos al norte y sur del ENTM, así mismo no existe evidencia de flujo 

genético entre ellas. 

● La variabilidad en los caracteres morfométricos y merísticos muestran un claro 

traslape en el espacio multivariante entre las poblaciones de P. butleri y P. 

nelsoni.   

● La forma del cuerpo en morfometría geométrica permite separar a las especies, 

con una clara distinción entre los machos y un poco de solapamiento en las 

hembras. 

● P. butleri y P. nelsoni son especies crípticas que sólo pueden ser identificadas 

molecular y geográficamente. 

● El ENTM constituye una barrera biogeográfica entre P. butleri y P. nelson. 

● Como especies válidas e independientes P. butleri y P. nelson necesitan ser 

tratadas en todos los ámbitos como especies diferentes con necesidades, 

distribuciones, descripciones y protecciones adecuadas a sus necesidades 

para garantizar su aporte a la diversidad y por consiguiente su conservación. 
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X. PROPUESTAS Y RECOMENDACIONES 

● Realizar más estudios exploratorios en P. butleri y P. nelsoni en el gonopodio 

y su suspensión, ya que han constituido la base principal para la separación 

de tribus, géneros, especies y, al menos en algunos casos, subespecies. 

● Realizar estudios para determinar la categoría de riesgo a la que deberían 

pertenecer P. butleri y P. nelsoni de acuerdo con su nueva clasificación 

taxonómica y distribución para su correcta conservación. 
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XII. ANEXOS 

Cuadro 1. Ubicación de las secuencias de Cytb de P. butleri y P. nelsoni. 

especie 

geográfica 

especie original 

identificada 

código de 

acceso 
Localidad LATTITUD LONGITUD 

Poecilia nelsoni Poecilia nelsoni KT626891 Barra de Navidad, Jalisco, México 19.20259 -104.681 

Poecilia nelsoni Poecilia nelsoni KT626890 
Coquimatlan, río Armeria, Colima, 

Mexico 
19.14512 -103.865 

Poecilia nelsoni Poecilia nelsoni KT626860 Estero Cabildo, Chiapas, Mexico 14.72221 -92.4209 

Poecilia nelsoni Poecilia nelsoni KT626861 
Estero antes de Puerto Arista, Chiapas, 

Mexico 
15.93796 -93.7792 

Poecilia nelsoni Poecilia nelsoni KT626862 Rio Carrizal, Mazatlán, Oaxaca, Mexico 18.03013 -96.9135 

Poecilia nelsoni Poecilia nelsoni KT626863 Rio Ayutla, Oaxaca, México 17.0138 -96.0898 

Poecilia nelsoni Poecilia nelsoni KT626864 Puente Coyula, Oaxaca, México 15.7508 -96.2977 

Poecilia nelsoni Poecilia nelsoni KT626865 
Puente Bajos de Chila, Oaxaca, 

Mexico 
15.92238 -97.1184 

Poecilia nelsoni Poecilia nelsoni KT626867 Río Marquelia, Guerrero, Mexico 16.58316 -98.8197 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri KT626868 Coyuca de Catalan, Guerrero, Mexico 18.32862 -100.695 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri KT626869 Canal en Santa Cruz, Guerrero, Mexico 17.76948 -98.561 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri HQ677864 Cihuatlan, Jalisco 19.23945 -104.553 

Poecilia butleri Poecilia butleri HQ677865 San Blas, Nayarit 21.53844 -105.291 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368082 1 Río Choix 26.73017 -108.31 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368083 3 Río Sinaloa 25.724 -108.391 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368084 3 Río Sinaloa 25.724 -108.391 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368085 4 Río Evora 25.5065 -107.765 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368086 5 Río Evora 25.5065 -107.765 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368087 8 Río Elota 23.95917 -106.714 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368088 2 Río Culiacan 25.09417 -107.694 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368089 5 Arroyo de las Higueras 24.12217 -106.895 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368090 9 Río el Quelite 23.5215 -106.498 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368091 5 Arroyo de las Higueras 24.12217 -106.895 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368092 9 Río El Quelite 23.5215 -106.498 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368093 10 Río Presidio 23.2815 -106.056 
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Poecilia butleri Poecilia butleri JN368094 13 Río San Pedro Mezquital 22.12467 -105.202 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368095 11 Río Baluarte 23.03133 -105.692 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368096 11 Río Baluarte 23.03133 -105.692 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368097 12 Río Acaponeta 22.53767 -105.294 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368098 12 Río Acaponeta 22.53767 -105.294 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368099 13 Río San Pedro Mezquital 22.12467 -105.202 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368100 13 Río San Pedro Mezquital 22.12467 -105.202 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368101 13 Río San Pedro Mezquital 22.12467 -105.202 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368102 13 Río San Pedro Mezquital 22.12467 -105.202 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368103 13 Río San Pedro Mezquital 22.12467 -105.202 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368104 14 Río El Palillo 21.6415 -105.142 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368105 14 Río El Palillo 21.6415 -105.142 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368106 17 Río Piedras 21.25117 -105.17 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368107 15 Bahia Matachen 21.459 -105.187 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368108 18 Río Piedras 21.201 -105.094 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368109 17 Río Piedras 21.25117 -105.17 

Poecilia butleri Poecilia butleri JN368110 17 Río Piedras 21.25117 -105.17 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368111 19 Río María García 20.0055 -105.47 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368112 23 Río Armería 19.31883 -103.817 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368113 23 Río Armería 19.31883 -103.817 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368114 24 Río Marabasco 19.2135 -104.207 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368115 25 Río Armería 19.194 -103.837 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368116 26 Río Coahuayana 18.97733 -103.699 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368117 28 Laguna de Mezcala 18.65433 -103.702 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368118 27 Río Ticuiz 18.67233 -103.675 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368119 29 Arroyo El Tuzal 17.47833 -101.246 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368120 29 Arroyo El Tuzal 17.47833 -101.246 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368122 31 Río Nusco 17.22033 -100.751 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368123 31 Río Nusco 17.22033 -100.751 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368124 30 Arroyo El Papayo 17.03467 -100.249 
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Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368125 30 Arroyo El Papayo 17.03467 -100.249 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368126 30 Arroyo El Papayo 17.03467 -100.249 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368127 30 Arroyo El Papayo 17.03467 -100.249 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368128 32 Río Cortés 16.7765 -99.511 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368129 33 Río Tila 16.58283 -98.7855 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368130 33 Río Tila 16.58283 -98.7855 

Poecilia nelsoni Poecilia butleri JN368131 34 Río Grande 15.99567 -97.422 

Poecilia butleri Poecilia butleri KT626889 San Blas, Nayarit, México 21.5449 -105.273 

Poecilia butleri Poecilia butleri KF276614 San Pedro, Nayarit, México 21.21295 -104.74 

Poecilia butleri Poecilia butleri KF276613 San Pedro, Nayarit, México 21.21295 -104.74 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



73 
 

Cuadro 2. Ubicación de los sitios de colecta de los lotes de ECOSUR  de P. 

butleri y P. nelsoni 

Lote Estado Especie original Especie Geografica LAT decimal LONG decimal 

4550 Chiapas sphenops Poecilia Poecilia nelsoni 15.96972 -93.7089 

4627 Chiapas butleri Poecilia Poecilia nelsoni 15.96972 -93.7089 

5032 Chiapas butleri Poecilia Poecilia nelsoni 15.76722 -93.5186 

5916 Chiapas butleri Poecilia Poecilia nelsoni 15.10889 -92.7658 

6379 Chiapas butleri Poecilia Poecilia nelsoni 15.77556 -93.4622 

7126 Oaxaca butleri Poecilia Poecilia nelsoni 16.09139 -95.4061 

7129 Oaxaca butleri Poecilia Poecilia nelsoni 15.91225 -97.1206 

7130 Guerrero butleri Poecilia Poecilia nelsoni 16.57639 -98.4597 

7131 Chiapas sphenops Poecilia Poecilia nelsoni 16.58417 -93.8678 

7354 Oaxaca butleri Poecilia Poecilia nelsoni 15.71914 -96.607 

7355 Oaxaca butleri Poecilia Poecilia nelsoni 16.24145 -95.1574 

7894 Nayarit butleri Poecilia Poecilia butleri 22.03667 -104.862 

7926 Nayarit butleri Poecilia Poecilia butleri 21.95944 -104.958 

8015 Nayarit butleri Poecilia Poecilia butleri 21.94833 -105.05 

8021 Nayarit butleri Poecilia Poecilia butleri 21.94833 -105.05 

8037 Nayarit butleri Poecilia Poecilia butleri 21.96889 -105.056 

8044 Nayarit butleri Poecilia Poecilia butleri 21.96778 -105.117 

8103 Nayarit butleri Poecilia Poecilia butleri 21.95231 -105.311 

8242 Nayarit butleri Poecilia Poecilia butleri 21.81944 -105.426 

8335 Nayarit butleri Poecilia Poecilia butleri 21.79694 -105.449 

9864 Nayarit butleri Poecilia Poecilia butleri 22.00528 -105.236 

13123 Nayarit butleri Poecilia Poecilia butleri 21.645 -104.807 

 


