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GLOSARIO 
 

A 
ADN: Ácido desoxirribonucleico, es una 

molécula que codifica las instrucciones 
genéticas usadas en el desarrollo y 
funcionamiento de los organismos.  

Advección: Transporte (generalmente 
horizontal) de una propiedad (e.g., 
calor) por efecto del movimiento de un 
fluido.  

Alineación: Unión del iniciador a la cadena de 
ADN para el inicio de la replicación.  

Amplificación: Replicación sucesiva de un 
mismo fragmento de ADN. 

 

C 
Cephalopoda: Clase dentro de los moluscos 

que se caracteriza por tener simetría 
bilateral, una “concha interna” o 
ausencia de la misma (exceptuando 
los nautilus), cabeza anterior, 
apéndices y sifón, manto posterior, 
cavidad del manto con órganos y 
aletas cuando están presentes.  

Cladograma: Diagrama que esquematiza a 
filogenia o historia evolutiva más 
probable de un grupo de taxones.  

Coleoidea: Subclase de la clase 
Cephalopoda, que incluye a los 
organismos de concha interna 
modificada, reducida o ausente y que 
presentan un par de branquias y de 8 a 
10 apéndices circunmorales.  

 

D 
Dendrograma: Representación gráfica de las 

agrupaciones derivadas de la 
aplicación de un algortimo de 
agrupación.  

Distancia genética: Medida de la diferencia 
del material genético entre distintas 
especies.  

Divergencia: Separación de una reserva 
genética de las especies de los bancos 
de genes de otras especies por 
mutación, deriva genética y selección.  

 

E 
Estatolito: Estructura dura calcárea en el 

estatocisto (órgano sensorial pareado 
en el cartílago cefálico) que detecta la  

 

 
 
 
               
              aceleración linear y angular y 

orientación. 
Especie: Existe gran debate en la definición 

general de especie y como este 
concepto debe ser utilizado en la 
práctica; sin embargo, las especies de 
cefalópodos generalmente se definen 
por presentar distintos rasgos 
morfológicos que no se exhiben en 
ninguna de las otras especies.  

Espermatóforo: Estructura tubular 
manufacturada por los cefalópodos 
machos para empacar el esperma. 

Extracción: Aislamiento de ADN, que es un 
proceso de purificación de ADN de una 
muestra usando una combinación de 
métodos físicos y químicos.  

 

F 
Fotáctico positivo: Individuo que tiene 
atracción por la luz.  

 

G 
Gladio: Estructura de soporte quitinosa en 

forma de pluma o vara que se 
encuentra en la línea media dorsal de 
los calamares; es la homología de la 
concha de las formas ancestrales. 

Glándula nidamental: Estructuras glandulares 
grandes en hembras que se 
encuentran y se abren directamente en 
la cavidad del manto. Las glándulas 
están compuestas de numerosas 
lamelas que están involucradas en la 
secreción de paquetes de huevos o la 
gelatina de las masas de huevos.   

 

H 
Hectocotilo: Brazo modificado de los 

calamares machos utilizado para 
transferir los espermatóforos a las 
hembras; las modificaciones de los 
loligínidos ocurren en las ventosas. 

 

I 
Iniciadores: Son pequeñas cadenas de 

nucleótidos que marcan la zona en 
donde va a dar inicio la replicación, 
también se les conoce como primers.



    

 

 
L 
Loliginidae: Familia dentro del suborden 

Myopsida, que presenta en la 
membrana córnea transparente un 
poro acuífero, ventosas nunca con 
ganchos, membrana bucal con siete 
costillas que contienen ventosas en 
muchas especies, hembras con un 
solo oviducto y con glándulas 
nidamentales accesorias.  

Longitud del manto (LM): Medida estándar 
de longitud en calamares, la LM se 
mide a lo largo de la línea media dorsal 
del margen anterior del manto hasta la 
punta posterior del cuerpo.  

 

M 
Manto: El cuerpo tipo saco o tubular carnoso 

(musculo) de los cefalópodos, contiene 
las vísceras sensu lato. 

Morfología: Rama de la biología que se 
encarga del estudio de la forma y 
estructura de los organismos, además 
de sus formas estructurales 
específicas.  

Morfometría: Estudio de la forma y estructura 
de los organismos. 

Morfometría Geométrica: Es el análisis de la 
forma que utiliza las coordenadas 
geométricas cartesianas en lugar de  

              variables lineales, de área o 
volumétricas.  

Myopsida: Calamares con cada ojo cubierto 
por una membrana córnea 
transparente. 

 

P 
Paralarva: estadio de cefalópodo planctónico 

joven previo al de juvenil que reúne 
ciertos criterios ecológicos y en 
ocasiones morfológicos.  

PCR: por sus siglas en inglés, reacción en 
cadena de la polimerasa, es una 
técnica desarrollada con la finalidad de 
generar una gran cantidad de copias 
de ADN partiendo de una copia del 
fragmento original.  

Procedimiento Procrustes: consiste en la 
superimposición de los objetos a 
evaluar al trasladarlos óptimamente, 
rotarlos y escalarlos uniformemente. 
Es decir ajusta libremente en tamaño y  

 

 
              localización los objetos de tal manera 

que puedan ser comparables.  

 

R 
Raquis: Es el eje central engrosado que 

usualmente se extiende en toda la 
longitud del gladio. 

 

S 
Secuenciación: Conjunto de métodos y 

técnicas bioquímicas que tienen la 
finalidad de determinar el orden de los 
nucleótidos (A, C, G y T) en una 
secuencia del ADN.  

Simpatría: Cuando dos especies viven en la 
misma área geográfica o áreas que se 
solapan y pueden co-ocurrir.  

Surgencias: Fenómenos oceanográficos que 
consisten en el movimiento vertical de 
las masas de agua, desde niveles 
profundos hacia la superficie.  

 

V 
Ventosa: Estructura cónica muscular de 

succión en los brazos, tentáculos y 
membrana bucal de los calamares 
loligínidos, tienen un tallo, están 
localizadas en los bastones 
musculares que se contraen. Se 
cuentan longitudinalmente. 
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RESUMEN 

 

Las especies de la familia Loliginidae presentan incertidumbre taxonómica debido a 

sus diagnosis inconsistentes. En este estudio se realizó una revisión taxonómica 

empleando datos merísticos, morfológicos, genéticos y morfométricos (morfometría 

tradicional de medidas corporales y geométrica de estatolitos) de loligínidos de la 

costa del estado de Tamaulipas, en el Golfo de México. Tomando en cuenta las 

descripciones morfológicas originales, se revisaron 150 organismos provenientes de 

cuatro cruceros oceanográficos. De éstos, 118 pudieron ser identificados como 

pertenecientes a tres (Lolliguncula brevis (Blainville, 1823), Doryteuthis plei 

(Blainville, 1823) y Doryteuthis pealeii (LeSueur, 1821)) de las cuatro especies 

reportadas para el área de estudio. Para los 32 individuos restantes (todas hembras) 

no se pudo determinar su identidad ya que morfológicamente presentan 

características tanto de Doryteuthis roperi (Cohen, 1976) como de D. plei. Con la 

finalidad de determinar la identidad de estos ejemplares se revisaron 50 organismos 

de D. roperi incluyendo materiales tipo, depositados en el Museo de Historia Natural 

del Instituto Smithsoniano. Sin embargo, no se logró identificar si las hembras bajo 

estudio pertenecían a Doryteuthis roperi o D. plei y la mayoría de los hectocotilos de 

los machos presentaron características no concordantes con su descripción original 

tal como ocurrió con las otras especies. El análisis molecular basado en secuencias 

de la Subunidad I del Citocromo Oxidasa de ADNmt de 52 organismos reveló la 

presencia de tres clados correspondientes a L. brevis, D. pealeii y L. plei. Las 32 

hembras que no habían sido confirmadas morfológicamente se identificaron como D. 

plei. Tanto el análisis de morfometría tradicional (n=150) como el de morfometría 

geométrica de estatolitos (n=110) soportaron la presencia de tres grupos distintos. 

Adicionalmente, un Análisis Multifactorial de Varianza (MANOVA por sus siglas en 

inglés) aplicado en la morfometría tradicional para los organismos de D. plei (n=50) y 

D. roperi (n=50) indicó diferencias significativas; sin embargo, la similitud morfológica 

no permitió confirmar si D. roperi es o no una sinonimia de D. plei. 

 

 

 



    

 

ABSTRACT 

 

Species in the family Loliginidae present taxonomic uncertainty given its inconsistent 

diagnoses. A taxonomic revision was made in this study using meristic, morphologic, 

genetic, and morphometric (traditional morphometry of body measurements and 

statolith geometric morphometrics) data of loliginids from the coast of the State of 

Tamaulipas, in the Gulf of Mexico. Considering the original morphological 

descriptions, 150 organisms from four oceanographic cruises were revised. From 

these, 118 were identified as belonging to three (Lolliguncula brevis (Blainville, 1823), 

Doryteuthis plei (Blainville, 1823), and Doryteuthis pealeii (LeSueur, 1821)) of the four 

species reported for the study area. The identity of the remaining 32 individuals (all 

females) was not able to be determined given that these present morphological 

characteristics of both Doryteuthis roperi (Cohen, 1976) and D. plei. In order to 

determine the identity of these specimens, 50 organisms of D. roperi including type 

materials, which were deposited at the Smithsonian National Museum of Natural 

History were revised. Nevertheless, it was not possible to identify whether the 

females under study belonged to Doryteuthis roperi or D. plei and most of the 

hectocotylus of males presented characteristics that did not match with its original 

descriptions, as occurred for the rest of the species. The molecular analysis based in 

sequences of Cytochrome Oxidase Subunit I from mtDNA of 52 specimens revealed 

the presence of three clades corresponding to L. brevis, D. pealeii, and L. plei.. The 

32 females that were not confirmed morphologically were identified as D. plei. Both 

the traditional morphometric analysis (n=150) and statolith geometric morphometrics 

(n=110) supported the presence of three different groups. Additionally, a Multifactorial 

Analysis of Variance (MANOVA) test applied in traditional morphometrics for 

organisms of D. plei (n=50) and D. roperi (n=50) indicated significant differences; 

however, the morphological similarity did not allow to confirm whether D. roperi is a 

synonym of D. plei. 

 

 

 

 

 



1 

 

1. INTRODUCCIÓN 

 

Al realizar la experimentación e investigación en algún aspecto de la biología 

de las especies de calamares, ya sea involucrando axones, músculos, células o 

manipulación embriológica, es importante tener certeza de la identidad de la especie 

con la que se pretende trabajar y su procedencia; ya que los resultados que se 

obtienen cuando se analizan organismos pertenecientes a varias especies como si 

pertenecieran sólo a una, no son comparables ni compatibles con otros estudios y 

conducen a una apreciación confusa de los hechos produciendo esfuerzos 

injustificados (Aldrich, 1990). 

Desde hace más de un siglo, Lord-Britton (1908) comentaba que una especie 

se integra por dos elementos, uno que tiene que ver con el hecho de que los 

organismos que la componen tienen un ancestro común y otro relacionado con la 

observación de que dichos organismos presentan similitudes entre sí. Sin embargo, 

consideraba también que el grado de similitud entre los individuos es variable 

dependiendo de la característica que se evalúa. Estas consideraciones están aún 

presentes en las revisiones taxonómicas y en la construcción de hipótesis 

filogenéticas. Sin embargo, debido a su cercanía filogenética o a procesos de 

convergencias evolutivas, existen especies que comparten caracteres morfológicos 

externos muy similares y su sobreposición hace difícil su identificación. De esta 

manera, la detección de caracteres diagnósticos para la identificación específica es 

una tarea importante en este tipo de organismos cuyas características distintivas no 

son conspicuas. Tal es el caso de varias especies pertenecientes a la familia 

Loliginidae, compuesta por alrededor de 50 especies agrupadas en diez géneros 

(Jereb et al., 2010).  

La taxonomía y sistemática de la familia Loliginidae ha sido muy complicada, 

principalmente por la falta de descriptores detallados que garanticen la identificación 

adecuada de las especies (Vecchione et al., 2005; Jereb et al., 2010). Los estudios 

sobre loligínidos en México, incluyendo adultos y paralarvas, se remiten 

principalmente a descripciones básicas y mapas de distribución (Okutani & 

McGowan, 1969; Roper et al., 1984; Sánchez, 2003) y a la fecha, aún existe 
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confusión en el reconocimiento de las especies e incertidumbre en el número de 

aquellas que habitan los mares mexicanos.  

Los loligínidos se distribuyen globalmente en aguas costeras tropicales, 

templadas y subpolares (Jereb et al., 2010). Son habitantes demersales semi-

pelágicos y se encuentran tanto en aguas costeras como sobre la plataforma 

continental y la parte superior del talud, hasta unos 400 m de profundidad (Roper et 

al., 1995). Normalmente, las especies de esta familia realizan migraciones verticales 

diurnas, agrupándose cerca del fondo durante el día y dispersándose en la noche en 

la columna de agua. Muchas son fototácticas positivas, y a menudo son capturadas 

con técnicas pesqueras que utilizan fuentes luminosas (Roper et al., 1995). Son 

calamares generalmente de color rojizo-marrón, más obscuros en la parte dorsal, 

aunque presentan variaciones dependiendo del comportamiento. Se caracterizan por 

presentar una membrana cornea transparente que cubre los ojos. Los brazos y 

tentáculos presentan dos filas de ventosas y nunca tienen ganchos (Jereb et al., 

2010). Muchas especies presentan siete costillas en la membrana bucal con 

pequeñas ventosas y las hembras poseen un solo oviducto con glándulas 

nidamentales accesorias (Jereb et al., 2010). 

Los loligínidos tienen importancia en la red trófica ya que forman parte de la 

alimentación de un amplio espectro de depredadores, incluyendo especies de 

importancia comercial y especies con algún estatus de protección (Pineda et al., 

1996; García-Rodríguez & Aurioles-Gamboa, 2004; Aurioles-Gamboa & Camacho-

Ríos, 2007), tales como: Merluccius hubbsi y Zalophus californianus 

respectivamente.  

Estos calamares loligínidos representan aproximadamente el 10% de la 

captura mundial de cefalópodos (Roper et al., 1995). Sus pesquerías se encuentran 

principalmente en Asia suroriental y en países mediterráneos, pero también se 

capturan en otras áreas geográficas como fauna acompañante en pesquerías 

costeras de arrastre dirigidas a camarones y peces demersales (Roper et al., 1995). 

Tal es el caso de México, en donde no hay una pesquería establecida para las 

especies, pero se capturan como fauna acompañante en la pesca del camarón 

(Alejo-Plata et al., 2001).  
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En el Golfo de México, particularmente en la costa del estado de Tamaulipas, 

se ha reportado la presencia de Doryteuthis pealeii (LeSueur, 1821), Doryteuthis plei 

(Blainville, 1823), Doryteuthis roperi (Cohen, 1976) y Lolliguncula brevis (Blainville, 

1823) (Jereb et al., 2010). De estas, la primera y la segunda son consideradas como 

especies de importancia comercial (Judkins et al., 2009). Debido a la gran similitud 

morfológica entre las especies del género Doryteuthis, la identificación y validez 

taxonómica deberían basarse en criterios robustos, ya que D. roperi se puede 

confundir con  D. plei y a su vez, esta última se puede confundir con D. pealeii (Jereb 

et al., 2010).  

Considerando la importancia de profundizar en la revisión taxonómica y en 

consecuencia en el aporte de información sobre la diversidad biológica de este grupo 

que integra un recurso económico importante (315,690 toneladas de peso vivo 

durante el periodo 2006-2012 en el Golfo de México) (www.conapesca.gob.mx), en el 

presente estudio se aborda una revisión sistemática de las especies de loligínidos 

capturadas en la costa de Tamaulipas, Golfo de México, en el periodo de 2012 a 

2014.  

 

1.1 Antecedentes 

 

Los registros de calamares reportados en el trabajo de Jereb et al. (2010), el 

cual conforma la compilación más actualizada de cefalópodos del mundo, indican 

que en la costa de Tamaulipas se distribuyen Doryteuthis pealeii (LeSueur, 1821), 

Doryteuthis plei (Blainville, 1823), Doryteuthis roperi (Cohen, 1976) y Lolliguncula 

brevis (Blainville, 1823). Los estudios de estos calamares en la región de la costa de 

Tamaulipas son escasos. De éstos se pueden citar: el estudio basado en 

comparaciones morfométricas de Sánchez et al. (1996), el listado taxonómico de 

Judkins et al. (2009) y el reporte pesquero de Arreguín-Sánchez & Arcos-Huitrón 

(2011). Se conocen algunos aspectos biológicos de estas especies a partir de 

estudios realizados en otras regiones de su rango de distribución (Jereb et al., 2010). 

Sin embargo, las conclusiones sobre la biología de las especies del género 

Doryteuthis deben ser tomadas con precaución ya que pudieran encontrarse 
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organismos de especies mezcladas por la gran similitud morfológica que presentan 

(DeBose & Vecchione, 2005). 

En las descripciones originales de calamares de la familia Loliginidae la 

circunscripción de los organismos se ha realizado sobre la base de rasgos 

fenotípicos. LeSueur (1821) describió a Doryteuthis pealeii tomando en cuenta la 

forma del manto, aletas, cabeza y el número de brazos y tentáculos. Lolliguncula 

brevis y D. plei fueron descritos por Blainville (1823), quien se basó principalmente 

en caracteres cualitativos como la forma del cuerpo y aletas, aunque también 

consideró medidas de longitud de los brazos. Más recientemente, en comparación 

con las descripciones anteriores, D. roperi fue descrito por Cohen (1976) con base en 

la forma del manto y de las aletas, número de brazos y tentáculos, y el número de 

ventosas y dientes en los anillos de las ventosas, respectivamente. 

Roper y Voss (1983) establecieron las pautas para realizar descripciones 

taxonómicas de nuevas especies de cefalópodos o en especies ya descritas, que  

cumplieran con ciertos lineamientos, con la intención de que las descripciones 

estuvieran basadas en criterios estandarizados. En su propuesta consideran el 

número de organismos que se debe analizar y las características y mediciones que 

deben ser incluidas dentro de los distintos órdenes incluyendo las especies del orden 

Teuthoidea. 

Natsukari (1983) realizó estudios enfocados a esclarecer los problemas 

taxonómicos de la familia Loliginidae principalmente con base en caracteres 

morfológicos.  

Brakoniecki (1986) describió los hectocotilos de las especies de la familia 

Loliginidae y consideró que su morfología, según el acomodo de las modificaciones 

en las ventosas, es un carácter discriminante de nivel especie. Clasificó a los 

hectocotilos en seis tipos, que en un esquema generalizado su descripción consiste 

en lo siguiente: tipo I, ambas hileras de ventosas se convierten en papilas 

extendiéndose hasta la punta; tipo II, ambas hileras de ventosas se modifican, en la 

hilera dorsal las ventosas se reducen en tamaño y se convierten en pequeñas 

papilas, en la hilera ventral se fusionan con la membrana ventral formando placas 

anchas y gruesas; tipo III, las ventosas de la hilera dorsal se convierten en papilas 
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largas y carnosas desde algún punto del brazo hasta la punta, el brazo 

hectocotilizado presenta cierto alargamiento; tipo IV, las ventosas de la hilera dorsal 

se reducen enormemente en tamaño desde la parte media, cambiando de ventosas 

en el comienzo de la modificación hasta pedúnculos triangulares hacia la punta; tipo 

V, en el área modificada, las ventosas de la hilera dorsal se reducen en tamaño y se 

convierten en pedúnculos alargados con bases triangulares, y después las ventosas 

retoman su apariencia normal hacia la punta, las ventosas de la hilera ventral 

también se reducen en tamaño en la modificación, pero no se convierten en 

pedúnculos; tipo VI, las modificaciones ocurren en la porción media del brazo con 

ventosas normales antes y después de la sección modificada, las ventosas de la 

hilera dorsal se reducen enormemente en tamaño, las ventosas de la hilera ventral 

se reducen ligeramente en tamaño, empieza una región hinchada que rodea la 

membrana protectora y las ventosas a menudo se insertan en esta sección, el brazo 

hectocotilizado se encuentra enroscado. Estas descripciones morfológicas del 

hectocotilo son a la fecha consideradas en la discriminación de especies y 

subgéneros de la familia Loliginidae como parte de los caracteres principales y en 

ocasiones determinantes en la  identificación de este grupo de calamares.  

Young & Vecchione (1996), realizando revisiones taxonómicas basadas en 

caracteres morfológicos y morfométricos, establecieron clasificaciones sistemáticas y 

relaciones filogenéticas en cefalópodos. 

Vecchione et al. (1998) proponen una clasificación provisional a nivel genérico 

de la familia Loliginidae, en respuesta a que había cinco sistemas de clasificación 

distintos que se contraponían. Ellos tomaron en cuenta 42 especies y las agruparon 

en cinco géneros con base en características fenéticas como la forma del hectocotilo 

y espermatóforo, la estructura de los anillos de las ventosas de los brazos, la longitud 

relativa de las aletas, la elongación del manto posterior hasta formar una estructura 

tipo cola y el tamaño de los huevos.  

Las revisiones a nivel de especie se han abordado utilizando distintas 

herramientas como la morfometría tradicional, la cual ha sido utilizada en algunos 

estudios. Sánchez et al. (1996) efectuaron análisis morfométricos para diferenciar 

juveniles y subadultos de D. pealeii y D. plei. Ellos propusieron que la mejor 
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discriminación entre las dos especies se logró por medio de la combinación de 

medidas e índices asociados a estructuras cartilaginosas y al gladio, particularmente 

a partir del índice de la relación ancho del gladio/raquis. Barón & Ré (2002) también 

utilizaron medidas morfométricas para la discriminación de especies de loligínidos 

simpátridos. Sus resultados representaron un esfuerzo relevante debido a que fueron 

aplicados en la identificación de calamares obtenidos en el contenido estomacal de 

depredadores.  

Los estatolitos son estructuras calcáreas contenidas en unas cámaras 

llamadas estatocistos y se encargan de detectar la aceleración lineal y  angular y la 

orientación (Jereb et al., 2010). La importancia práctica de los estatolitos surge a 

partir de Clarke (1978), quien reconoce que éstos son estructuras duras que tienen 

valor taxonómico. Dommergues et al. (2000) utilizaron análisis de morfometría 

geométrica en estatolitos de sepias y calamares del mediterráneo tomando como 

referencia 18 puntos homólogos (landmarks), sus resultados indican que los 

estatolitos de los especímenes incluidos en el análisis diferían en forma dependiendo 

de los distintos subórdenes a los cuales pertenecen. Flores & Garland (2002) 

describieron los estatolitos de una especie de loligínido y determinaron sus 

relaciones morfométricas y gravimétricas.  

Por otro lado, los análisis genéticos también han sido aplicados como 

herramienta taxonómica en cefalópodos. Bonnaud et al. (1994), considerando que la 

sistemática de cefalópodos estaba basada principalmente en criterios morfológicos y 

en algunos registros fósiles, utilizaron técnicas moleculares basadas específicamente 

en secuencias nucleotídicas parciales del gen 16SrRNA en un intento por reorganizar 

taxonómicamente con mayor soporte a los cefalópodos decápodos. Strugnell et al. 

(2005) utilizaron distintos genes nucleares y mitocondriales para resolver problemas 

en las relaciones a nivel familia de cefalópodos coleoideos.  Para la identificación a 

nivel específico, Anderson (2000B) aplicó técnicas moleculares como herramienta 

complementaria que permitieron el reconocimiento de especímenes no identificados 

con características morfológicas. Este autor utilizó secuencias de dos genes, el ADN 

mitocondrial, COI y 16SrRNA de 19 especies de loligínidos, a partir de las cuales 

soportó la filogenia de la familia Loliginidae. Sin embargo, sugiere que además de la 
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información molecular, es conveniente soportar los estudios taxonómicos con 

estudios morfológicos, conductuales y de desarrollo para aclarar relaciones entre las 

especies de loligínidos, y entre estos y otros taxones.  

Con respecto al empleo de la morfometría geométrica, Lombarte et al. (2006) 

realizaron un estudio de morfometría geométrica de estatolitos de cinco familias de 

cefalópodos incluyendo a Loliginidae, y a partir de este trabajo pudieron identificar 

completamente las especies de todas las familias. Recientemente, Granados-Amores 

(2013) realizó una revisión taxonómica de las especies de la familia Loliginidae del 

Pacífico mexicano basada en taxonomía tradicional, morfometría geométrica de 

estatolitos y análisis de ADN mitocondrial, permitiendo una mejor comprensión de las 

entidades taxonómicas descritas.  

 

1.2 Justificación 

 

Actualmente, de alrededor de 20 especies de loligínidos de importancia 

comercial sólo cuatro (Doryteuthis gahi (d´Orbigny, 1835), D. pealeii (LeSueur, 1821), 

D. opalescens (Berry, 1911) y Loligo reynaudii (Orbigny, 1839), se identifican a nivel 

de especie en las estadísticas pesqueras, el resto de las especies tienden a ser 

englobadas en el género Loligo en notificaciones de arribo y estadísticas mundiales 

(FAO, 1998; Vecchione et al., 1998). Esta estrategia de análisis de la producción 

pesquera es similar a la adoptada en la pesquería de otros grupos taxonómicos, 

incluyendo aquellos que integran la pesca artesanal. Profundizar en la obtención de 

datos más precisos y específicos conduce a un mejor análisis pesquero y a una 

mejor comprensión de la dinámica de las especies como recursos económicos. Sin 

embargo, la implementación de lo anterior, requiere la aplicación de un mayor 

esfuerzo asociado a los problemas inherentes al reconocimiento e identificación de 

las entidades taxonómicas. Particularmente, la taxonomía y sistemática de la familia 

Loliginidae ha sido muy complicada, principalmente por la falta de características 

diagnósticas que soporten una mejor identificación específica (Vecchione et al. 2005; 

Jereb et al. 2010). Las guías de identificación han sido complementadas con 

descripciones de los hectocotílos y en consecuencia, éstas descripciones sólo 
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pueden ser aplicadas para machos maduros (Brakoniecki, 1986), pero no para 

hembras o subadultos. Muchos aspectos de la historia de vida y características 

estructurales de los calamares del Golfo de México son poco conocidos (Sánchez et 

al., 1996). Arreguín-Sánchez & Arcos-Huitrón (2011), escriben sobre el estado de las 

pesquerías en el litoral mexicano, en donde particularmente para la costa de 

Tamaulipas, comentan que los calamares de la familia Loliginidae se encuentran en 

la categoría de sobre-explotadas, aunque no precisan cuales son las especies 

implicadas. 

Considerando lo anterior, los esfuerzos asociados al sector pesquero deben 

tomar en cuenta la validación taxonómica de los recursos explotados y 

posteriormente y en la medida de lo posible, el empleo de elementos biológicos 

prácticos que permitan la diferenciación de especies y la conducción de una 

evaluación a nivel específicas.  

En las costas de Tamaulipas, se distribuyen tres especies del género 

Doryteuthis que presentan caracteres morfológicos muy similares entre sí, que no 

permiten ser fácilmente identificadas con base en las descripciones originales (e.g. 

LeSeur, 1821; Blainville, 1823; Cohen, 1976). También en esta zona se distribuye 

una especie del género Lolliguncula, que es morfológicamente similar a otra especie 

del mismo género que se distribuye en el Pacífico (Brakoniecki, 1980). Considerando 

lo anterior, el recurso pesquero de calamares en esta región aun presenta 

incertidumbres taxonómicas.  

Una manera robusta de soportar la determinación de una especie es mediante 

la aplicación de múltiples fuentes de información, tales como fenotípicas, genéticas y 

de variación ecológica (Cadena & Cuervo, 2010). En el presente estudio se aborda la 

problemática taxonómica de las especies distribuidas en la costa de Tamaulipas a 

partir de individuos recolectados durante cuatro cruceros oceanográficos realizados 

entre 2012 y 2014. 
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1.3 Objetivo general 

 

Revisar el estatus taxonómico con base en comparaciones morfológicas y genéticas, 

de las especies de calamares loligínidos capturados en la costa de Tamaulipas, 

Golfo de México.  

 

     1.4 Objetivos particulares 

 

A) Identificar las especies de calamares loligínidos con base en caracteres 

morfológicos. 

B) Identificar la riqueza específica a partir de las distancias genéticas estimadas 

de secuencias del ADN mitocondrial. 

C) Identificar la existencia de grupos morfológicos a partir del análisis 

multifactorial de distancias corporales.   

D) Estimar el grado de diferenciación específica mediante análisis de 

morfometría geométrica de los estatolitos. 

 

2. MATERIALES Y MÉTODOS 

 

     2.1 Área de estudio 

 

La costa del estado de Tamaulipas (Fig. 1) tiene una extensión de 439 km y se 

localiza entre los paralelos 22°12"31" y 27°40"42" N, y entre los meridianos 

97°08"38" y 100°08"51" W (www.inafed.gob.mx).  La circulación de vientos durante 

otoño-invierno ocurre de norte a sur, provocando una intrusión de una corriente 

costera de agua fría y rica en nutrientes (Zavala-Hidalgo et al., 2003; Zavala-

Hidalgo et al., 2006). En particular, durante el invierno llega un frente frío producido 

por la advección de agua fría de la plataforma de Texas-Luisiana y no por 

surgencias. Durante el verano, la temperatura más alta en la superficie del mar se 

alcanza en septiembre, después de cuando se registra el pico más alto en el resto 

del Golfo de México debido a la surgencia de verano (Zavala-Hidalgo et al., 2006). 
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De manera general, las temperaturas promedio anuales varían de 25,5°C a 27,5°C y 

las salinidades de 30 a 35.2 UPS (De La Lanza et al., 2004). 

 

 

Figura 1. Costa de Tamaulipas localizada al noreste de México entre los 22°12"31" y 
27°40"42" latitud norte y 97°08"38" y 100°08"51" longitud oeste. 

 

     2.2 Obtención del material biológico e identificación morfológica 

 

Los organismos revisados en el presente estudio provienen de recolectas 

realizadas en cuatro cruceros llevados a cabo en la costa del estado de Tamaulipas 

durante octubre de 2012 (n=68), enero de 2013 (n=23), abril de 2013 (n=20) y 

febrero de 2014 (n=39) (Tabla I). Debido a que en ninguno de los cruceros se 

recolectó a la especie D. roperi, una de las reportadas para la región (Jereb et al., 

2010), durante mayo del presente año se visitó el Museo Nacional de Historia Natural 

Smithsoniano, ubicado en la Ciudad de Washington D.C., E.U.A., con la intención de 

revisar los materiales tipo (n=50). El interés por realizar esta revisión fue debido a 
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que los organismos de esta especie son morfológicamente similares a D. plei, de tal 

manera que era relevante confirmar su validez.  

 

Tabla I. Tamaño de muestra y fechas de recolecta de los calamares revisados 
 por estrategia de análisis. 
Análisis Fecha de muestreo Número de organismos 

Identificación morfológica   
 Octubre/2012 68 
 Enero/2013 23 
 Abril/2013 20 
 Febrero/2014 39 
 Museo 50 
 Total 200 
Genético   
 Octubre/2012 41 
 Enero/2013 8 
 Abril/2013 3 
 Total 52 
Morfometría tradicional   
 Octubre/2012 68 
 Enero/2013 23 
 Abril/2013 20 
 Febrero/2014 39 
 Museo 50 
 Total 200 
Morfometría geométrica    
 Octubre/2012 68 
 Enero/2013 22 
 Abril/2013 20 
 Total 110 

 

En el laboratorio, los calamares recolectados se identificaron a nivel de 

especie empleando las descripciones originales (LeSeur, 1821; Blainville, 1823; 

Cohen, 1976). 

También se utilizó la descripción basada en las diferencias de los hectocotilos 

entre especies sugerida por Brakoniecki (1986). De manera complementaria, se 

describieron los hectocotilos de los organismos de cada una de las especies con la 

finalidad de determinar si dichas características coincidían con las descripciones de 

Brakoniecki (1986). El criterio que se utilizó para la descripción de los hectocotilos 

fue que la modificación (Fig. 2) ocurriera en ± dos ventosas de diferencia respecto a 

lo que toma en cuenta la descripción de Brakoniecki (1986), para ser considerada o 

no, concordante con la misma. No se describieron los hectocotilos de aquellos 

organismos machos en donde no fue posible identificar de manera clara las 
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modificaciones en las ventosas debido a que la estructura se encontraba dañada 

(Tabla II).  

 

 

Figura 2. Diagrama que muestra las características que se observan cuando las ventosas 
se modifican en el hectocotilo de un macho de la familia Loliginidae. 

 

 

Tabla II. Número de calamares macho y de hectocotilos descritos por especie. 

 
Especies 

 
No. de machos totales 

No. de machos con 
hectocotilos revisados 

Lolliguncula brevis 12 9 
Doryteuthis pealeii 20 20 
Doryteuthis plei 18 18 
Doryteuthis roperi 14 13 

 

     2.3 Análisis genético 

 

Para realizar este análisis, se obtuvo un fragmento de tejido del tercer brazo 

izquierdo de cada organismo proveniente de los cruceros. Estos fragmentos fueron 

almacenados de manera individual en alcohol al 96%. Se eligió un total de 52 

muestras que incluyeron a organismos representativos de cada una de las especies 

detectadas con base en las descripciones originales y a todos aquellos organismos 

en donde no fue posible realizar la identificación utilizando estas guías. El ADN se 

purificó empleando un Kit de extracción (QIAGEN®) siguiendo los pasos incluidos en 

el manual elaborado por el fabricante. Posteriormente, se realizó la amplificación vía 

PCR de un fragmento de la Subunidad I del Citocromo Oxidasa (COI) del ADN 
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mitocondrial (ADNmt) empleando los indiciadores (LCO1490 y HCO2198) propuestos 

por Folmer et al. (1994). Debido a que éstos indiciadores no son específicos para los 

calamares, se realizó un PCR de gradiente utilizando una muestra de cada especie y 

probando las temperaturas 46, 46.8, 47.6, 49.2 y 50 ºC, para detectar cuál de éstas 

era la más óptima. Una vez detectada la temperatura de alineamiento óptima (50ºC), 

se procedió a amplificar el resto de las muestras. Todas las reacciones de PCR se 

llevaron a cabo en un volumen final de 35 µl por muestra conteniendo una mezcla de 

3.5 µl de Buffer Taq (10X -mg), 0.7 µl de dNTPs (10mM), 1.68 µl de cada iniciador 

(10 µM), 23.59 µl de H2O milli-Q, 2.8 µl de MgCl2 (50 mM), 0.35 µl de Taq polimerasa 

(5 U/µl) y 0.7 µl de la muestra de ADN extraído. En el termociclador se utilizaron los 

siguientes parámetros: 4 min a 94 ºC para la desnaturalización, seguido de 35 ciclos, 

cada uno de los cuales integrado por 30 s a 94 ºC, 30 s a 50 ºC para el alineamiento 

y 1 min a 72 ºC para la extensión. Después de concluir los 35 ciclos, se utilizaron 5 

min a 72 ºC para realizar una extensión final. Los productos amplificados fueron 

confirmados mediante electroforesis en gel de agarosa al 1%. Los geles fueron 

teñidos empleando 2 µl de GelGreenTM® por cada 50 ml de gel. La visualización se 

realizó utilizando un transiluminador UV Labnet®. 

Todos los productos amplificados de manera exitosa fueron secuenciados 

(MACROGEN INC., Corea del Sur) en ambos sentidos, empleando los mismos 

iniciadores utilizados en la amplificación.  

Las secuencias obtenidas fueron editadas empleando el programa 

Sequencher Ver 5.2.3 (Sequencher®) y Chromas Pro 1.7.4. Posteriormente se 

alinearon empleando el algoritmo de Clustal W (Thompson et al., 1994), 

implementado en el programa Mega Ver 5.1 (Tamura et al., 2011). En este programa 

también se construyó un cladograma utilizando el modelo de sustitución de Kimura-2 

parámetros (K2P) (Kimura, 1980) y el método de Neighbor-Joining (Saitou & Nei, 

1987). El modelo K2P, considera tasas de sustitución nucleotídica distinta entre 

transiciones y transversiones. El método de Neighbor-Joining, mediante una matriz 

de distancias entre secuencias a partir de un cladograma sin resolver, determina la 

pareja de secuencias más cercana y la une por medio de un nodo interno; este 

proceso se repite para todas las secuencias hasta que quedan todas unidas por 
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nodos internos. Finalmente, estima que el mejor cladograma es aquel que minimiza 

la longitud de las ramas internas. 

Se estimaron los niveles de divergencia molecular entre las especies 

utilizando también el modelo de sustitución de Kimura-2 parámetros (Kimura, 1980).  

 

     2.4 Análisis de morfometría tradicional 

 

Debido a que el cuerpo de los calamares no cuenta con una estructura rígida, 

su análisis morfométrico se abordó empleando medidas de distancia para realizar 

análisis de morfometría tradicional. Para tal fin, se tomaron 17 medidas básicas de 

cada uno de los individuos (Fig. 3) empleando un vernier (0.01 mm). Para remover el 

efecto del componente talla sobre las mediciones de forma, todas las mediciones 

individuales de carácter morfométrico fueron estandarizadas en cada uno de los 

grupos por separado, empleando la ecuación utilizada por Elliot et al. (1995), incluida 

en el paquete del software Past versión 2.12 (Hammer et al., 2001).  

Una vez obtenida la matriz de datos estandarizados, se llevó a cabo un Análisis 

de Variables Canónicas (CVA, por sus siglas en inglés), para cuantificar las 

diferencias entre los grupos identificados a priori con base en las descripciones 

originales y los análisis genéticos. Estos análisis fueron realizados en el programa 

XLSTAT versión 2014 (Addinosoft, 2014).   

Las Distancias cuadráticas de Mahalanobis (D2) fueron empleadas para 

asignar cada individuo a un grupo determinado en función de su menor distancia 

respecto a la media del grupo. A partir de las D2 entre las medias de los grupos, se 

generó un dendrograma empleando el algoritmo de clasificación jerárquica 

ascendente (CJA) (Gower, 1967) que representara las relaciones de agrupación entre 

las especies con base en la similitud morfológica de las mediciones corporales. Estos 

análisis fueron realizados en el programa XLSTAT (Addinosoft, 2014).  

Debido a la incertidumbre en las diferencias de D. plei y D. roperi (esta última 

especie revisada a partir de organismos de museo), no se generaron grupos a priori, 

si no que se realizó un Análisis Multifactorial de Varianza (MANOVA, por sus siglas 

en inglés) utilizando el programa STATISTICA® 7 (Stat Soft, 2004) para determinar si 
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había diferencias entre ambas agrupaciones. Previo al MANOVA, al igual que en el 

análisis anterior, todas las mediciones individuales de carácter morfométrico (Fig.3) 

para hembras y machos fueron estandarizadas en cada uno de los grupos por 

separado, con base en la longitud de manto, utilizando la ecuación empleada por 

Elliot et al., (1995), incluida en el paquete del software Past versión 2.12 (Hammer et 

al., 2001).  

 
Figura 3. Diagrama de medidas morfométricas del cuerpo de los 
calamares (tomado de Granados-Amores et al., 2014). Abreviaturas: 
A) HL, longitud de la cabeza, HW, ancho de la cabeza, ED, 
diámetro del ojo, MW, ancho del manto, ML, longitud del manto, 
FW, ancho de las aletas, LFL, longitud de la aleta izquierda, RFL, 
longitud de la aleta derecha; B) TCL, longitud del club tentacular, 
TL, longitud del tentáculo, IAL, longitud del brazo I, IIAL, longitud 
del brazo II, IIIAL, longitud del brazo III, IVAL, longitud del brazo IV, 
H, longitud del hectocotilo, FL, longitud del sifón, FuW, ancho del 
sifón. 
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     2.5 Análisis de morfometría geométrica de estatolitos 

 

Para este análisis se extrajeron los estatolitos de cada organismo recolectado 

en los cruceros oceanográficos realizados en la costa de Tamaulipas utilizando un 

equipo de disección y un microscopio estereoscópico Zeiss Stemi DV4®, y se 

limpiaron con ayuda de un pincel y jabón Extran® neutro. Se preservaron en alcohol 

al 96% y se obtuvieron registros fotográficos de la vista anterior de los estatolitos 

derechos. Para esta actividad, se utilizó un microscopio digital Olympus MIC-D® con 

una interface conectada a una computadora. Las imágenes se catalogaron de 

acuerdo con la clave asignada a cada espécimen. 

Una vez que se obtuvieron las imágenes se procedió a su digitalización 

empleando el programa TPSDig (Rohlf, 2004). Se utilizaron tres marcas naturales 

(landmarks), las cuales se pudieron reconocer en todos los estatolitos. Éstas 

corresponden a la parte media del domo dorsal, al ángulo rostral y a la punta del 

lóbulo rostral anterior. Las marcas naturales fueron empleadas para generar una 

rejilla de referencia y ubicar una mayor cantidad de marcas (semilandmarks o 

semimarcas) para representar de mejor manera la forma del estatolito y describirla 

de acuerdo con los términos básicos (Fig. 4). Posteriormente, las coordenadas (X, Y) 

obtenidas a partir de la digitalización de todas las marcas y semimarcas fueron 

transformadas a nuevas coordenadas mediante el método de Procrustes (Gower, 

1975) para eliminar el efecto de la escala, posición y rotación de las configuraciones; 

de tal manera que las diferencias remanentes que se fueran a analizar 

correspondieran exclusivamente a las diferencias en la forma de los estatolitos.  

Se obtuvo un nuevo conjunto de coordenadas, correspondientes a los valores 

de las deformaciones parciales, las cuales representan la interpolación entre los 

puntos de referencia. Con estos valores se llevó a cabo un CVA, para observar la 

magnitud de las diferencias en la forma de los estatolitos entre los grupos. Las 

diferencias estadísticas de los grupos fueron comparadas mediante el valor de 

Lambda de Wilks (λ), cuyo valor cercano o igual a 0 es indicativo de un buen modelo 

de discriminación y cercano a 1.0 representa un modelo no predecible. 
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Se utilizaron gradillas finas de deformación para solucionar la interpolación de 

superficie y poder representar gráficamente las deformaciones morfométricas 

generadas a partir de las variaciones entre los estatolitos de las especies (Bookstein, 

1987). Se consideraron las gradillas promedio para cada especie, respecto a la forma 

promedio global.  

 

 
 

Figura 4. A) diagrama generalizado de un estatolito de calamares 
(vista anterior) y sus términos básicos (modificado de Clarke, 

1978). B) diagrama que muestra la ubicación de las marcas ● y 

semimarcas □, asignadas para las comparaciones morfométricas.  

 

A

B
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Las D2 fueron empleadas para asignar cada individuo a un grupo determinado 

en función de su menor distancia respecto a la media del grupo. A partir de las D2 se 

generó un dendrograma empleando el algoritmo de CJA (Gower, 1967) que 

representara las relaciones de agrupación entre las especies con base en la similitud 

morfológica del estatolito. Estos análisis fueron realizados en el programa XLSTAT 

(Addinosoft, 2014).  

 

3. RESULTADOS 

 

     3.1 Identificación morfológica 

 

Con base en las descripciones morfológicas originales se identificaron tres 

especies a partir de todos los organismos recolectados en los cuatro cruceros 

oceanográficos: Lolliguncula brevis (n=50) que se diferenció del resto principalmente 

por presentar los dientes cuadrados en los anillos de las ventosas y las aletas 

redondeadas más anchas que largas; Doryteuthis pealeii (n=50) fue identificada por 

presentar aletas con una longitud que supera la mitad de la longitud del manto y D. 

plei (n=18) que fue determinada por el acomodo de las ventosas en el hectocotilo. 

Cabe mencionar que hubo inconsistencias en el número de ventosas mencionadas 

en la descripción original (Brakoniecki, 1986), a partir del cual éstas se modifican 

para D. plei y en los machos del resto de las especies (Fig. 5). Sin embargo, la 

identificación se logró por considerar la especie a la cual la descripción encontrada 

en la literatura del hectocotilo tenía mayor similitud. Treinta y dos hembras no 

pudieron ser determinadas si pertenecían a D. roperi ó D. plei utilizando estos 

criterios.  

En el museo Smithsoniano se revisaron 14 machos y 36 hembras, 

catalogadas como Doryteuthis roperi, sin embargo, para el caso de las hembras no 

fue posible determinar si eran D. roperi ó D. plei. En el caso de los machos, hubo 

organismos que presentaron hectocotilos con características distintas a las descritas 

por Brakoniecki (1986). En la figura 5 se observa la frecuencia de individuos cuyas 

características (relacionadas con la distribución de las modificaciones de las 
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ventosas) fueron concordantes o no con las descritas por Brakoniecki (1986). En 

particular la mayoría de los organismos de las especies del género Doryteuthis 

presentaron hectocotilos que no concordaron con su descripción, principalmente en 

la especie Doryteuthis pealeii, en la cual casi todos los individuos presentaron 

hectocotilos que no concordaron con el acomodo de las ventosas de la guía 

mencionada.  

 

 
 
Figura 5. Frecuencias de ocurrencia de concordancia y no concordancia del acomodo y 
modificaciones de las ventosas de los hectocotilos para cada especie con respecto a las 
descripciones de Brakoniecki (1986). 

 

     3.2 Análisis genético 

 

Una vez realizada la amplificación, el fragmento obtenido varió ligeramente; 

así que todas las secuencias fueron ajustadas para tener un mismo tamaño (600 pb).    

Con base en el cladograma construido con el método de Neighbor-Joining y 

empleando el modelo K2P, se detectaron tres clados genéticos, correspondientes a 

los organismos analizados pertenecientes a Doryteuthis plei, D. pealeii y Lolliguncula 

brevis (Fig. 6).  
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Las hembras provenientes de los cruceros que no pudieron ser identificados 

con base en las descripciones morfológicas originales, (ni por el uso de hectocotilos 

por tratarse de hembras) fueron genéticamente reconocidas como Doryteuthis plei. 

Todos los machos de Doryteuthis pealeii y algunos (n=3) de D. plei identificados 

molecularmente presentaron hectocotilos con características que no concordaron con 

la descripción Brakoniecki (1986). 

La distancia genética neta que se estimó para dos especies de géneros 

distintos (Lolliguncula brevis y Doryteuthis pealeii) fue un poco menor que la que 

presentan las dos especies del mismo género (D. pealeii y D.plei) (Tabla III y Fig. 6). 

Estas divergencias fluctuaron entre el 15.4% y el 17.8%. Mientras que las distancias 

genéticas al interior de cada clado fueron para Lolliguncula brevis 0.2%, Doryteuthis 

pealeii 0.5% y D. plei 0.3%.  
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Figura 6. Cladograma construido utilizando el 
método de Neighbor-Joining y reconstruido de 
secuencias de un fragmento (600 pb) del gen 
mitocondrial COI. Dpl= Doryteuthis pealeii; Dp= 
Doryteuthis plei; Lb= Lolliguncula brevis. 
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Tabla III. Matriz de porcentajes de divergencia entre secuencias de las especies calculada con 
el modelo Kimura 2-parámetros. 
Especies L. brevis D. pealeii D. plei 

L. brevis 0   
D. pealeii 15.3% 0  
D. plei 17.8%  15.4% 0 

 

     3.3 Análisis de morfometría tradicional 

 

Los resultados obtenidos a partir del CVA realizado basado en mediciones 

corporales indican fuertes diferencias entre los tres grupos. Ninguno de los valores 

encontrados presentaron sobre-posición en las dos variables canónicas, las cuales 

representaron el 99.05 (CV1) y 0.95% (CV2) de la varianza total (Fig. 7). Estas 

diferencias fueron estadísticamente significativas (CV1 lambda de Wilks= 0.001263, 

p<0.05; CV2 lambda de Wilks= 0.001305, p<0.05). Las mayores diferencias 

ocurrieron en Doryteuthis pealeii y fueron explicadas principalmente por el CV1. La 

divergencia entre los grupos se soporta claramente en la matriz de clasificación en 

donde la asignación correcta fue del 100% para las tres entidades (Tabla IV). La 

variable con mayor contribución fue la longitud de la aleta izquierda para la CV1, 

mientras que en la CV2 el ancho del manto fue la medida que más contribuyó (Tabla 

V). 

De acuerdo con las D2 cada individuo identificado como una especie 

determinada fue más parecido a esa especie que a otra (Tabla VI). Con base en 

estas distancias Doryteuthis pealeii presentó mayores diferencias en su morfología 

corporal en comparación con las otras especies (Fig. 8).  
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Figura 7. Distribución de los valores morfométricos del cuerpo de los calamares a partir del 
CVA.  

 

 

Tabla IV. Matriz de clasificación de las especies de la familia Loliginidae de acuerdo al análisis de 
morfometría tradicional. 
Especies % correcto No. de especímenes clasificados 

  L. brevis D. pealeii D. plei Total 
L. brevis 100 50 0 0 50 
D. pealeii 100 0 50 0 50 
D. plei 100 0 0 50 50 
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Figura 8. Dendrograma generado con base en las distancias cuadráticas de Mahalanobis 
de acuerdo con el análisis de morfometría tradicional. 

 

 

Tabla V. Matriz de correlación de variables y factores del CVA de loligínidos de la 
costa de Tamaulipas. Las variables con mayor contribución resaltadas en negrita.  

Medida CV1 CV2 
Ancho del manto 0.875 0.392 
Longitud de la aleta derecha 0.997 0.015 
Longitud de la aleta izquierda 0.998 0.016 
Ancho de las aletas 0.969 0.191 
Longitud de la cabeza 0.930 0.172 
Ancho de la cabeza 0.959 0.240 
Diámetro del ojo 0.952 0.043 
Longitud del brazo I 0.984 -0.026 
Longitud del brazo II 0.981 0.065 
Longitud del brazo III 0.978 0.152 
Longitud del brazo IV 0.970 0.162 
Longitud del hectocotilo (brazo IV izquierdo) 0.970 0.168 
Longitud del tentáculo 0.894 0.223 
Longitud del club tentacular 0.966 0.175 
Longitud del sifón 0.971 0.011 
Ancho del sifón 0.933 0.218 
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Tabla VI. Matriz de distancias cuadráticas de Mahalanobis de acuerdo con el análisis de 
morfometría tradicional. 
Especies L. brevis D. pealeii D. plei 

L. brevis 0 1188.350 15.623 
D. pealeii 1188.350 0 1123.335 
D. plei 15.623 1123.335 0 

 

El MANOVA realizado para los datos generados a partir de mediciones 

corporales entre Doryteuthis plei y los organismos identificados como Doryteuthis 

roperi (del museo Smithsoniano) indica que existen diferencias estadísticamente 

significativas entre los grupos (tabla VII).  

 

Tabla VII. Valores morfométricos del cuerpo de los calamares evaluados mediante el 
MANOVA.  

Especies Lambda de Wilks F P 

Doryteuthis plei-D. roperi 0.222038 18.176 0.00 

 

     3.4 Análisis de morfometría geométrica de estatolitos 

 

Los resultados obtenidos del CVA aplicados en los estatolitos soportaron la 

existencia de tres grupos (Fig. 9). Los valores obtenidos en este análisis no 

mostraron ninguna sobre-posición sobre la Variable Canónica 1 (CV1) y 2 (CV2), las 

cuales representaron el 68.37 y 31.63%, respectivamente de la varianza total. Se 

encontraron diferencias estadísticamente significativas entre las especies 

identificadas (CV1 lambda de Wilks= 0.000973, p<0.05; CV2 lambda de Wilks= 

0.001112, p<0.05). Las diferencias entre los individuos de los tres grupos también 

pueden ser observadas a partir de la matriz de clasificación en la cual muestra que la 

asignación correcta fue del 100% (Tabla VIII).  
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Figura 9. Distribución de los valores de deformaciones parciales a partir del CVA de las 
especies mediante morfometría geométrica de estatolitos.  

 

 

Tabla VIII. Matriz de clasificación de las especies de la familia Loliginidae de acuerdo al análisis de 
morfometría geométrica de estatolitos. 

Especies % correcto No. de especímenes clasificados 

  L. brevis D. pealeii D. plei Total 

L. brevis 100 10 0 0 10 

D. pealeii 100 0 50 0 50 

D. plei 100 0 0 50 50 

 

En las gradillas de deformación que muestran la variabilidad morfológica de la 

forma promedio de los estatolitos de cada especie (Fig. 10), se distingue que la 

variabilidad de los estatolitos de Lolliguncula brevis se encuentra representada en el 

lóbulo superior, en el domo dorsal, en el ala y en el lóbulo rostral anterior. En 
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estatolitos de Doryteuthis pealeii la variabilidad se encuentra principalmente en el 

domo dorsal y el ala, y en menor grado en el domo lateral. La variabilidad 

morfológica en estatolitos de Doryteuthis plei se presenta en el domo dorsal y en el 

domo lateral. La forma de los estatolitos de todas las especies coincide en presentar 

alta magnitud de variabilidad en el domo dorsal, sin embargo, difieren en sentido y 

dirección.   

De acuerdo con las D2 cada individuo identificado como una especie 

determinada fue más parecido a esa especie que a la otra (Tabla XIX). Con base en 

estas distancias Lolliguncula brevis presentó mayores diferencias morfológicas en su 

estatolito en comparación con las otras especies (Fig. 11).  
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Figura 10. Gradillas de deformación representando la forma promedio característica de cada 
especie. a) Lolliguncula brevis; b) Doryteuthis pealeii; c) Doryteuthis plei 
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Figura 11. Dendrograma generado con base en las distancias cuadráticas de Mahalanobis 
de acuerdo al análisis de morfometría geométrica de estatolitos.  

 

 
 

Tabla XIX. Matriz de distancias cuadráticas de Mahalanobis de acuerdo al análisis de morfometría 
geométrica de estatolitos. 
Especies L. brevis D. pealeii D. plei 

L. brevis 0 567.881 409.645 
D. pealeii 567.881 0 121.156 
D. plei 409.645 121.156 0 
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4. DISCUSIÓN 

 

4.1 Identificación morfológica 

 

Todos los organismos recolectados en los cuatro cruceros que fueron 

identificados y diferenciados morfológicamente correspondieron a tres entidades 

taxonómicas de las cuatro reportadas para la zona por Jereb et al. (2010) en los 

mapas de distribución de las especies. En estos, según mencionan los autores, se 

considera todo el rango geográfico de distribución conocido de las especies, 

incluyendo áreas de ocurrencia estacional. En casos en donde sólo se cuenta con 

registros dispersos de ocurrencia, los autores utilizaron signos de interrogación para 

indicar áreas en donde se sospecha la distribución o no ha sido confirmada.  

Doryteuthis roperi (Cohen, 1976) es una especie cuya distribución incluye la 

costa de Tamaulipas según el mapa de Jereb et al. (2010). Si bien esta 

representación gráfica de su distribución cuenta con signos de interrogación, éstos 

se encuentran en la región del Atlántico, cercano a las Bahamas y República 

Dominicana, por lo que su distribución en loc. cit. no entraría en una de las 

sospechas atribuibles al hecho de que no se encontró en las muestras recolectadas 

en los cruceros realizados para este estudio. La ausencia de esta especie en las 

recolectas pudo deberse a la selectividad en el arte de pesca, a una posible 

distribución estacional en el área de muestreo que no haya coincidido la fecha de los 

muestreos realizados en esas estaciones del año, a un escaso tamaño poblacional o 

que en realidad la especie no exista y se trate más bien de una sinonimia de D. plei 

(Blainville, 1823) como se discute más adelante.  

En lo concerniente a la identificación, Lolliguncula brevis (Blainville, 1823) no 

presentó complicaciones debido a que sus características morfológicas coincidieron 

con su descripción original y debido a que sus caracteres externos no se traslaparon 

con las características encontradas en el resto de las especies. 

Los ejemplares de Doryteuthis pealeii (LeSueur, 1821) se identificaron 

considerando que sus aletas miden más de la mitad de la longitud del cuerpo, 

concordando con quien describió a la especie. Se ha mencionado que esta especie y 
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D. plei son similares cuando se encuentran en simpatría, en donde, con excepción de 

la forma del gladio y del hectocotilo, todos sus caracteres se sobreponen (Cohen, 

1976) y según Sánchez et al. (1996) esta similitud se hace más aguda en la región 

norte del Golfo de México. Lo anterior, contrasta con lo encontrado en el presente 

estudio, debido a que los organismos se recolectaron en el norte del Golfo de México 

y mostraron plasticidad intra-específica en la morfología del hectocotilo y diferencias 

inter-específicas en sus características diagnósticas independientes de la zona de 

co-ocurrencia y latitud.  

La revisión de D. roperi empleando organismos de Museo y considerando las 

descripciones originales, permitió corroborar la problemática taxonómica de la familia 

Loliginidae (Vecchione et al., 1998; Jereb et al., 2010). Las características 

morfológicas de los organismos fueron muy similares a las encontradas en D. plei, lo 

que soporta la duda de que si ambas especies deben conformar una sola entidad 

taxonómica. En este caso, no fue posible identificar si las hembras examinadas 

pertenecían a una o a otra especie, debido al traslape de características considerado 

las guías originales (Blainville, 1823; Cohen, 1976). Los machos fueron identificados 

con base en la descripción de los hectocotilos (Brakoniecki, 1986). Sin embargo, se 

encontraron varias inconsistencias como se discute posteriormente en este trabajo. 

Por esta razón, los organismos machos fueron asignados a nivel especie con base 

en la morfología del hectocotilo que fuera más similar a una u otra especie respecto a 

las descripciones. 

DeBose & Vecchione (2005) publicaron el primer registro de D. roperi en el 

Golfo de México, representado por siete organismos (dos machos y cinco hembras). 

En el Museo Smithsoniano se encuentran depositados los organismos que se 

reportan en su estudio, los cuales están contenidos en frascos en donde hay más 

organismos catalogados como D. roperi que no fueron incluidos como parte del 

elenco de los organismos reportados en su publicación. Estos individuos fueron 

revisados e incluidos en el presente trabajo, así como los otros siete ejemplares de la 

publicación de DeBose & Vecchione (2005). De estos ejemplares se encontraron 

machos en los que el acomodo de las ventosas del hectocotilo no concordó con la 



32 

 

descripción de Brakoniecki (1986); probablemente ésta haya sido la razón por la cual 

no fueron incluidos en el estudio de DeBose & Vecchione (2005).  

Con respecto a las características del hectocotilo, más de la mitad de los 

machos de cada especie presentaron un acomodo diferente en el comienzo de las 

modificaciones de las ventosas en comparación con las descritas por Brakoniecki 

(1986). El autor menciona que las modificaciones empiezan “cerca” de cierto número 

de ventosa, lo cual es relativo pues sugiere que puede haber flexibilidad. En este 

estudio el criterio que se tomó para la descripción de los hectocotilos fue que la 

modificación (Fig. 2) ocurriera en ± dos ventosas de diferencia respecto a lo que 

toma en cuenta la descripción de Brakoniecki (1986), para ser considerada o no 

concordante con la misma; sin embargo, cabe destacar que en algunos hectocotilos 

las modificaciones comenzaron hasta con 10 ventosas de diferencia con respecto a 

lo que comenta la literatura empleada. Lo anterior sugiere que pueden existir 

variaciones intraespecíficas en la forma del hectocotilo en función de la procedencia 

de los organismos; ya que la recolecta realizada en el presente estudio difiere de la 

zona de la cual proceden los organismos analizados por Brakoniecki (1986). 

Adicionalmente, indica que hay diferencias en los hectocotilos de organismos 

recolectados en una misma zona. Por lo tanto, la morfología del hectocotilo no debe 

ser utilizada como carácter diagnóstico pues varía dentro de una misma localidad y 

entre localidades. Por otro lado, el tamaño de la muestra puede también ser un factor 

importante ya que el número de individuos de Lolliguncula brevis revisados por 

Brakoniecki (1986) fue menor que el analizado en el presente trabajo. 

Con respecto a Doryteuthis plei y D. roperi, que son las que tuvieron mayor 

similitud morfológica corporal y comparten el mismo tipo de hectocotilo. Se 

analizaron los mismos tres organismos (un macho USNM727777 y dos machos 

USNM727776) de D. roperi de la colección del Museo de Historia Natural 

Smithsoniano que utilizó Brakoniecki (1986) y concordaron con el acomodo de las 

ventosas de su descripción, sin embargo, no fue así en el resto de los hectocotilos de 

los paratipos (tres machos USNM727773, tres machos USNM72775, dos machos 

USNM1149434, un macho USNM1074408 y un macho USNM1074405); excepto uno 

de ellos que si concordó (USNM00575874). En el caso de D. plei la mayoría de los 
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hectocotilos de los organismos tampoco concordó con la descripción mencionada y 

aunque no hay traslape en el comienzo de las modificaciones de las ventosas de 

ambas especies, estas modificaciones comienzan por una ventosa de diferencia en 

algunos organismos, lo que pareciera indicar que hay continuidad y por la similitud de 

los pedúnculos con bases triangulares, podría tratarse más bien de variaciones intra-

específicas en la forma del hectocotilo, es decir que todo indica que D. roperi es 

sinónimo de D. plei en lugar de ser dos entidades distintas con base tanto en su 

morfología corporal como del hectocotilo.  

En cualquiera de los casos, en este estudio se sugiere que el acomodo de las 

modificaciones en las ventosas de los hectocotilos no es un carácter diagnóstico 

apropiado para la identificación de todas las especies de la familia Loliginidae, ya que 

algunas especies como Lolliguncula argus (Brakoniecki & Roper, 1985) se pueden 

diferenciar por su hectocotilo fácilmente (Granados-Amores, 2014, com. pers.). En 

particular, en los loligínidos que se distribuyen en la costa de Tamaulipas, la 

morfología del hectocotilo no es un carácter que pueda ser utilizado para la 

identificación específica; lo que se puede acreditar a Brakoniecki (1986) para los 

organismos que se encuentran en loc. cit. son los distintos tipos de hectocotilos que 

presentan (tipo III, tipo IV y tipo V) y que son relevantes a nivel subgénero (Jereb et 

al., 2010). Sin embargo, lo anterior no es aplicable para todas las especies de la 

familia Loliginidae. Granados-Amores (2013) encontró inconsistencias concernientes 

a este respecto demeritando la validez de la morfología del hectocotilo como un 

carácter que deba ser utilizado para la discriminación a nivel subgénero, por lo que 

se propone realizar análisis sistemáticos más extensos para los loligínidos de la 

costa de Tamaulipas (e.g., incluir un mayor número de organismos al análisis) y para 

el resto de las especies de la familia Loliginidae.  

 

     4.2 Análisis genético 

 

Se encontraron tres clados genéticos en la muestra de calamares obtenida de 

la costa de Tamaulipas durante los cuatro cruceros realizados. Estos 
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correspondieron a las tres especies identificadas a partir de las descripciones 

originales: L. brevis, D. pealeii y D. plei. 

Las diferencias genéticas estimadas indicaron también que la divergencia 

entre especies de géneros distintos fue similar o ligeramente mayor que aquella 

encontrada entre especies del mismo género. Lo anterior ha sido notado en otros 

estudios, basados en marcadores moleculares que han incluido al gen COI 

(Anderson, 2000A; Anderson, 2000B). Las topologías mostradas en estos trabajos 

indican que las distintas especies del género Lolliguncula Steenstrup, 1881, a 

menudo presentan una mayor relación con especies de otros géneros que con 

aquellas del mismo (e.g. 14.9% de divergencia genética entre Loligo forbesii 

(Steenstrup, 1856) y Lolliguncula brevis y 15.1% entre Lolliguncula diomedeae 

(Hoyle, 1904) y L. panamensis (Berry, 1911) (Anderson, 2000A; Anderson, 2000B; 

Granados-Amores, 2013; Sales et al., 2014), por lo que Granados-Amores (2013) 

sugiere que el género Doryteuthis Naef, 1912 sea integrado al género Lolliguncula, 

en el contexto de este trabajo se concuerda con esta propuesta.  

Recientemente fueron publicados dos estudios sobre filogenia de la familia 

Loliginidae. En el trabajo de Sales et al. (2013) se encuentran relaciones 

filogenéticas similares a las que se mencionó previamente, en donde las especies del 

género Doryteuthis se encuentran muy cercanas a las de Lolliguncula con lo que se 

puede incrementar el soporte de lo propuesto por Granados-Amores (2013). Sales et 

al. (2014) se enfocan solamente en especies del género Lolliguncula y encuentran 

una reestructuración e incremento en el número de especies. Reiteran que 

seguramente debe haber más especies crípticas dentro del género, con lo que se 

confirma que este género debe ser analizado. Cabe mencionar que ninguno de estos 

dos trabajos ha incluido datos que no sean moleculares (e.g. morfométricos) y que 

varias de las secuencias con las que realizan sus análisis fueron obtenidas del 

GenBank (www.ncbi.nlm.nih.gov). De esta manera, el control y rigor de los datos 

analizados no depende completamente de los autores. Considerando lo anterior es 

importante incrementar esfuerzos para analizar sistemáticamente estas especies, 

empleando una mayor variedad de herramientas y estrategias de análisis. 
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Los especímenes de Doryteuthis roperi encontrados en el Museo 

Smithsoniano no fueron sometidos a análisis genéticos debido a que fueron fijados 

en formol desde su recolecta, y en ese estado el ADN sufre degradación, lo que 

dificulta la obtención de fragmentos mediante PCR. Por esta razón, se llevó a cabo 

una búsqueda exhaustiva de secuencias de esta especie en 

GenBank (www.ncbi.nlm.nih.gov) con la intención de hacer una comparación de la 

información, sin embargo, no se encontró ninguna secuencia del COI ni de cualquier 

otro gen. De los pocos trabajos que existen de esta especie (Cohen, 1976; 

Brakoniecki, 1986; DeBose & Nevitt, 2004, datos no publ.; DeBose & Vecchione, 

2005), sin considerar las compilaciones de la Organización de las Naciones Unidas 

para la Alimentación y la Agricultura (FAO) y Tree of Life (ToL), los muestreos de los 

últimos dos trabajos se realizaron en periodo de 2001-2004, en donde 

desafortunadamente ningún fragmento de tejido fue canalizado a estudios 

moleculares y todos los organismos se fijaron en formol. En los trabajos de 

investigación mencionados en este párrafo, se ha señalado la incipiente problemática 

taxonómica y poca información de esta especie.  

 

4.2 Análisis de morfometría tradicional 

 

Distintos procesos biológicos producen diferencias entre individuos y sus 

partes, y dentro de estos procesos se encuentra la diversificación evolutiva de largo 

plazo (Zelditch et al., 2004). Las diferencias en la forma corporal de diversos 

organismos pueden ser el resultado de distintos papeles ecológicos, tipos de 

respuesta a las mismas presiones de selección y procesos de crecimiento y 

morfogénesis (Zelditch et al., 2004). Es por esto que el análisis de la forma juega un 

papel importante en muchos estudios biológicos, ya que es una aproximación al 

entendimiento de esas causas de variación y transformación morfológica (Zelditch et 

al., 2004).  

Es importante tener en cuenta que cuerpo de los cefalópodos coleoideos no 

está sostenido por una concha o una estructura tan dura y amplia que de estructura a 

su cuerpo (Jereb et al., 2013) de una manera tal que evite que el tejido se contraiga o 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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expanda con la manipulación, arte de muestreo y los métodos fijación y preservación 

(e.g. formol, alcohol, congelación). Por lo tanto, es recomendable tener en cuenta 

que al realizar análisis morfométricos de partes corporales de este tipo de 

organismos, podría ocurrir desviación de datos tanto por su naturaleza como por 

error de medida (i.e., número de personas que participan en las observaciones) 

(Zelditch et al., 2004). En este estudio los especímenes se encontraban fijados y 

preservados con el mismo método (alcohol), excepto los individuos de D. roperi que 

habían sido fijados primeramente en formol y preservados en alcohol; las mediciones 

fueron realizadas por una sola persona mezclando individuos de las distintas 

especies identificadas previamente, sin embargo, los individuos de D. roperi fueron 

medidos por separado ya que las instalaciones en donde están depositados son 

distintas a donde se encuentran el resto de los individuos analizados.  

Las medidas corporales revisadas en el presente estudio indicaron diferencias 

considerables entre los tres grupos (100% de asignación correcta); consistente con 

las identificaciones previas de este trabajo y con el análisis de realizado por 

Granados-Amores et al. (2014) con un promedio de 77.6% de asignación correcta en 

calamares loligínidos del Pacífico mexicano, considerando que el tamaño de muestra 

(n) total fue mayor (530 especímenes) al de este estudio, y que incluyeron 6 especies 

en donde el n varió por especie. Tomando en cuenta que la mayor limitación del 

análisis de los caracteres morfológicos a nivel intraespecífico es la variación 

fenotípica que no se encuentra directamente bajo el control genético, si no limitada a 

la modificación ambiental (Clayton, 1981); en el análisis morfométrico realizado en 

este estudio lo anterior no fue una limitante. Las características de las mediciones 

corporales de los organismos objetivos no tuvieron una variación intraespecífica tal 

que reflejara agrupaciones dispersas y traslapadas sobre las variables canónicas del 

análisis, lo que podría indicar que los organismos se distribuyen dentro de 

condiciones ambientales sin modificaciones considerables o que la variabilidad 

fenotípica característica para cada especie es reducida.  

A pesar de considerar que el uso de los caracteres morfométricos en 

cefalópodos es problemático debido a la plasticidad de la forma corporal y 

crecimiento, haciendo difícil un estudio adecuado y consistente (Shaw et al., 1999), 
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de acuerdo con el análisis realizado en este estudio se logró soportar de manera 

general que la forma corporal de los organismos analizados pertenecen a especies 

distintas, corroborado con el máximo porcentaje de asignación correcta y tomando en 

cuenta que se consideraron mediciones morfométricas propuestas por Roper & Voss 

(1983) con los que se ha llegado a la identificación específica y conclusiones 

filogenéticas (Anderson, 2000A; Granados-Amores et al., 2014). Si bien estos 

resultados no aportan conclusiones contundentes respecto a relaciones filogenéticas, 

ya que deben ser requeridos análisis más profundos (e.g., análisis que determinen 

qué medidas son las que presentan mayor variabilidad interespecífica) en donde se 

incluyan más mediciones (e.g., longitud y ancho de estructuras duras como el 

gladio), es importante considerar que también a partir de estos análisis las 

diferencias fueron menores entre Doryteuthis plei y Lolliguncula brevis que entre las 

especies congéneres: D. plei y D. pealeii.  

El análisis realizado para comparar D. plei y D. roperi indicó diferencias 

significativas entre ambas especies. Sin embargo, la revisión morfológica no mostró 

diferencias. A partir de estos hallazgos se plantean dos hipótesis: 1) Los criterios 

morfológicos descritos en la literatura y empleados en este estudio no son útiles para 

distinguir una especie de otra; pero las diferencias encontradas en las medidas 

corporales soportan la existencia de dos entidades taxonómicas. 2) Considerando 

que los criterios morfológicos no soportan la existencia de dos entidades; las 

diferencias morfométricas encontradas en el presente estudio son el resultado de 

una variabilidad intraespecífica; es decir, que se trata de una sola especie; que 

mantiene diferencias morfométricas entre dos grupos debido a que proceden de 

zonas de muestreo distintas, que se encuentran expuestas a condiciones 

ambientales diferentes (Clayton, 1981) y se refleja en sus mediciones corporales. 

Esta última hipótesis podría verse soportada porque en ninguna recolecta fue 

registrado un cuarto clado genético, que pudiera ser asociado a D. roperi. 

Desafortunadamente, los organismos del museo han sido fijados en formol, y la 

confirmación de una entidad taxonómica distinta a D. plei, mediante análisis 

genéticos, debido a su imposibilidad metodológica, no fue abordada en este estudio.  
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     4.4 Análisis de morfometría geométrica de estatolitos 

 

Para cumplir los propósitos de este análisis se tomaron en cuenta tres 

landmarks, que fueron los puntos homólogos que se encontraron en todos los 

estatolitos de todos los organismos aquí considerados, al igual que en el estudio de 

Granados-Amores (2013), contrastando con la sugerencia de utilizar las 18 cotas 

anatómicas que se tomaron en cuenta en el estudio de Dommergues et al. (2000) en 

donde los resultados del análisis alcanzaron el 100% de asignación correcta.  

El porcentaje de asignación correcta de los estatolitos (100%) en cada una de 

las tres especies tratadas en este estudio soporta el importante valor taxonómico de 

estas estructuras (Clarke, 1978). Esto es concordante con lo encontrado por 

Lombarte et al. (2006) y Granados-Amores (2013) quienes lograron mediante los 

estatolitos la identificación específica de los organismos que analizaron.  

Las principales variaciones morfológicas en la descripción del estatolito con 

base en los diagramas formulados en las gradillas de deformación no parecen ser un 

carácter de nivel genérico pues hubo más diferencias en especies del mismo género 

que en especies de géneros distintos, tal como se percibe en las descripciones de 

Granados-Amores (2013). Sin embargo, el Análisis de Variables Canónicas indicó 

que el conjunto de valores de las dos especies del mismo género se encuentran 

distribuidos en un espacio canónico más cercanos que el que presentan los valores 

de especies pertenecientes a géneros distintos tal como se refleja en el 

dendrograma, y tiene congruencia con lo encontrado por Granados-Amores (2013).  

La variación en la forma de una estructura dada podría representar localidades 

geográficas y efectos ambientales (Rohlf & Marcus, 1993). Lolliguncula brevis es una 

especie que soporta un amplio rango de variaciones ambientales en cuanto a 

salinidad y temperatura (Vecchione, 1991), lo anterior podría explicar la diferencias 

en los estatolitos de esta especie con respecto a los de las otras dos especies 

incluidas en el análisis desde un punto de vista ambiental y no directamente 

filogenético. Sería importante realizar una caracterización específica en cuanto a su 

migración vertical para robustecer la opinión anterior.  
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     4.5 Integración de los hallazgos morfométricos y genéticos 

 

Los resultados del presente trabajo soportaron la existencia de tres especies 

en la costa de Tamaulipas mediante la información morfológica, morfométrica 

(medidas corporales y geometría del estatolito) y genética. Se documentaron las 

inconsistencias en cuanto a la identificación morfológica de hembras de Doryteuthis 

plei, como se discute previamente, pues el uso de caracteres merísticos en 

cefalópodos es problemático debido a la plasticidad de la forma corporal de estos 

organismos (Shaw, 1999). Por otro lado, la circunscripción de la especie D. roperi 

permanece incierta, pues existieron estas mismas inconsistencias morfológicas tanto 

en machos como en hembras, considerando los criterios morfológicos publicados 

para su reconocimiento, esta especie puede considerarse una sinonimia de D. plei, 

sin embargo, a partir del análisis morfométrico se soportan diferencias estadísticas, 

aunque este hecho no garantice con certeza que la magnitud de las diferencias con 

D. plei, soporte la existencia de dos entidades que justifiquen la asignación de 

especies distintas. Resultados más robustos deben ser obtenidos de registros 

adicionales y estudios alternos (e.g., moleculares).  

La importancia de la utilización de distintas herramientas taxonómicas de 

manera integral se ha sugerido en distintos trabajos que no han sido necesariamente 

integrativos (Bonnaud et al., 1994). En este estudio se utilizaron distintas 

herramientas que en conjunto permitieron una determinación robusta de las 

especies, tal como lo desarrollado por Granados-Amores (2013) para loligínidos del 

Pacífico mexicano y Anderson et al. (2008) para el género Alloteuthis, aunque estos 

últimos sólo utilizaron mediciones corporales y datos moleculares.  Es importante 

tomar en cuenta que combinar distintos conjuntos de taxa y datos filogenéticamente 

informativos en un análisis simultáneo puede afectar fuertemente a las estimaciones 

de las relaciones (Wiens & Reeder, 1995) por lo que se propone que los análisis 

taxonómicos en donde se utilicen distintas herramientas sean evaluados por 

separado y discutidos de manera integrativa.  

El cladograma generado a partir de secuencias genéticas y los dendrogramas 

resultantes de los análisis de morfometría tradicional de partes corporales de los 
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especímenes y de morfometría geométrica de estatolitos, son todos contrastantes 

entre sí en el acomodo de los grupos. Si bien se han establecido conclusiones 

filogenéticas a partir de análisis moleculares (Anderson, 2000A; Strugnell et al., 

2005) y se ha argumentado que una de las causas de la forma corporal de los 

organismos es la evolución (Zelditch et al., 2004) y que la forma de los estatolitos 

depende enormemente de la filogenia (Clarke & Maddock, 1988); los resultados de 

este estudio indican que la expresión de los distintos caracteres (forma corporal y de 

estructuras duras y acomodo de las pares de bases nucleotídicas) se encuentra a 

distintas tasas de su historia evolutiva pues son de distinta naturaleza. Sin embargo, 

se logró detectar la separación bien definida de los taxa a partir de estos análisis. 

 

     4.6 Conclusiones 

 

 Las especies de loligínidos que se distribuyen en la costa de Tamaulipas 

fueron morfológica, morfométrica y genéticamente identificadas como: 

Lolliguncula brevis, Doryteuthis pealeii y Doryteuthis plei. 

 Doryteuthis pealeii y D. plei presentan diferencias morfológicas en zonas de 

simpatría. 

 No se confirmó la presencia de Doryteuthis roperi en las costas de 

Tamaulipas. 

 La revisión taxonómica de D. roperi a partir de individuos depositados en el 

Museo Nacional de Historia Natural Smithsoniano, Washington D.C., E.U.A, 

no indicó la presencia de rasgos morfológicos distintos a los de Doryteuthis 

plei. Sin embargo, con el MANOVA se observaron diferencias significativas. 

Considerando, lo anterior, y la ausencia de datos genéticos de D. roperi, en el 

presente estudio no se encontraron elementos suficientes para confirmar o no, 

si Doryteuthis plei y D. roperi conforman una misma especie. 

 El uso de la morfología del hectocotilo no es un carácter adecuado para la 

identificación específica en la familia Loliginidae.  

 Las revisiones taxonómicas de los cefalópodos loligínidos deben considerar el 

uso de varias herramientas para la obtención de caracteres de distintos tipos.  
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