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RESUMEN
Arakaki N, Carbajal P, Marquez-Corigliano D, Suárez S, Gil-Kodaka P, Perez-Araneda K, Tellier F. 2021. 
Genética de macroalgas en el Perú: diagnóstico, guía metodológica y Casos de estudio. Inf Inst Mar Perú. 48(4): 
594-609.- Para promover el uso comercial de macroalgas en Perú hace falta tener mejor conocimiento 
de la estructura genética de las especies. La determinación taxonómica basada en criterios genéticos e 
identificación de áreas de diversidad genética particulares, tendrán consecuencias importantes para la 
conservación y manejo sustentable de esos recursos naturales. En este estudio se hace un diagnóstico 
de aportes al conocimiento de algas pardas y rojas registradas en Perú en los últimos 10 años: pelillo 
(Gracilariopsis, Agarophyton), aracanto (Lessonia), sargazo (Macrocystis), cochayuyo (Porphyra y Pyropia), 
yuyo (Chondracanthus), alga flor (Mazzaella) y carola (Callophyllis). Se propone una guía metodológica 
para realizar investigaciones genéticas, ilustrándola con cuatro casos de estudio. Para esto, se destacan 
los cambios taxonómicos del organismo estudiado los últimos años y se detallan métodos como: análisis 
filogenéticos y delimitación de especies. Finalmente se presentan resultados obtenidos y perspectivas 
futuras de las macroalgas reconocidas por su importancia comercial o por su potencial para usarse en la 
alimentación o industria: en el Perú: el “cochayuyo” ¿cuántos géneros y cuántas especies se comen?, el 
“yuyo” ¿son una o dos especies?, los “pelillos” ¿de dónde vienen?, ¿qué especies comparten las costas de 
Perú y Chile, en el caso de “sargazo” o ”aracanto”?
Palabras clave: análisis molecular, algas comerciales

ABSTRACT
Arakaki N, Carbajal P, Marquez-Corigliano D, Suárez S, Gil-Kodaka P, Perez Araneda K, Tellier F. 2021. 
Seaweed genetics in Peru: diagnosis, methodological guideline, and case studies. Inf Inst Mar Peru. 48(4): 594-609.- 
This study makes a diagnosis of the knowledge of brown and red algae recorded in Peru during the last 
decade: Gracilariopsis, Agarophyton, Lessonia, Macrocystis, Porphyra, and Pyropia, Chondracanthus, Mazzaella, 
and Callophyllis. Therefore, their taxonomic determination, based on genetic criteria and identification of 
areas where genetic diversity occurs will be important for their conservation and sustainable management 
to promote their commercial use in Peru. We also propose a methodological guideline for conducting 
genetic studies, with four case studies. Thus, the taxonomic changes of the organisms studied in recent 
years are highlighted and the methods to be used are detailed, which corresponds mainly to phylogenetic 
analyzes and species delimitation. Finally, we present the results obtained and the future perspectives of 
these macroalgae recognized for their commercial importance or for their potential to be used in food and 
industry.
Keywords: molecular analysis, commercial seaweeds
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1.	 INTRODUCIÓN

En el contexto actual de cambios globales, la 
biodiversidad es afectada por el cambio climático, 
pero también por la acción humana directa, vía, 
por ejemplo, recolecta de biomasa, cultivo de 
bio-recursos e introducción voluntaria o no de 
especies exóticas.

Desde la perspectiva del manejo y conservación 
de recursos de beneficio comercial (actual 
o potencial), hay un interés particular en 
elucidar la estructuración genética de una 
especie, es decir, cómo se encuentra distribuida 
geográficamente la diversidad genética 
actual: ¿qué poblaciones son más diversas 
genéticamente? ¿qué poblaciones actúan como 
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fuente de diversidad genética y deben ser 
prioritarias para medidas de conservación? 
¿qué poblaciones presentan diversidad única, 
específica?

Desde la perspectiva de acuicultura, 
interesa identificar poblaciones de mayor 
diversidad y asegurar cruzamiento entre 
individuos genéticamente distintos, evitando 
consanguinidad. Resulta de interés caracterizar 
el sistema de reproducción y la diversidad local 
de las poblaciones.

Estas preguntas de utilidad común para el 
manejo, la conservación y el cultivo de especies 
comerciales se enfocan en caracterizar la 
diversidad genética y su distribución en escala 
temporal corta y en escala geográfica reducida. 
La genética de poblaciones permite estudiar el 
sistema de reproducción y los flujos génicos 
entre poblaciones de una misma especie, en 
escala espacio-temporal reducida, enfocada 
en procesos actuales y recientes (últimas 
generaciones).

Esto lleva a que, frecuentemente, personas 
interesadas en procesos poblacionales 
descuiden el estudio genético a nivel de 
género y especie. No obstante, es fundamental 
clarificar primero, el taxón en estudio, es decir, 
identificar el género y la especie o delimitar 
adecuadamente la especie, antes de realizar 
estudios de conectividad intraespecífica. El 
estudio genético poblacional requiere un 
importante esfuerzo de muestreo y gastos 
en reactivos, pero puede llegar a no ser 
informativo si su diseño no fue bien realizado 
desde el principio.

Estructura del documento

Luego de recordar conceptos claves y su 
importancia en el diseño de políticas de manejo, 
conservación y cultivo de bio-recursos, este 
trabajo se enfoca en las macroalgas distribuidas 
en Perú. Un diagnóstico del conocimiento 
genético de estas especies nos llevó a presentar y 
ejecutar un Convenio de Cofinanciamiento entre 
entidades de investigación y financieras para 
suplir los déficits identificados. Proponemos 
una guía metodológica para la realización de 
estudios genéticos, ilustrándola con cuatro casos 
de estudios.

Definición de especies e importancia para 
manejo y conservación

La noción de especie es la base para los estudios 
de biología, composición química y ecología de 
los organismos vivos, elaboración de planes de 
manejo de praderas naturales, así como planes de 
cultivo sustentables económica y ecológicamente.

De acuerdo a Pante et al. (2015), taxonómicamente 
las especies deben ser consideradas como 
hipótesis de especies, que necesitan ser revisadas 
en tanto se adquiere nueva evidencia. Múltiples 
caracteres derivados de diversos atributos 
biológicos son analizados con varios métodos 
para proponer hipótesis de especies estables y 
comprobables. Los caracteres que derivan de 
atributos biológicos son: morfología, ADN, rango 
geográfico, hábitat o comportamiento. En cuanto 
a métodos, estos derivan de diferentes conceptos 
de especie, ya sea usando criterios biológicos, 
filogenéticos o fenéticos. La taxonomía integrativa 
consiste en analizar diferentes caracteres, con 
otros métodos y aplicando otros criterios de 
delimitación de especies para proponer hipótesis 
de especie tan firme como sea posible.

Por su alta plasticidad fenotípica y número 
relativamente bajo de caracteres morfológicos 
disponibles, las macroalgas son particularmente 
difíciles de identificar basándose en su morfología 
(Knowlton, 2000). Además, muestras procesadas 
a nivel industrial no permiten caracterizar los 
criterios morfológicos, mientras las secuencias 
de ADN han demostrado utilidad para la 
trazabilidad de recursos del mar (ej. Haye et al., 
2012) y su potencial de uso (Saunders, 2005).

En particular, el método del código de barras de 
ADN (DNA barcoding) permite la identificación 
taxonómica de una muestra biológica, 
comparando un fragmento de ADN de esa 
muestra con secuencias de una base de datos 
de referencia. Cuando la base de referencia está 
adecuadamente construida, incluso es posible 
determinar el origen geográfico de la muestra.

Diagnóstico y propuesta de investigación

En la costa peruana, se registran 225 especies 
de macroalgas con base en taxonomía clásica, 
es decir, considerando únicamente caracteres 
morfológicos (Acleto, 1988). Para 62 de ellas, 
hemos podido encontrar en las bases de datos 
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genéticos mundiales al menos una secuencia 
nucleotídica que había sido obtenida a partir de 
algas recolectadas en Perú (revisión en GenBank 
y BoldSystem, al 29/01/2020). La información 
corresponde principalmente a algas rojas (32 
géneros) y al grupo de Laminariales en las algas 
pardas (2 géneros). Según nuestra búsqueda, no 
habría información de secuencia nucleotídica 
obtenida de algas verdes recolectadas en el Perú.

Todos los estudios de algas rojas, con una 
excepción, incluyen el marcador plastidial rbcL, 
que codifica para la subunidad grande de la 
RuBisCo. Adicionalmente, en 6 de 32 géneros, 
los autores reportaron información del marcador 
mitocondrial COI, que codifica para la Citocromo 
Oxidasa c subunidad I. Solo ocasionalmente ha 
sido utilizado psbA, perteneciente a la familia de 
genes plastidiales que codifica la proteína D1 del 
Centro de Reacción PSII (fotosíntesis oxigénica). 
Este patrón en algas rojas difiere radicalmente 
de lo observado para algas pardas, donde hay 
mayor variedad de loci utilizados: mitocondriales 
(espaciador ATP8S, gen COI), cloroplastidiales 
(espaciador de la RuBisCo entre rbcL y rbcS, 
gen rbcL) y nucleares (espaciadores internos 
transcritos del ADN ribosomal: ITS1, ITS2, 28S).

El principal enfoque de los estudios registrados 
corresponde a análisis filogenéticos y delimitación 
de especies. Las especies de importancia comercial 
en Perú están todas representadas, destacándose, 
en la gran mayoría, los cambios taxonómicos 
sufridos en los últimos años, como resultado de los 
estudios filogenéticos (Fig. 1). El cambio de género 
afectó al pelillo Gracilaria chilensis, llegando a ser 
sinonimizado con Agarophyton chilense (Gurgel 
et al., 2018) y al alga flor Chondrus canaliculatus 
conocido ahora como Mazzaella canaliculata 
(Arakaki & Ramírez, 2021). El aracanto negro 
Lessonia nigrescens se ha dividido en dos especies, 
siendo Lessonia berteroana la presente en las costas 
peruanas (Pérez-Araneda et al., 2020). El caso 
del cochayuyo, conocido tradicionalmente bajo 
el nombre de Porphyra columbina, es notoriamente 
más complejo, actualmente está reconocido con 
dos géneros (Porphyra y Pyropia), cinco especies 
descritas y otras aún sin nombre (Guillemin et al., 
2016; Ramírez et al., 2014; Meynard et al., 2019). 
Actualmente, se considera el sargazo Macrocystis 
integrifolia como sinónimo de Macrocystis pyrifera 
(Macaya & Zuccarello, 2010b; Salavarria et al., 
2018) y se ha sugerido que el yuyo Chondracanthus 

glomeratus sea sinónimo de Ch. chamissoi 
(Calderón, et al., 2020). El aracanto palo Lessonia 
trabeculata, el pelillo Gracilariopsis lemaneiformisy 
la carola Callophyllis variegata (Bory) Kützing, 
1843, destacan por ser las únicas especies de 
importancia comercial en Perú para las que no 
se han sugerido cambios taxonómicos a nivel de 
género ni especie (Tellier, 2009; Arakaki et al., 
2011; Gurgel et al., 2018). Los cambios propuestos 
para el yuyo y el cochayuyo son directamente 
producto del proyecto de investigación reportado 
aquí, aportando información complementaria 
para los aracanto negro y palo. Se presenta mayor 
información en la sección Casos de Estudio.

Son escasos y recientes los trabajos que abordan 
la estructura genética de algas del Perú a nivel 
intraespecífico, incorporando en el diseño de 
muestreo varias localidades y muestras por 
localidad. Destacan las algas pardas aracanto 
negro (Lessonia berteroana), sargazo (Macrocystis 
pyrifera) y aracanto palo (Lessonia trabeculata), para 
las que se han realizado estudios filogeográficos 
incluyendo localidades peruanas (Tellier, 2009; 
Tellier et al., 2009; Macaya & Zuccarello, 
2010b; Salavarria et al., 2018), así como la 
tesis de Suárez (2019) enfocada en el yuyo 
Chondracanthus chamissoi. Tanto el aracanto negro, 
como el cochayuyo fueron especies focales del 
estudio reportado aquí, presentándose mayores 
antecedentes en la sección Casos de Estudio.

Al 2016, no existía una base de datos de referencia 
para macroalgas nativas del Perú y la cantidad de 
información genética de ellas era muy escasa en 
las bases de datos genéticos mundiales (GenBank, 
BOLD). En consecuencia, hemos propuesto la 
realización de un estudio de código de barras y de 
filogenia para clarificar la delimitación de especies 
representativas en el Perú, complementándolo con 
estudios filogeográficos que ayuden a determinar 
el grado de conectividad entre poblaciones. 
Es así como, en el marco del Convenio de 
Cofinanciamiento Nº 017‑2016-FONDECYT, se 
desarrolló el proyecto “Estudio poblacional y 
delimitación de especies de macroalgas de la costa 
peruana usando herramientas moleculares, para su 
aprovechamiento en la alimentación e industriaʺ, 
cuyo objetivo fue: valorar la biodiversidad algal 
en el país, conocer la diversificación de los usos de 
macroalgas y su manejo sustentable, basados en 
evidencia científica.
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Figura 1.- Algas de importancia comercial en el Perú: nombre común en Perú, ilustración de espécimen, nombre científico 
antes y después de la potencial revisión taxonómica y tipo de cambios taxonómicos que afectó al alga. Tonos café: algas 
pardas; tonos rojo: algas rojas. Los signos interrogativos indican información que requiere mayor investigación para ser 
confirmada. Fuentes y autorías. Aracanto negro: Lessonia nigrescens Bory, Lessonia berteroana Montagne, Gonzáles et al., 

2012; Pérez-Araneda et al., 2020. Aracanto palo: Lessonia trabeculata Villouta & Santelices, Tellier, 2009. Sargazo: Macrocystis 
pyrifera (Linnaeus) C.Agardh, Macrocystis integrifolia Bory, Macaya & Zuccarello, 2010b; Salavarría et al., 2018. Género 

Eisenia: Eisenia cokeri M.Howe, Eisenia gracilis E.Y.Dawson, Acleto & Foldvik, Carbajal et al., en prep. Cochayuyo: 
Guillemin et al., 2016; Márquez-Corigliano et al., 2019. Yuyo: Chondracanthus chamissoi (C.Agardh) Kützing, Chondracanthus 

glomeratus (M.Howe) Guiry, Calderón et al, 2020; Arakaki et al., 2021. Pelillo del género Gracilariopsis: Gracilariopsis 
lemaneiformis (Bory) E.Y.Dawson, Acleto & Foldvik, Gurgel et al., 2003, Arakaki et al., 2015. Pelillo del género Agarophyton: 
Gracilaria chilensis C.J.Bird, McLachlan & E.C.Oliveira, Agarophyton chilense (C.J.Bird, McLachlan et E.C.Oliveira) Gurgel, 

J.N.Norris et Fredericq, Gurgel et al., 2018. Carola: Callophyllis variegata (Bory) Kützing, Arakaki et al., 2011. Alga flor: 
Chondrus canaliculatus (C.Agardh) Greville, Hommersand et al., 1999. Mazzaella canaliculata, Arakaki & Ramírez (2021)
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Se generó información taxonómica, filogeográfica 
y poblacional de las especies de macroalgas 
de la costa peruana comercializadas o con 
potencial uso en la alimentación e industria, 
usando herramientas moleculares. Parte de 
la información fue presentada como tesis 
universitaria: cochayuyo (Márquez, 2018), yuyo 
(Suárez, 2018), como artículo científico publicado: 
cochayuyo (Márquez-Corigliano et al., 2019), 
aracanto negro (Pérez-Araneda et al., 2020), alga 
flor (Arakaki & Ramírez, 2021), yuyo (Arakaki 
et al., 2021) o en preparación: para Eisenia cokeri y 
E. gracilis (Carbajal et al.), para el aracanto palo 
L. trabeculata (Tellier et al.) y para el cochayuyo 
(Márquez-Corigliano et al.).

Las evidencias científicas pueden ser utilizadas 
para: definición de planes de manejo, estimación de 
stock, desarrollar sus cultivos, así como en el ámbito 
de conservación y valoración de la biodiversidad 
nativa del Perú. El descubrimiento frecuente de 
especies crípticas en macroalgas por ejemplo 
Pyropia columbina (Montagne) W.A.Nelson, 2011 
y L. nigrescens en Chile (Guillemin et al., 2016; 
Tellier et al., 2009; González et al., 2012) abre 
oportunidades que deben ser aprovechadas para 
un mejor uso en la alimentación y la industria.

Guía metodológica

Para delimitar las especies de macroalgas nativas 
y asegurar su adecuada identificación, primero 
se profundizó en la taxonomía de las algas de 
importancia comercial usando herramientas 
morfológicas y moleculares (análisis de 
morfología externa, anatomía y código de barras 
de ADN). Segundo, se aumentó el número de 
muestras analizadas para ciertas especies con 
el fin de caracterizar la distribución geográfica 
de la diversidad genética a nivel intraespecífico 
(filogeografía). Finalmente, se desarrollaron 
marcadores hipervariables (microsatélites) para 
la posterior caracterización genético poblacional 
de las especies seleccionadas.

Delimitación de especies: una primera etapa 
necesaria

Cuando no existe información genética sobre 
la morfo-especie en estudio (especie focal), es 
necesario aclarar los límites entre especies antes de 
realizar estudios genéticos, en particular antes de 
analizar flujos genéticos entre poblaciones. Para 

una morfo-especie que presenta varios morfotipos 
debemos preguntar: ¿son variantes morfológicas 
de una única especie? ¿son dos especies distintas? 
Cabe preguntarse también si especies hermanas a 
la especie focal corresponden a especies distintas y 
si nuestro conocimiento del rango de distribución 
geográfica de la especie focal está correcto.

Contexto e información sobre el organismo en 
estudio.

Durante la revisión de la literatura, es importante 
considerar los siguientes aspectos de la especie 
focal: nombres taxonómicos actuales y aquellos 
en desuso; informaciones sobre el ciclo de vida y el 
sistema de reproducción; diversidad morfológica 
reportada; rango geográfico de distribución y 
variedad de hábitats. Adicionalmente, se debe 
considerar información sobre especies cercanas 
filogenéticamente y aquellas con morfología 
parecida a la especie focal.

Información molecular disponible

También se debe realizar una búsqueda en 
bases de datos genéticos mundiales, como 
GenBank y BOLD System, tanto para el nombre 
taxonómico actual como para los nombres 
utilizados anteriormente. Considerar información 
como: número de secuencias disponibles, 
marcadores moleculares utilizados y origen de 
los organismos secuenciados (país, región). La 
búsqueda también debe considerar las especies 
filogenéticamente cercanas a la especie focal y 
aquellas de morfología similar. En la ausencia o 
escasez de información genética sobre la especie 
focal, corresponde identificar los marcadores 
moleculares frecuentemente utilizados para la 
delimitación de especies a nivel del género o de 
la familia.

2.	 MATERIAL Y MÉTODOS

Elección de marcadores moleculares: para 
delimitación de especies y considerando un 
presupuesto limitado, el secuenciamiento 
de marcadores mitocondriales es el método 
utilizado con más frecuencia. No obstante, es 
importante considerar también marcadores 
cloroplastidiales y posible nucleares, tomando 
en cuenta que los compartimentos genómicos se 
caracterizan por herencias distintas (uniparental 
vs. biparental). Los genes, incluso dentro de un 

https://www.algaebase.org/search/?genus=Pyropia
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mismo compartimento, se caracterizan por tasas 
de mutación distintas. Para delimitar especies, 
un marcador adecuado es el que presenta 
un limitado polimorfismo intraespecífico y 
mayor polimorfismo interespecífico, dentro 
de un mismo género. La información genética 
disponible en las bases de datos para especies 
cercanas a la especie focal, permite tener una 
primera aproximación a estas características de 
diversidad en los distintos niveles.

Diseño de muestreo: dentro de lo posible, se 
debe asegurar una representación del rango 
geográfico de la especie focal, de su diversidad 
morfológica y de la diversidad de los hábitats 
donde se encuentra, así como contar con 
representación de las especies morfológicamente 
o filogenéticamente cercanas. Es conveniente 
muestrear ejemplares completos, herborizarlos 
y guardarlos en colecciones científicas, para 
luego facilitar la revisión taxonómica de la 
especie focal, de ser necesaria.

Análisis de datos: para reconstrucciones 
filogenéticas, métodos de delimitación de especies 
(véase Casos de Estudio).

Perspectivas

El estudio puede concluir en la necesidad de 
realizar una revisión taxonómica, cambiando el 
nombre de la especie, o sus límites (separación 
de especies crípticas o reunión de especies 
sinónimas). En ciertos casos, los marcadores 
moleculares y el diseño de muestreo no permiten 
concluir y se debe agregar mayor información 
(Pante et al., 2015). Una vez identificados los 
límites entre especies, se pueden realizar estudios 
de conectividad a nivel poblacional. A su vez, 
la información generada permite identificar 
taxonómicamente una muestra desconocida: por 
ejemplo, un ejemplar con tejidos dañados puede 
ser secuenciado para uno de los marcadores 
moleculares utilizados en delimitación de 
especies, contrastando la secuencia obtenida con 
la base de datos genéticos generada (código de 
barras de ADN).

Estudios filogeográficos

Este tipo de estudios tiene como objetivo 
caracterizar la diversidad genética de una especie 
focal a lo largo de su distribución geográfica e 

inferir los procesos evolutivos que explican esa 
distribución.

En macroalgas marinas, se usa, principalmente, 
marcadores mitocondriales para estudios 
filogeográficos, aunque se hace más frecuente 
el uso combinado de distintos marcadores, 
incluyendo cloroplastidiales y nucleares. En caso 
de contar con financiamiento importante, también 
se pueden realizar estudios filogeográficos 
con secuenciamiento masivo (genómica de 
poblaciones), aspecto que no será abordado.

Si bien la delimitación de especies requiere un 
muestreo que cubra la diversidad de condiciones 
en la cual se encuentra (hábitat, geografía, 
morfotipos, etc.), aquí se requiere estimar la 
diversidad a nivel intra-poblacional. Estimadores 
a este nivel requieren tener buena representación 
de la diversidad local, por lo que el muestreo 
debería considerar 20 a 30 ejemplares por cada 
localidad. Para las estadísticas en ecología, 
con 8 ejemplares por localidad no es posible 
estimar la diversidad local; a pesar de ello, se 
pueden encontrar investigaciones en las cuales 
se concluye sobre conectividad entre localidades 
con 8 individuos y 4 haplotipos (similar a alelos, 
para genes mitocondriales), cuestionándose 
entonces la validez de los análisis estadísticos.

Estudios poblacionales a pequeña escala 
temporal y especial

Para caracterizar flujos génicos recientes 
(contemporáneos) o relaciones de parentesco 
dentro de una población, los marcadores 
utilizados para delimitación de especies y para 
filogeografía no son los adecuados, debido a 
su relativa baja tasa de mutación. Más bien, se 
requiere incluir miles de sitios polimórficos (uso 
de SNPs, polimorfismo de un solo nucleótido).

Un método alternativo es el desarrollo y 
posterior uso de marcadores microsatélites, 
altamente polimórficos a nivel poblacional, 
para lo cual se necesitará muestras obtenidas 
de diversas poblaciones consideradas como 
parte de una misma especie. En una segunda 
etapa, los microsatélites pueden utilizarse para 
caracterizar la diversidad poblacional, y el grado 
de conectividad entre poblaciones. El desarrollo 
de microsatélites puede externalizarse (existen 
numerosos servicios a nivel internacional).
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Casos de estudio

Caso 1. El “cochayuyo” del Perú, ¿cuántos 
géneros y cuántas especies se comen?

Información obtenida de Márquez (2018) y 
Márquez-Corigliano et al. (2019)

Organismo en estudio.- Dentro de las Bangiales 
foliosas se encuentran las algas de mayor 
importancia en la acuicultura, debido a su valor 
nutricional (Brodie et al., 2008; Yang et al., 2017). 
En este grupo se efectuaron identificaciones 
erróneas debido a su morfología simple y variada 
(Brodie et al., 2008). No obstante, la inclusión de 
marcadores moleculares y otras herramientas 
de la taxonomía integrativa permitió resolver 
problemas taxonómicos de ciertas especies, e 
identificar nuevas especies, revelando un grupo 
altamente diverso.

Tradicionalmente, las Bangiales foliosas estaban 
reunidas dentro del género Porphyra (Porphyra 
sensu lato), hasta que Sutherland et al. (2011), 
basados en marcadores moleculares, lo dividieron 
en ocho géneros: Boreophyllum, Clymene, 
Fuscifolium, Lysithea, Miuraea, Porphyra (sensu 
stricto), Pyropia y Wildemania. Posteriormente, 
Sánchez et al. (2014) adicionaron Neothemis, 
dando nueve géneros en total. Porphyra y Pyropia 
son los géneros más diversos de Bangiales 
foliosas (Sutherland et al., 2011).

En Chile, con la inclusión de herramientas 
moleculares y métodos de delimitación de 
especies, se identificaron 18 especies de 
Bangiales foliosas pertenecientes a los géneros 
Fuscifolium, Porphyra, Pyropia y Wildemania 
(Guillemin et al., 2016). Ninguna de esas 
especies coincidió con las Bangiales foliosas 
reportadas previamente en la costa chilena 
con base en los análisis morfológicos, tan solo 
dos contaban con descripción morfológica: 
Pyropia orbicularis (Ramírez et al., 2014) y 
Porphyra mumfordii (Muñoz‑Muga et al., 
2018). Posteriormente, se describieron tres 
nuevas especies: Pyropia variabilis, Porphyra 
luchea y Porphyra longissima que cohabitan en 
Maitencillo, Valparaíso (Meynard et al., 2019). 
Es común observar especies simpátricas como 
estas, es decir, especies que coexisten en una 
misma localidad.

En Perú, las Bangiales foliosas o “cochayuyos” 
se siguen reconociendo como pertenecientes 
al género Porphyra, con cinco especies: P. 
columbina, P. pseudolanceolata, P. tenera, P. thuretii 
y P. umbilicalis (Ramírez & Santelices, 1991). El 
cochayuyo es de particular interés en Perú para la 
alimentación humana directa. El descubrimiento 
de numerosas especies crípticas en la morfo-
especie Pyropia columbina en Chile (Guillemin et 
al., 2016) es un claro ejemplo de la necesidad de 
investigar el género en Perú, previo a intentos de 
cultivo.

Información molecular disponible para el 
grupo estudiado.- En las Bangiales foliosas, 
los marcadores moleculares empleados varían 
según el enfoque de los estudios: (i) para 
asignar ejemplares a un género: nuclear nSSU, 
cloroplastidial rbcL y mitocondrial COI; (ii) para 
establecer relaciones filogenéticas entre especies: 
rbcL y nSSU fueron los más empleados (e.g. 
Lindstrom, 2008; Kim et al., 2018), aunque rbcL 
tiene mayor cantidad de secuencias disponibles 
en GenBank; y (iii) para la delimitación de 
especies, COI permite una mejor discriminación 
(e.g. Guillemin et al., 2016; Reddy et al., 2018) 
debido a que presenta mayor tasa de evolución 
que otros marcadores.

Enfoque elegido: delimitación de especies y 
filogenia.- Para delimitar las especies dentro de 
las Bangiales foliosas de Perú, el enfoque principal 
fue identificar posibles especies crípticas, 
para luego revisar la taxonomía (taxonomía 
integrativa) y profundizar en el conocimiento de 
especies particulares vía estudios de filogeografía 
y de genética de poblaciones.

Con el avance de la biología computacional se 
han desarrollado algoritmos más sofisticados 
para procesar eficientemente mayor cantidad 
de datos para análisis moleculares (Leliaert 
et al., 2014). En la reconstrucción filogenética, 
los métodos más empleados son Inferencia 
Bayesiana (IB) y Máxima Verosimilitud (ML) 
que requieren un remuestreo para la estimación 
de la mejor relación filogenética (Peña, 2011). 
En la delimitación de especies (Leliaert et al., 
2014) los métodos más empleados son ABGD 
(Automatic Barcode Gap Discovery), GMYC 
(General Mixed Yule Coalescent) y el PTP (Poisson 
Tree Processes). ABGD hace una delimitación 
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basado en la brecha del código de barras 
calculada mediante la distancia en pares de las 
muestras (Puillandre et al., 2012). GMYC une 
los métodos de Yule y de coalescencia para 
estimar el umbral de cambio de las secuencias 
evaluadas (Pons et al., 2006; Fujisawa & 
Barraclough, 2013) y PTP estima los límites de 
la especie mediante la estimación de la tasa de 
especiación calculada directamente del número 
de sustituciones de la filogenia (Zhang et al., 
2013). El uso combinado de estos métodos ha 
permitido mejor cuantificación de la diversidad 
local en varias regiones del mundo reportándose 
constantemente nuevas especies (Leliaert et al., 
2014).

Métodos

Marcadores: rbcL y COI, elegidos por el tipo de 
pregunta (delimitación de especie y relaciones 
filogenéticas) y la posibilidad de contrastar la 
información con otros estudios, en particular los 
realizados para la costa chilena.

Muestreo: se obtuvieron secuencias de 46 
ejemplares de Porphyra y Pyropia recolectados 
en 18 localidades de la costa peruana, desde 
Malabrigo, Trujillo (norte) hasta Morro Sama, 
Tacna (sur) y las provenientes de otras colectas 
en Perú (material herborizado).

Procesamiento de muestras: herborización de 
ejemplares luego de aislamiento de un fragmento 
de tejido para análisis genético.

Análisis: reconstrucciones filogenéticas para 
cada marcador usando métodos de máxima 
verosimilitud y de inferencia Bayesiana; 
estimación de distancias genéticas intra e 
interlinajes; métodos de delimitación de especies.

Principales resultados

En la localidad de Marcona, Ica, reportamos 
tres especies del género Pyropia y otra del 
género Porphyra, todas registradas previamente 
en Chile por Guillemin et al. (2014). Dos 
especies corresponden a entidades descritas 
taxonómicamente como Pyropia orbicularis y 
Pyropia suborbiculata, mientras que Pyropia sp. 
CHI y Porphyra sp. CHF tienen pendiente su 
descripción.

Al considerar todas las localidades del Perú, la 
combinación del análisis filogenético y métodos 
de delimitación de especies, se identificaron tres 
especies de Porphyra (Porphyra sp. CHF, presente 
también en Chile, dos especies no reportadas 
anteriormente) y cuatro especies de Pyropia 
(Pyropia orbicularis, Pyropia sp. CHI, Pyropia 
suborbiculata y Pyropia sp. 6POR). De todas las 
especies determinadas, Pyropia sp. CHI es la de 
mayor distribución en la costa peruana. De las 
especies de Porphyra tradicionalmente reconocidas 
en el Perú (P. columbina, P. pseudolanceolata, P. 
tenera, P. thuretii y P. umbilicalis), ninguna fue 
encontrada en nuestro estudio.

Conclusiones y perspectivas

Los resultados obtenidos para el grupo de 
los “cochayuyos”, complejo Porphyra/Pyropia 
de Perú, aportan información valiosa en la 
sistemática de Bangiales foliosas a nivel global. 
Así, en Perú como en Chile, se evidencia alta 
diversidad especifica en los géneros Porphyra 
y Pyropia, resaltando la descripción de Pyropia 
orbicularis a partir de Porphyra columbina (ahora 
Pyropia columbina). Esta diversidad debe ser 
considerada al momento de establecer cultivos 
de cochayuyo, así como, por ejemplo, el traslado 
de material genético entre praderas para 
repoblamiento.

Caso 2. El “yuyo” del Perú, ¿son una o 
dos especies?

Información obtenida de Suárez (2018) y Arakaki 
et al. (2021)

Organismo en estudio.- Chondracanthus 
chamissoi es un alga roja comestible y productora 
de carragenano (hidrocoloide). Es conocida 
como yuyo o chicorea de mar y ampliamente 
distribuida en las costas peruana y chilena 
(6°S-42°S) (Acleto, 1986; Macchiavello et al., 
2003). En Perú es la especie comestible más 
importante que otorga sustento económico a 
muchas familias de algueros artesanales (Flores 
et al., 2015); además no existe un registro mensual 
de la biomasa extraída ni de las exportaciones de 
C. chamissoi. Tampoco existe un Reglamento de 
Ordenamiento Pesquero que regule el acceso a 
la actividad extractiva de este recurso de manera 
exclusiva (Produce, 2009). Esta situación es 
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perjudicial para la conservación de C. chamissoi, 
debido a que no se dispone de información 
respecto al nivel de densidad poblacional de 
sus praderas, lo cual es imprescindible para la 
correcta formulación de planes de manejo para 
el recurso.

La familia Gigartinaceae, a la que pertenece la 
especie C. chamissoi, ha experimentado cambios 
taxonómicos importantes, muchos de los géneros 
comerciales, han sido reevaluados, mantenidos 
o reinstalados, como Chondrus, Chondracanthus, 
Mazzaella, Rhodoglossum, Iridaea, Sarcothalia y 
Gigartina. Esta clasificación genérica, sugerida 
por Hommersand et al. (1993), concluye que 
para Perú solo se reconocerían los tres primeros 
géneros (Calderón et al. 2010). A nivel específico, 
Chondracanthus de Perú estaría representado 
por las especies C. chamissoi y C. glomeratus. Es 
en este contexto de cambios taxonómicos que 
planteamos el estudio de C. chamissoi a lo largo 
de la costa peruana.

La complejidad morfológica de C. chamissoi 
(sinonimizado a Gigartina chamissoi (C.Agardh) 
J. Agardh) ha estado bajo escrutinio, siendo 
previamente considerada como intermedia 
dentro de las especies Gigartina chauvinii (Bory) 
J.Agardh y Gigartina lessonii (Bory) J.Agardh 
(Howe, 1914). Luego se indicó que contenía dos 
grupos morfológicos, una forma de talo estrecho 
como lessonii y otra forma más ancha como 
chauvinii (Dawson et al., 1964). La permanencia de 
estas formas ya no está en discusión, mientras G. 
chauvinii es aceptada como válida con el nombre 
de Chondracanthus chauvinii (Bory) Kützing, la 
especie Gigartina lessonii mantiene su estatus 
taxonómico dentro de Gigartina (Guiry & Guiry, 
2020).

A principios de la década de 2000, se intentó el 
cultivo de C. chamissoi en Perú (Hayashi et al. 
2013). De 2012 a 2014, la producción peruana fue 
de 131, 44 y 2 toneladas, respectivamente (FAO, 
2018b), pero desafortunadamente, según la FAO 
(2018c), la producción de C. chamissoi cesó en 
2015. A pesar de las mejoras en las técnicas de 
cultivo de C. chamissoi en Chile (Ávila et al., 2011; 
Bulboa et al., 2010; Correa et al., 1999; Fonck 
et al., 2008), hay desafíos que resolver antes de 
realizar el cultivo comercial. Estos incluyen 
alta mortalidad, pobre adherencia durante la 

reproducción, fuerte epifitismo y crecimiento 
lento (Bulboa et al., 2007; Romo et al., 2001, 2006). 
El esfuerzo se ha concentrado en estrategias para 
la propagación vegetativa.

Enfoque elegido: filogenia y filogeografía.- 
Se llevó a cabo análisis de filogenia, redes 
de haplotipos, diversidad genética, historia 
demográfica y estructuración genética. En 
el estudio filogeográfico se puso a prueba 
la hipótesis de que no existe una marcada 
estructuración genética en C. chamissoi a lo largo 
de la costa peruana.

Información molecular disponible.- La 
distribución conocida de C. chamissoi ha sufrido 
cambios recientes, dejando de ser considerada 
como endémica de Perú y Chile. Los individuos 
identificados morfológicamente como C. 
chamissoi de Chile, C. teedei de Corea del Sur 
y Japón y Chondracanthus sp. de Francia, han 
demostrado ser C. chamissoi al ser evaluados 
filogenéticamente con secuencias de ADN 
mitocondrial y cloroplástico (Yang et al. 2015).

Análisis filogenéticos con el marcador rbcL han 
sugerido que C. glomeratus es conespecífico con 
C. chamissoi (Calderón et al., 2020). Posteriores 
análisis filogenéticos usando los marcadores 
rbcL y COI, además de información geográfica 
y de variabilidad morfológica, indican que C. 
chamissoi y C. glomeratus forman una sola entidad 
taxonómica con alta variabilidad morfológica 
y amplia distribución (Arakaki et al., 2021). 
Chondracanthus glomeratus fue considerada 
como taxon hermano, que está co-distribuido 
y habita el intermareal bajo al igual que C. 
chamissoi, pero que tiene una morfología distinta, 
diferenciándose principalmente por su tamaño 
pequeño y por los cistocarpos en los ápices de 
sus ramificaciones (Howe, 1914). Esta forma más 
pequeña de C. chamissoi puede ser identificada 
como C. chamissoi f. glomeratus (Arakaki et al., 
2021).

Métodos

Marcadores: rbcL y COI, elegidos por el tipo de 
pregunta (delimitación de especie y relaciones 
filogenéticas, filogeografía) y la posibilidad de 
contrastar la información con otros estudios, 
en particular el realizado para C. chamissoi en 
el resto de su rango de distribución. Desarrollo 
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de microsatélites para posteriores estudios de 
genética poblacional.

Muestreo: 230 ejemplares asignados por su 
morfología a C. chamissoi y 110 a la forma de C. 
glomeratus fueron colectados en 18 localidades 
desde Piura (Punta Petro) hasta Tacna (Morro 
Sama). 130 ejemplares de C. chamissoi (incluyendo 
C. glomeratus) fueron secuenciados.

Procesamiento de muestras: herborización de 
ejemplares luego de aislamiento de un fragmento 
de tejido para análisis genético. Adicionalmente 
se realizaron mediciones morfométricas.

Análisis: reconstrucciones filogenéticas para 
cada marcador usando métodos de máxima 
verosimilitud y de inferencia Bayesiana; 
estimación de índices de diversidad a nivel 
de especie y de localidad; inferencias de 
filogeografía (red de haplotipos, prueba de 
expansión demográfica).

Principales resultados

Los resultados obtenidos para el grupo de 
“yuyos” C. chamissoi y C. glomeratus sugieren 
una única unidad genética. La caracterización 
morfológica permite determinar que se trata de 
formas con variación continua. La diversidad 
genética encontrada para este complejo es 
particularmente baja, con presencia de un 
haplotipo COI distribuido desde el norte del Perú 
(5°S) hasta el centro-sur de Chile (36°S). Aunque 
se detectaron 8 haplotipos de C. chamissoi en toda 
la costa peruana, diferenciados del haplotipo 
ancestral por un único paso mutacional, 
esta especie tiene muy baja estructuración 
filogeográfica y bajo polimorfismo también en 
los marcadores microsatélites desarrollados.

Conclusiones y perspectivas

La alta variabilidad morfológica de C. chamissoi 
representó un gran reto de delimitación 
taxonómica dentro de la familia Gigartinaceae. 
Los resultados filogenéticos obtenidos para C. 
chamissoi de Perú demuestran que la especie 
C. glomeratus, de apariencia distinta, debe ser 
considerada dentro del mismo taxón y que es 
parte de la gran diversidad morfológica que 
presenta esta especie a lo largo de su distribución 
mundial. No obstante, aún falta incorporar 

información morfológica que diferencie o haga 
equivalencia a las especies Gigartina lessonii 
y Chondracanthus chauvinii. Sin esos estudios 
morfológicos-moleculares es difícil afirmar 
la presencia de solo una especie del género 
Chondracanthus en el Pacífico de Sudamérica, C. 
chamissoi.

Los resultados poblacionales muestran que, tanto 
en Perú como en Chile, se evidencia la presencia 
de haplotipos tanto compartidos como privados 
(únicos). Esta diversidad debe ser considerada al 
momento de establecer cultivos, así como ante 
traslado de material genético entre praderas 
para repoblamiento, por ejemplo. Futuros 
estudios también deberían incluir el resto de la 
distribución geográfica de la especie, tanto la 
costa chilena como las costas de Japón y Corea 
del Sur donde se ha confirmado recientemente la 
presencia de la especie (Yang et al., 2015).

Caso 3. Los “pelillos” del Perú, ¿de dónde 
vienen?

Organismo en estudio.- En el Perú se han 
reportado dos especies denominadas pelillos, 
Gracilariopsis lemaneiformis y Agarophyton chilense 
(antes Gracilaria chilensis C.J.Bird, McLachlan & 
E.C.Oliveira), comercializadas por su contenido 
de agar (hidrocoloide). Ambas especies se 
parecen morfológicamente por ser teretes 
(cilíndricas) y por sus patrones de ramificación, 
aunque A. chilense tiene ramas robustas y muchas 
ramificaciones y G. lemaneiformis ramas cortas y 
angostas (Arakaki et al., 2015).

Gracilariopsis lemaneiformis tiene como localidad 
tipo Paita en Perú y presenta amplia distribución, 
reportándose, con base en caracteres morfológicos, 
no solo para Sudamérica (Colombia, Venezuela 
y Chile) sino también para la costa Pacífica y 
Atlántica de Norteamérica, para Centroamérica, 
islas del Pacífico y del Caribe y costas de Asia, 
África, Medio Oriente, Australia y Nueva Zelanda 
(Guiry & Guiry, 2020). No obstante, Gurgel 
et al. (2003) indican que, basados en análisis de 
secuencias rbcL y observaciones morfológicas, la 
distribución de esta especie no es tan extensa, y 
estaría restringida a Perú y norte de Chile (Piura 
hasta Antofagasta), sugiriendo que de todas 
las otras especies de Gracilariopsis reconocidas/
incorrectamente asignadas/no descritas, solo 

https://www.algaebase.org/search/species/detail/?species_id=11765
https://www.algaebase.org/search/species/detail/?species_id=11765
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G. costaricensis podría ser conespecífica a G. 
lemaneiformis. En Carolina del Norte y Carolina 
del Sur se reconoce como G. carolinensis Liao et 
Hommersand, mientras que ejemplares de China 
y Japón son considerados como pertenecientes 
a una especie no descrita, pero relacionada a G. 
heteroclada Zhang et Xia. Recientemente, se ha 
corroborado la presencia de G. lemaneiformis a lo 
largo de la costa peruana utilizando secuencias 
rbcL (Arakaki et al., 2015).

En los últimos años, G. lemaneiformis ha llegado 
a ser la tercera especie de algas más cultivada 
en China, después de Saccharina (Laminaria) y 
Porphyra (Lu et al., 2013). En Perú, el cultivo de 
G. lemaneiformis se realizó a mediados y finales 
de la década de 1990 con el apoyo del Gobierno. 
Sin embargo, estos ensayos no tuvieron éxito, 
principalmente debido a la alta temperatura, la 
actividad de pastoreo y el epifitismo donde se 
establecieron las granjas (Hayashi et al., 2013). 
Desde entonces, ningún otro intento de cultivo 
ha sido reportado en la literatura.

Por otro lado, Agarophyton chilense tiene como 
localidad tipo Penco, Bahía de Concepción, 
Chile (Bird et al., 1986), con distribución que 
abarca Chile y Perú, así como Australia y Nueva 
Zelanda (Nelson, 1987). A. chilense es la especie 
cultivada más importante de Chile (Buschmann 
et al., 2008); la práctica de cultivo más intensiva 
considera la propagación vegetativa sobre 
sustratos blandos y fangosos en bahías y estuarios 
(Buschmann et al., 1995, visto en Guillemin et 
al., 2014). Contrariamente, en Australia y Nueva 
Zelandia no se han reportado cosechas o cultivos 
significativos, solo intentos de explotar las 
especies de Agarophyton (= Gracilaria; Schiel & 
Nelson, 1990). En Perú, los primeros especímenes 
atribuidos a A. chilense fueron reportados por 
Arakaki et al. (2015) y encontrados en la localidad 
de Morro Sama (Tacna, sur de Perú).

Información molecular disponible para el grupo 
estudiado.- Dentro de la familia Gracilariaceae 
se ha utilizado el análisis de secuencia de ADN 
para inferir relaciones filogenéticas a nivel de 
especie, por ser una técnica molecular confiable 
y ampliamente utilizada (Gurgel & Fredericq, 
2004). Muestras atribuidas a A. chilense de 
la localidad de Morro Sama (Perú) fueron 
secuenciadas con el marcador rbcL y analizadas, 

para diferenciarlas de varias muestras de 
G. lemaneiformis recolectadas en diferentes 
localidades de la costa peruana.

Agarophyton chilense de Perú fue posteriormente 
analizada por Robitzch et al. (2019), quienes 
evaluaron el origen putativo, la proporción de 
fases y sexo de la población peruana. También 
realizaron un análisis de genética de poblaciones 
que incluyó datos genéticos del ribotipo 
del espaciador transcrito interno 2 (ITS2) y 
marcadores de ADN nuclear de microsatélites 
de especímenes de A. chilense recolectados a lo 
largo de todo su rango de distribución en Chile 
y en la única población peruana. Estos análisis 
fueron realizados para determinar si A. chilense 
de Perú representa otro caso de colonización 
transoceánica desde Nueva Zelanda (al igual 
que las poblaciones chilenas), o si representa 
más bien una expansión del rango desde la 
costa chilena. 

Enfoque elegido: filogenia.- Para la 
reconstrucción filogenética de ejemplares de G. 
lemaneiformis, se empleó métodos de Inferencia 
Bayesiana (IB) y Máxima Verosimilitud (ML). El 
objetivo fue asegurar la correcta identificación de 
los taxones y delimitar su distribución latitudinal 
a lo largo de la costa peruana, incluyendo 
localidades conocidas y las recientemente 
colectadas.

Métodos

Marcadores: el análisis incluyó secuencias COI y 
rbcL obtenidas en este proyecto y las secuencias 
disponibles en GenBank, para determinar los 
porcentajes de identidad en BLAST.

Muestreo: 90 ejemplares fueron colectados en 
Malabrigo y Chérrepe (norte de Perú), Ancón, 
Callao y Pisco (centro de Perú), obteniéndose 30 
secuencias representativas de cada localidad.

Procesamiento de muestras: herborización de 
ejemplares luego de aislamiento de un fragmento 
de tejido para análisis genético.

Análisis: reconstrucciones filogenéticas para 
cada marcador usando métodos de máxima 
verosimilitud y de inferencia Bayesiana; 
estimación de distancias genéticas intra e 
interlinajes; métodos de delimitación de especies.
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Principales resultados

Para el pelillo G. lemaneiformis de Perú, los 
resultados filogenéticos indican presencia de 
un solo clado, para ambos marcadores (COI y 
rbcL), lo que permite confirmar presencia de solo 
una entidad a lo largo de la costa peruana. Se 
requiere obtener secuencias de ejemplares de G. 
lemaneiformis de otras regiones del mundo para 
clarificar el rango de distribución de la especie.

Conclusiones y perspectivas

Los análisis filogenéticos de secuencias rbcL y 
COI de miembros teretes de Gracilariaceae de 
Perú reafirman la presencia de G. lemaneiformis 
a lo largo de la costa peruana, desde Piura hasta 
Ica (norte-centro). Por otra parte, A. chilense 
estaría caracterizada por una única población 
en la parte sur de Perú (Tacna), conformada 
exclusivamente por clones masculinos, de 
acuerdo a los reportes de Robitzch et al. (2019). 
La introducción de esta última especie en el 
sur de Perú tendría que ser explorada, ya que 
representa un recurso disponible potencial 
para Perú.

Especímenes de G. lemaneiformis de otras 
localidades del Pacífico Sur Oriental deberían 
ser incluidos en futuros análisis filogenéticos. La 
distribución de G. lemaneiformis en Chile tendría 
que ser corroborada molecularmente, ya que, 
en base a caracteres de la anatomía vegetativa 
y desarrollo de estructuras reproductivas, esta 
especie fue reportada en Antofagasta (norte de 
Chile) (Ramírez & Tapia, 1991).

Caso 4. Los “sargazos” o “aracantos”, ¿qué 
especies comparten las costas de Perú y Chile?

La información obtenida en este proyecto sobre 
algas pardas de Perú (los ‘kelps”), que incluye 
especies de los géneros Lessonia y Eisenia, está 
siendo evaluada y no se encuentra disponible, 
forma parte de manuscritos en preparación para 
publicación.

Tres géneros pertenecientes al orden Lami-
nariales, Macrocystis (familia Laminariaceae), 
Lessonia y Eisenia (familia Lessoniaceae), se en-
cuentran bien representados en Perú y Chile. 
Muchas de las especies de estos géneros son 
importantes en la industria de alginatos.

Basándose en evidencias principalmente 
genéticas, otros autores determinaron los límites 
de las especies del género Macrocystis (Coyer 
et al., 2001; Macaya & Zuccarello, 2010a), 
llevando finalmente a una reconsideración de 
las unidades taxonómicas con una sola especie 
actualmente reconocida (M. pyrifera, Demes et 
al., 2009). También estudios previos permitieron 
conocer la estructura filogeográfica de M. pyrifera 
en la costa peruana (Macaya & Zuccarello, 
2010b; Salavarría et al., 2018).

Al contrario, el estudio filogenético de Lessonia 
nigrescens evidenció que esa unidad está 
compuesta por dos linajes evolutivos muy 
divergentes, sugiriendo la presencia de especies 
crípticas (Tellier et al., 2009, 2011), especies 
actualmente reconocidas como L. berteroana y 
L. spicata (Gonzáles et al., 2012) con base en 
información obtenida de poblaciones chilenas.

En el marco del presente proyecto de investigación, 
realizamos análisis filogenéticos que permiten 
corroborar en Perú la presencia de L. berteroana 
(= L. nigrescens) (Pérez-Araneda et al., 2020) y 
de L. trabeculata (Tellier, 2009; Tellier et al. en 
prep.). Por lo tanto, L. nigrescens es una entidad 
taxonómica no vigente en Perú y las poblaciones 
intermareales de Lessonia corresponden a L. 
berteroana, cuya extensión norte es hasta 15°S. En 
cuanto a L. trabeculata, su presencia en Perú tiene 
un límite norte de distribución al menos en 17°S. 

Adicionalmente, los análisis filogenéticos que 
realizamos en Eisenia cokeri y E. gracilis muestran 
una diferenciación clara entre E. gracilis y E. 
cokeri. La diferenciación genética entre las dos 
especies de Eisenia en Perú es consistente con 
las características morfológicas, de hábitat y de 
rango de distribución que difieren entre especies. 
Todas estas evidencias en conjunto, sugieren 
que las dos especies cumplen con los criterios 
de especies filogenéticas, especies biológicas y 
especies ecológicas, además de cumplir con el 
criterio morfológico (Carbajal et al., en prep.).

La estructuración genética en las cuatro especies 
de algas pardas, y considerando solamente la costa 
peruana es particularmente baja, con la mayoría 
de marcadores mostrando homogeneidad entre 
localidades, incluso separadas por grandes 
distancias geográficas.



ISSN 0378-7702

606

Inf Inst Mar Perú, Vol. 48 / No. 4 / Octubre - Diciembre 2021

Perspectivas para conservación y manejo

Un mejor conocimiento de la estructura 
genética de las especies de algas que tienen 
aplicaciones alimentarias e industriales en Perú, 
sin duda tendrá consecuencias importantes 
para la conservación y el manejo sustentable 
de esos recursos naturales, al hacer posible 
una identificación taxonómica basada en 
criterios genéticos y la identificación de áreas 
de diversidad genética particulares. Para 
promover el uso comercial de las macroalgas, 
es decisivo poder comprobar la especie 
utilizada, garantizando la reproducibilidad 
de la extracción de compuestos químicos, 
como también la trazabilidad del producto al 
consumidor.

Para mantener la disponibilidad de materia 
prima, asegurar recursos a los algueros y 
mantener este ecosistema diverso, es crucial 
generar información genética sobre estas algas 
y así ayudar en el diseño de planes de manejo 
sustentable, realizar estimaciones de stock y 
proponer áreas de conservación. No obstante, 
pocas políticas de manejo consideran la 
información genética, en especial en macroalgas 
(Valero et al., 2011).

Este proyecto ha permitido aportar al conoci-
miento de algas pardas y rojas, completando 
trabajos publicados en los últimos 10 años. De-
tectamos investigación necesaria en los siguien-
tes grupos: (a) especies de algas rojas y algas 
pardas que no tienen mayor importancia co-
mercial, pero cumplen funciones ecológicas im-
portantes; (b) especies de algas verdes presentes 
en Perú, para las cuales hay escasa información 
ecológica y –según nuestra revisión– ausencia 
de información genética; (c) especies conside-
radas como invasivas en Perú, como algas con 
afinidades tropicales o las algas verdes Caulerpa  
filiformis (Suhr) Hering y Codium peruvianum 
(M. Howe) Setchell que tienen impacto ecoló-
gico, conocer su diversidad genética permitiría 
confirmar el estatus de especies no-nativas y po-
siblemente invasoras, las rutas de introducción 
y de colonización y la demografía poblacional. 
Ghahramanzadeh et al. (2012) indican que el 
código de barras podría ser una solución para 
distinguir estas especies invasivas de especies 
nativas con morfología similar.

La casi inexistente información genética para las 
macroalgas del Perú, limita nuestro entendimiento 
de su evolución y ecología, lo que a su vez limita 
la probabilidad de éxito de ciertas formas de 
manejo (en particular cultivos). El interés en 
la acuicultura, no obstante, requiere realizar 
cruzamientos controlados entre ejemplares 
conespecíficos (de una misma especie) y, por lo 
tanto, requiere una identificación asertiva de la 
especie biológica a la que pertenecen ejemplares 
recolectados, así como la clara delimitación de 
las especies. Se necesitan, con urgencia, políticas 
que apoyen el cultivo de algas marinas a pequeña 
escala y el repoblamiento de sitios donde se ha 
producido una sobreexplotación de algas. No 
obstante, se deben establecer directrices para 
limitar el movimiento de material genético para 
restauración (repoblamiento) o cultivo entre 
sitios lejanos. Además, el descubrimiento de 
especies crípticas es una oportunidad para la 
diversificación de los recursos algales y un mejor 
aprovechamiento.
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