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Filogenia molecular de las especies del subgénero
Fissurella (Mollusca: Vetigastropoda)

de la costa chilena
Molecular phylogeny of the species from the subgenus Fissurella

(Mollusca: Vetigastropoda) found on the Chilean coast

Alberto Olivares-Paz1,2, Javier Quinteiro2 y Manuel Rey-Méndez2

1Departamento de Acuicultura, Facultad de Recursos del Mar, Universidad de Antofagasta, Casilla 170, Antofagasta, Chile.
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2Departamento de Bioquímica y Biología Molecular, CIBUS, Campus Vida, Universidad de Santiago de Compostela, 15782
Santiago de Compostela, España. javier.quinteiro@usc.es; manuel.rey.mendez@usc.es

Abstract.-Several species of the genus Fissurella coexist on the rocky intertidal substrate in the southeastern
coast of the Pacific Ocean. Thirteen species are considered as valid, considering some variable and morphologically
unstable species, which have historically allowed registering 58 specific names. This report describes the congruence
degree existing between the current typological classification and molecular data obtained from nuclear and
mitochondrial genes. Data includes sequences of the spacers ITS1 and ITS2 in the nuclear ribosomal operon and
partial sequences of the mitochondrial gene ND1. Reconstruction of phylogenetic relations shows congruence
between mitochondrial and nuclear data and allows us to clearly establish two groups of species, including
polyphyletic species. The first group contains the ‘latimarginata complex’, which includes morphotypes of F.
latimarginata, F. cumingi, F. bridgesii and F. oriens. In addition, the monophyletic species F. radiosa, F. pulchra and
F. peruviana are included in this group. The second group corresponds to the complex ‘costata-picta’ that
includes F. costata and F. picta. Other monophyletic species in this group were F. maxima in an intermediate
position, F. limbata and F. nigra in a basal position. According to our results, F. crassa was situated in a basal
position, i.e., close to root, within the phylogenetic tree. This data indicates the necessity of a taxonomic
revision of this genus.

Key words: Taxonomy, Fissurellidae, sympatric species, genes

Resumen.- Varias especies del género Fissurella coexisten en simpatría en el sustrato rocoso de la región
suroriental del Océano Pacífico. La taxonomía actual basada en caracteres morfológicos variables e inestables,
considera 13 especies válidas para este género, los cuales históricamente han permitido registrar 58 nombres
específicos. Este trabajo evalúa el grado de congruencia existente entre la actual clasificación tipológica y los
datos moleculares obtenidos a partir de genes mitocondriales y nucleares. Estos datos incluyen la secuencia
parcial del gen mitocondrial ND1 y la de los espaciadores ITS1 e ITS2 del operón ribosomal nuclear. La reconstrucción
de  las relaciones filogenéticas muestra una congruencia entre datos mitocondriales y nucleares y permite establecer
claramente dos grupos de especies, que incluyen especies polifiléticas. En el primero se localiza el ‘complejo
latimarginata’, que incluye indistintamente morfotipos de F. latimarginata, F. cumingi, F. bridgesii y F. oriens.
Junto a esas especies polifiléticas se sitúan las monofiléticas F. radiosa, F. pulchra y F. peruviana. En el segundo
grupo se sitúa el complejo ‘costata-picta’ que incluye a F. costata y F. picta. Las otras especies monofiléticas de
este grupo son F. maxima, en posición intermedia F. limbata y F. nigra en posición basal. La especie F. crassa se
sitúa en posición basal, i.e., próximo a la raíz del árbol filogenético. Estos datos indican la necesidad de una
revisión taxonómica de este género.

Palabras clave: Taxonomía, Fissurellidae, especies simpátricas, genes
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INTRODUCCIÓN

La región de aguas templadas del Océano Pacífico
suroriental incluye las provincias faunísticas Peruviana
y Magallánica, con una zona templada transicional entre
ambas (Balech 1954, Castilla 1979, Lancellotti & Vásquez
1999). La corriente de Humboldt confiere a esta región
una alta productividad y biodiversidad. Cada provincia
faunística presenta endemismos con superposición en la
distribución de las especies en la zona de transición
(Lancellotti & Vásquez 1999). La riqueza de esta región
ha sido explotada por el hombre desde la colonización del
área costera en el Eoceno (Vilaxa & Corrales 1993), siendo
las especies de moluscos del género Fissurella un
habitual recurso alimentario al poseer un pie muscular
muy desarrollado. En los últimos 5 años, el sector
pesquero artesanal ha explotado un promedio anual de
1.900 ton, que aparece registrada mayoritariamente con el
nombre genérico de Fissurella spp. (SERNAPESCA 2009)1

denominación que no diferencia los volúmenes de
extracción de cada especie, en concordancia con las
dificultades inherentes para la identificación de éstas
mediante claves tipológicas (Vegas-Velez 1968).

Las especies del género Fissurella, popularmente
llamadas ‘lapas’, coexisten en simpatría habitando el
sustrato rocoso de la zona intermareal media a la
submareal, son consumidores primarios y se alimentan
de macroalgas (Bretos 1978, Osorio et al. 1988). Desde
1984 se reconocen y aceptan como válidas 13 especies: F.
peruviana Lamarck, 1822; F. maxima Sowerby, 1835; F.
limbata Sowerby, 1835; F. pulchra Sowerby, 1835; F.
bridgesii Reeve, 1849;  F. cumingi Reeve, 1849; F.
latimarginata  Sowerby, 1835; F. costata Lesson, 1831;
F. crassa Lamarck, 1822; F. nigra Lesson, 1831;  F. oriens
Sowerby, 1835, F. picta (Gmelin, 1791); y F. radiosa Lesson,
1831, organizadas en 3 grupos denominados F. peruviana,
F. maxima y F. limbata pertenecientes al subgénero
Fissurella ‘sensu stricto’ (McLean 1984). La taxonomía
vigente se fundamenta en los caracteres de la concha
tales como morfología, coloración, diseño y el tamaño y
color del pie. Sin embargo, históricamente, la taxonomía
de estas especies bajo la perspectiva de distintos autores
ha llegado a originar un registro de 58 nombres específicos
(McLean 1984). Los caracteres tipológicos son
ampliamente variables y con frecuencia se superponen a
nivel interespecífico. Así varían con la edad (tamaño) y
presentan escasas diferencias entre los juveniles de

distintas especies, lo cual limita la utilidad de las claves
de identificación a los animales adultos (Vegas-Velez
1968). Además, la concha tiene una estructura que
constituye una superficie muy favorable para la fijación
de organismos epibiontes, los cuales encubren y
deterioran los caracteres tipológicos (Bretos 1979, McLean
1984, Bretos et al. 1988, Bretos & Chihuailaf 1990, Olivares
et al. 1998).

En consecuencia, la taxonomía del subgénero
Fissurella, sustentada en caracteres corporales,
morfológicos, estructurales y de diseño de la concha,
considerados variables e inconsistentes, generan
controversias, y las especies actualmente reconocidas
no están al margen de discrepancias. Recientemente,
estudios de microscopía electrónica ponen en evidencia
diferencias existentes en la ultraestructura del núcleo del
espermatozoide entre las especies F. crassa, F.
latimarginata y F. cumingi (Collado & Brown 2003, 2005),
las cuales podrían ser de valor taxonómico y permitirían
validar el estatus de esas especies. Con el objetivo de
llevar a cabo una autentificación genética de las diversas
especies de lapas, destinadas a uso alimentario, el análisis
de PCR-RFLP de secuencias del gen citocromo b
mitocondrial mostró una incongruencia entre la taxonomía
establecida y los datos patrones de RFLP observados.
Así, especies taxonómicamente diferenciadas presentaron
patrones de RFLP idénticos (Olivares-Paz et al. 2006)

La descripción formal de muchas especies no ha
contado con el aporte de datos genético-moleculares
debido a que han sido aplicados en las últimas dos
décadas. Los estudios genéticos moleculares proveen
mayor precisión en la determinación taxonómica y en la
asignación de individuos a taxones concretos (Hillis 1987),
siendo ambas técnicas complementarias y necesarias para
la descripción de especies. Se plantea la hipótesis de que
la incorporación de datos moleculares para la inferencia
de las relaciones filogenéticas dentro del género
Fissurella permitirán obtener una visión alternativa, pero
incongruente con su actual sistemática. Así, frente a la
discutible taxonomía del género Fissurella, el presente
estudio evalúa el grado de congruencia entre la
clasificación establecida en base a caracteres
morfológicos (McLean 1984, Oliva & Castilla 1992) y las
relaciones filogenéticas obtenidas a partir de datos
moleculares mitocondriales y nucleares.

1Anuarios Estadísticos de Pesca. Servicio Nacional de Pesca, Valparaíso. 2009,<http://www.sernapesca.cl>
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MATERIALES Y MÉTODOS

Los ejemplares de cada una de las 13 especies actualmente
clasificadas dentro del subgénero Fissurella fueron
recolectados entre la zona intermareal media y submareal,
a una profundidad máxima de 20 m, en las localidades
indicadas en la Tabla 1. La identificación y asignación
específica de ejemplares con fenotipos característicos,
se realizó en base a los caracteres morfológicos de valor
taxonómico (McLean 1984) y claves de identificación

(Oliva & Castilla 1992). Los ejemplares fueron preservados
en 70% etanol a temperatura ambiente y en refrigeración
hasta su análisis. Se usaron como grupos externos ejemplares
de las especies atlánticas Fissurella nimbosa Linnaeus,
1758 (Atlántico oeste), Fissurella schrammii Fischer, 1857
(Atlántico este) y Diodora graeca Linnaeus, 1758
(Atlántico nordeste) de la familia Fissurellidae (Tabla 1).

Tabla 1. Localización  de las áreas  de
muestreo de los ejemplares analizados
de las diferentes especies del género
Fissurella. Se indica el tamaño muestral
(N), sus coordenadas geográficas y el
código de identificación / The location of
sample areas for  analyzed specimens of the
subgenus Fissurella. Sample size (N),
geographical coordinates and identification
codes are shown
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Un fragmento (30-40 mg) del pie de cada ejemplar fue
utilizado para el aislamiento del ADN total siguiendo el
protocolo descrito para el uso del DNeasy Tissue Kit
(Qiagen). El tejido muscular fue digerido con proteinasa
K (600 mAU mL-1) (Qiagen) a 55ºC durante 15 h y el ADN
eluido se almacenó a -20ºC, para ser usado en las distintas
amplificaciones. La integridad del ADN aislado fue
verificada por electroforesis en gel de agarosa al 1%,
teñido con bromuro de etidio y visualizándose bajo luz
ultravioleta. La concentración y pureza del ADN se
determinó  a través de la absorbancia a 260 nm y la relación
260/280 nm, respectivamente, en un espectrofotómetro
Smart SpecTM (Bio-Rad). Mediante PCR (Saiki et al. 1988)
fueron amplificados un fragmento del gen mitocondrial
de la subunidad 1 de la NADH deshidrogenasa (ND1),
incluyendo parte del ARNt-Leu adyacente, y los
espaciadores ITS1 e ITS2 del operon ribosomal nuclear.
La amplificación en el gen ND1 fue llevada a cabo mediante
los cebadores de diseño propio FISS1-ND1F (5’-
GGTGGCAGAATAAGTGCGTTAG-3’) y FISS2-ND1R (5’-
TACAGCCCGAATTGCCCC-3’).  La amplificación de ITS1
e ITS2 se ha obtenido mediante PCR anidada. En la primera
PCR fueron usados los cebadores 18d-5’ (Palumbi 1998)
y BAB28S-2R  (Quinteiro et al. 2005). En una segunda
reacción fueron combinados los cebadores 18d-5’ y
BAB5.8S-1R (5’- GCCGCCATATGCGTTCA-3’), de diseño
propio, junto con el juego BAB5.8S-1F (5’-
TGAACGCATATGGCGGC-3’), complementario del
anterior, y BAB28S-2R, para la amplificación de ITS1 e
ITS2, respectivamente.

Cada reacción de amplificación se hizo en un volumen
total de 12,5 μL con tampón Promega 1x; 2,5 mM MgCl2;
200 μM dNTPs; 0,2 μM cebadores específicos de cada
fragmento; 0,025 unidades de Taq DNA polimerasa
(Promega); 40-50 ng de ADN total. El perfil de PCR fue:
94ºC, 3 min; 30 ciclos de 94ºC, 40 seg; 50ºC, 40 seg; 72ºC,
100 seg; 72ºC, 7 min. En la amplificación de ITS la
temperatura de fusión se incrementó hasta los 60ºC.

Los productos de secuenciación fueron enzimáticamente
purificados con ExoSAP-IT  (Amersham-Biosciences) y
secuenciadas las dos hebras con BigDye Terminator v3.1
(Applied Biosystems). Los productos de extensión
fluorescentes fueron separados mediante electroforesis y
detectados empleando un secuenciador automático ABI
PRISM 377 (Applied Biosystems).

Las secuencias fueron revisadas y alineadas usando
el programa BioEdit 7.01 (Hall 1999). La estimación de la
diversidad nucleotídica, diversidad haplotípica, sitios
polimórficos y frecuencias nucleotídicas fue llevada a

cabo utilizando el programa DnaSP v4.10 (Rozas et al.
2003). La reconstrucción de las relaciones filogenéticas
entre secuencias se basó en el criterio de distancias. Se
llevó a cabo la selección del modelo evolutivo adecuado
para el análisis de los juegos de secuencias del gen
mitocondrial ND1 mediante el programa ModelTest 3.6
(Posada & Crandall 1998) y PAUP* 4.0b10 (Swofford
2002). Se tuvieron en cuenta tanto los resultados
obtenidos mediante la aplicación de criterio de Akaike
como mediante el análisis jerarquizado de los diversos
modelos, basado en el test de relación de verosimilitudes
(hLRT) (Posada & Crandall 1998). El modelo seleccionado
se corresponde con el modelo GTR, con I = 0,293 y α =
0,534.  A continuación se implementó el modelo evolutivo
en PAUP* 4.0b10 (Swofford 2002) y se procedió a la
obtención de la topología mediante NJ, obteniéndose el
árbol consensuado ‘majority-rule’ de los análisis de
‘bootstraping’, manteniendo grupos con menores valores
del 50% pero compatibles con el árbol. El número de
replicaciones fue de 2000. En el caso de las secuencias
nucleares correspondientes a los ITS1 e ITS2, se utilizaron
las distancias obtenidas bajo un modelo de Tamura-Nei
(Tamura & Nei 1993).

RESULTADOS

ANÁLISIS DE LAS SECUENCIAS

Se obtuvo un conjunto de 99 secuencias mitocondriales
(gen ND1) para individuos de las 13 especies actualmente
reconocidas del género Fissurella. El alineamiento para
estas secuencias posee 423 pb, incluyendo parte del gen
ARNt-Leu y ND1, (Números de acceso del Genbank:
AY040977 - AY941071), carece de sitios vacíos e
inserciones; los primeros 21 pb corresponden a ARNt-
Leu y la traducción de los restantes corresponde a un
fragmento polipeptídico de 134 aminoácidos, de los 315
mencionados para esta enzima en Haliotis rubra (AY
588938). Las secuencias tienen 211 (74%) sitios invariables
y 109 (26%) sitios variables; de estos últimos 101
corresponden al tipo informativo para parsimonia y 8 al
de singleton. En este juego total de datos mitocondriales
se han detectado 49 haplotipos distintos, con
homogeneidad en la frecuencia de  las bases (χ2 = 26,02;
g.l. = 69; P = 1,0).

El valor promedio de distancias genéticas entre las
secuencias codificantes mitocondriales del gen ND1 es
0,106 ± 0,008. A nivel intraespecífico, las distancias
estimadas en base a este gen, varían desde 0 a 0,015. El
mayor valor intraespecífico es obtenido en la especie F.
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nigra, mientras que los valores mínimos se obtienen entre
las especies F. latimarginata y F. cumingi, e incluyendo
a F. bridgesii y F. oriens. De forma similar, valores mínimos
de distancias (0,002) se obtienen entre F. picta y F. costata.
La divergencia media dentro del grupo de especies con
distribución en el Pacífico Sudoriental se sitúa en 8,5%,
con un valor máximo de 14,2% (Tabla 2).

Las secuencias de un alelo detectado por cada especie,
correspondiente a los interespaciadores ITS1 e ITS2,
permitieron obtener un alineamiento de 323 y 293 pb,
respectivamente. En ambas secuencias los polimorfismos
de longitud aparecen en F. crassa, destacando una
inserción común mayor de 10 pb en el ITS1. Los valores
medios de divergencia genética son idénticos para las
dos secuencias (ITS1: 0,051 ± 0,006; ITS2: 0,050 ± 0,006).

RECONSTRUCCIONES FILOGENÉTICAS

Tras la reconstrucción filogenética, basada en las
secuencias del gen ND1, se observan, entre las especies
con distribución en el SE Pacífico, dos grupos de clados

(I y II), y un clado basal que comprende a la especie F.
crassa. En el interior del grupo I se distingue el complejo
de especies denominado ‘complejo latimarginata’,
integrado por especies morfológicamente identificadas
como F. latimarginata, F. cumingi, F. oriens y F. bridgesii,
cuyos individuos se agrupan polifiléticamente sin
agruparse en congruencia con los morfotipos
correspondientes a cada especie. En contraste, los
individuos incluidos en los taxones F. radiosa, F. pulchra
y F. peruviana se agrupan en sus clados respectivos. El
grupo II de especies contiene el ‘complejo costata
- picta’, polifiléticamente formado por individuos
morfológicamente asignados a F. costata y F. picta y cuya
determinación taxonómica específica ha sido establecida
en base a caracteres morfológicos. Se incluye además,
como clado hermano a este complejo, F. maxima, en
posición intermedia F. limbata y en F. nigra en posición
basal. El clado de F. crassa, aparece independiente de los
grupos I y II de especies con soportes de replicación del
100%. En un clado divergente se sitúan las especies de
distribución atlántica, F. nimbosa y F.  schrammii (Fig. 1).

Tabla 2. Matriz de distancias (p) netas interespecíficas obtenidas a partir de secuencias del ND1 para las especies analizadas del género
Fissurella.  Por encima de la diagonal se muestran los valores de EE. (Error Estándar), estimados mediante 500 replicaciones / Matrix
for the net distances (p) observed from ND1 sequences in the analyzed species of the genus Fissurella. Standard Error (SE) values, estimated
after 500 replications, are above the diagonal



344 Olivares-Paz et al.
Filogenia molecular de Fissurella

Fi
gu

ra
 1

. 
Á

rb
ol

 f
ilo

ge
né

ti
co

 d
el

 s
ub

gé
ne

ro
 F

is
su

re
ll

a 
co

n 
se

cu
en

ci
as

 d
e 

A
RN

t-
Le

u-
N

D
1.

 M
ét

od
o 

de
 N

ei
gh

bo
r-

Jo
in

in
g 

y 
m

od
el

o 
de

 d
is

ta
nc

ia
s 

G
TR

  
(I

 =
 0

,2
93

 y
 αααα α

= 
0,

53
4)

. 
So

br
e 

la
s 

ra
m

as
 s

e 
se

ña
la

n 
va

lo
re

s 
de

 r
ep

lic
ac

ió
n 

(x
 2

00
0)

 s
up

er
io

re
s 

al
 5

0%
 y

 e
st

án
 c

ol
ap

sa
do

s 
lo

s 
va

lo
re

s 
in

fe
ri

or
es

. 
El

 g
ru

po
 e

xt
er

no
 p

ar
a 

en
ra

iz
ar

el
 á

rb
ol

 e
s 

D
G

RA
1 

/ 
Ph

yl
og

en
et

ic
 t

re
e 

of
 s

ub
ge

nu
s 

Fi
ss

ur
el

la
 w

it
h 

AR
N

t-
Le

u-
N

D
1 

se
qu

en
ce

s.
 M

et
ho

d 
of

 N
ei

gh
bo

r-
Jo

in
in

g 
an

d 
G

TR
 d

is
ta

nc
e 

m
od

el
 (

I =
 0

.2
93

 y
 α

 =
 0

.5
34

).
 O

n
th

e 
br

an
ch

es
 v

al
ue

s 
of

 r
ep

lic
at

io
n 

ar
e 

in
di

ca
te

d 
(x

20
00

) 
fo

r 
th

os
e 

ov
er

 5
0%

 a
nd

 lo
w

er
 v

al
ue

s 
ar

e 
co

ll
ap

se
d.

 T
he

 e
xt

er
na

l g
ro

up
 u

se
d 

as
 t

he
 t

re
e 

ro
ot

 is
 D

G
RA

1



345Vol. 46, Nº3, 2011
Revista de Biología Marina y Oceanografía

Las relaciones filogenéticas basadas en las secuencias
de un alelo para cada especie de ITS1 e ITS2
concatenados, permiten reconstruir un patrón filogenético
similar al inferido a partir de las secuencias mitocondriales,
siendo reconocibles los grupos I y II definidos para la
topología mitocondrial. La mayoría de los nodos, son
soportados por escasos valores de replicación y con
escasa longitud en la mayoría de las ramas. Sin embargo,
se reconoce la agrupación del ‘complejo latimarginata’ y
la posición cercana a éste de las especies F. radiosa y F.
pulchra. El otro grupo compacto obtenido es el clado
que agrupa a F. costata y F. picta frente a F. limbata y F.
maxima. Por otro lado, en posiciones basales y
divergentes se sitúan F. peruviana, F. nigra y F. crassa
(Fig. 2). La aplicación de metodologías alternativas de
reconstrucción filogenética, tales como máxima
parsimonia, máxima verosimilitud o inferencia bayesiana,
conlleva la obtención de idénticos resultados (Olivares-
Paz 2007).

DISCUSIÓN

GRUPOS DE ESPECIES

Las 13 especies de Fissurella del Pacífico Sudoriental, se
organizaron en torno a dos clados (grupos I y II), que no
muestran congruencia con los grupos de especies  F.
peruviana, F. maxima y F. limbata definidos por McLean

(1984), en base al grosor relativo de las capas de aragonita
y calcita y a la complejidad de la escultura radial y
secundarias. Adicionalmente, el grupo I, comprende
especies del grupo de F. maxima (F. latimarginata, F.
cumingi, F. oriens y F. radiosa) y del grupo F. limbata (F.
pulchra y F. bridgesii). Del mismo modo, el grupo II,
incluye especies del grupo F. maxima (F. maxima, F.
costata y F. picta) y del grupo F. limbata (F. limbata).
Esta situación, resalta la inconsistencia en considerar la
estructura de la concha para establecer relaciones y
agrupaciones entre especies de Fissurella. Se evidencia
así que las relaciones filogenéticas inferidas por
metodologías moleculares no siempre son congruentes
con las establecidas en base a caracteres morfológicos,
como ha sido previamente constatado en otros estudios
(Avise 1994, Schiaparelli et al. 2005).

Por otra parte, los dos grupos de especies no muestran
concordancia con su distribución geográfica, descrita para
las provincias faunísticas malacológicas de la región
(McLean 1984) y, por el contrario, engloban especies de
ambas provincias. Así, el grupo I incluye  especies de la
provincia Peruana: F. latimarginata, F. cumingi, F.
bridgesii, F. pulchra y F. peruviana y de la provincia
Magallánica: F. oriens y F. radiosa; mientras que en el
grupo II, se encuentran  especies de la provincia Peruana:
F. maxima, F. limbata y F. costata, y de la Magallánica F.
picta y F. nigra.

Figura 2. Árbol elaborado con secuencias de los interespaciadores ITS1 e ITS2,
mostrando las relaciones entre especies de Fissurella del Pacífico Sudoriental usando
como grupo externo a F. nimbosa del Atlántico. Método de Neighbor-Joining y
modelo de distancia Tamura-NEi. Los valores de replicación (x 2000) se indican
sobre las ramas / The tree was made with ITS1 and ITS2 interspacer sequences and shows
the relationships between species of Fissurella from the south-eastern Pacific Ocean,
using F. nimbosa from the Atlantic Ocean as an external group. Method of Neighbor-
Joining and Tamura-Nei distance model. Replication values (x 2000) are shown on the
branches
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Del mismo modo, tampoco las especies muestran
relaciones de asociación con la zonación vertical del área
litoral en la que habitan (Bretos 1980, McLean 1984)
encontrándose que las estrictamente intermareales F.
crassa se localiza en el grupo I y es hermana del conjunto
de especies de este grupo, mientras que F. limbata y F.
picta en el grupo II. Las restantes 10 especies que
comparten su ciclo vital entre el hábitat intermareal-
submareal, se distribuyen en asociaciones ya sea en el
grupo I o II.

Estas evidencias indican que las asociaciones de las
especies del subgénero Fissurella de Chile, realizadas
en base a datos moleculares, no se relacionan con las
características ambientales de las regiones faunísticas ni
con los microambientes zonales verticales de la región
costera del litoral Pacífico Sudoriental. La falta de
concordancia entre los patrones taxonómicos planteados,
en base a características de composición y estructura de
la concha, y las relaciones filogenéticas estimadas a partir
de los datos moleculares, se debe a dificultades inherentes
a los caracteres morfológicos utilizados. Aunque McLean
(1984) recurre al uso sistemático de ciertas características,
tales como presencia relativa de las capas de calcita y
aragonita, y caracteres asociados de la concha, también
indica la dependencia de esos caracteres del medio
ambiente, ya que la deposición relativa de calcita y
aragonita en la concha, es un proceso dependiente de la
temperatura, por ejemplo las especies tropicales,
presentan una única capa de aragonita, mientras que las
especies de la costa chilena presentan la capa externa
calcítica y la interna aragonítica. Además, en especies de
Mytilus y Littorina la deposición de calcita incrementa
con la latitud (Lowenstam 1954) y específicamente dentro
del género Fissurella, la especie F. picta del Estrecho de
Magallanes (53º37’S) presenta una capa aragonítica
sensiblemente más fina que especímenes recolectados a
42º42’S (McLean 1984). La variabilidad medioambiental
de la relación calcita-aragonita, no sólo afecta a tal carácter,
sino que probablemente afecta a caracteres relacionados
y de uso en la sistemática tradicional de este género,
tales como la estructura radial de las costillas, su
complejidad y coloración.

CONGRUENCIA ENTRE ESPECIE MORFOLÓGICA Y

FILOGENÉTICA

Los análisis de divergencia genética y la reconstrucción
de las relaciones filogenéticas realizados con secuencias
provenientes de las 13 especies, tipológicamente y
taxonómicamente reconocidas, permitieron establecer 9

unidades filogenéticas para el subgénero Fissurella. De
ellas, 7 muestran coincidencia de identidad entre las
definiciones en base a caracteres morfológicos dados por
McLean (1984) y las que cumplen con los atributos
filogenéticos de especie (Cracraft 1983, Avise 1994). Estas
especies son: F. crassa, F. nigra, F. maxima, F. limbata,
F. peruviana, F. pulchra y F. radiosa. En contradicción,
las otras seis especies muestran incongruencia entre la
nomenclatura taxonómica y filogenética molecular, lo cual
quedó reflejado en el establecimiento de dos grupos de
especies filogenéticas: el complejo latimarginata formado
por las especies morfológicas F. latimarginata, F.
cumingi, F. bridgesii y F. oriens y el complejo F. costata
- F. picta. Estas diferencias, tienen su origen en las
variaciones morfológicas entre los individuos con la
generación histórica de más de un nombre para la misma
especie (Pérez-Farfante 1952, Marincovich 1973, Ramírez-
Boehme 1974, McLean 1984). Aunque, McLean (1984),
definió una serie de caracteres de valor taxonómico para
las especies, con frecuencia ejemplares divergentes del
holotipo descrito, de especies diferentes, comparten
atributos morfológicos siendo difícil asignarlos a una
determinada especie (Vegas-Velez 1968, Guzmán et al.
1998, Olivares-Paz et al. 2006). Previamente F. cumingi
fue considerada una variedad de color de F. latimarginata
y ambas especies comparten aspectos morfológicos de
la concha y, en algunas variantes individuales, se
encuentra algún patrón de la concha muy similar. Del
mismo modo, el diseño de la concha puede ser confundido
entre F. latimarginata y F. bridgesii, y el de esta especie
con F. oriens.

De igual manera en el complejo de especies ‘costata -
picta’  los especímenes comparten una semejante
morfología de concha y otros caracteres de la misma
incluidos la coloración, aspecto de los rayos, grosor y
amplitud de las costillas, los cuales a menudo muestran
una amplia variabilidad entre animales, siendo difícil la
asignación específica. Para F. picta se reconocen dos
subespecies y los ejemplares considerados en este estudio
corresponden a los del área de F. picta lata,
desconociéndose si la subespecie F. picta picta, del área
de Magallanes, podría ser parte de este complejo. Es
posible que las diferencias morfológicas existentes en
estas especies sean una consecuencia de las
características específicas del medio en que viven, las
cuales varían desde el intermareal rocoso rodeado de
arena en que se encuentra F. bridgesii, al intermareal
rocoso abierto y submareal de las otras especies. Las
variaciones de las condiciones ambientales, han sido
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mencionadas como responsables de significativas
diferenciaciones fenotípicas entre las poblaciones que
viven en medios intermareales heterogéneos (Sokolova
& Boulding 2004) lo cual ha sido demostrado en el
gasterópodo Scurria parasitica, un epibionte de
Fissurella y de otros invertebrados marinos, que presenta
morfología variable según el medio en que habita, pero
todos los morfotipos distintos poseen el mismo haplotipo
mitocondrial (Espoz et al. 2004). Un caso extremo de la
plasticidad morfológica en gasterópodos lo evidencian
Lymnaea peregra y L. ovata, las cuales viven en hábitats
diferentes y difieren en características de la concha, pero
en similares condiciones de laboratorio convergen en
morfología de la concha al cabo de dos generaciones
(Wullschleger & Jokela 2001).

Los datos moleculares, mitocondriales y nucleares,
indican la necesidad de revisar la taxonomía de este
género, Fissurella, y revisar los caracteres diagnósticos
que permitan el reconocimiento de especies a través de la
morfología y morfometría, y  reconsiderar el estatus
taxonómico de las especies del ‘complejo latimarginata’
(F. latimarginata, F. cumingi, F. oriens y F. bridgesii) y
del ‘complejo costata-picta’ (F. costata y F. picta).
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