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RESUMEN GENERAL 

La biodiversidad enfrenta una pérdida acelerada, lo que ha impulsado planes de 

conservación. A pesar de ello, los parásitos han sido excluidos de estos debido a 

su percepción negativa. No obstante, los parásitos desempeñan un papel crucial en 

la regulación de poblaciones y estructura de comunidades. Además, proporcionan 

información ecológica clave sobre sus hospederos, como su alimentación y 

patrones de distribución. Esto puede aplicarse a la conservación y gestión de 

recursos pesqueros. Para aprovechar su potencial, es necesario comprender los 

procesos que estructuran sus comunidades. Sin embargo, los estudios muestran 

resultados contradictorios y patrones poco frecuentes ya que los datos suelen ser 

dispersos en tiempo y espacio, aumentando la incertidumbre. Además, es esencial 

no considerar a las especies de forma aislada, ya que los peces y sus parásitos 

interactúan formando redes que reflejan la resiliencia de los ecosistemas ante 

perturbaciones como la sobre pesca. La disminución de las poblaciones de peces 

por presión pesquera puede causar coextinciones, afectando las redes pez-

parásito. Aun así, no se ha estudiado a fondo el impacto de la coextinción de las 

especies de peces y parásitos núcleo sobre la estructura de dichas redes. En este 

trabajo se analizó la diversidad y la similitud de las comunidades de parásitos 10 

especies de peces simpátricos de la familia Carangidae en el sureste del Golfo de 

California. Además, se investigó el impacto de la coextinción de las especies núcleo 

de peces y parásitos en sus redes de interacción. Se examinaron alrededor de 874 

peces individuales y se identificaron 40 especies de parásitos. Todas las 

infracomunidades fueron significativamente diferentes entre peces. Solo las 

comunidades componentes de las especies del género Selene fueron altamente 

similares. Por su parte, las redes de interacción pez-parásito fueron anidadas 

estadísticamente (p<0.05). Sin embargo, se observó un impacto negativo en la 

estructura de las redes al eliminar a las dos especies de peces y cinco de parásitos 

detectadas en el núcleo, causando una reorganización de la red desplazando 

especies de la periferia hacia el núcleo de la red. La tasa de coextinción más alta 

se presentó cuando se eliminaron a las especies de la más a la menos conectada. 

Este estudio permite entender la dinámica de las comunidades de parásitos en 

peces marinos bajo presión pesquera y su impacto en las redes ecológicas. 

Además, podría impactar positivamente al desarrollo de estrategias de 

conservación más equitativas al reconocer a los parásitos como parte fundamental 

del ecosistema. 

Palabras clave: Conservación, gestión pesquera, Carangidae, parásitos 

metazoarios, Golfo de California. 
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GENERAL ABSTRACT 

Biodiversity is experiencing accelerated loss, which has driven conservation plans. 

However, parasites have been excluded from these plans due to their negative 

perception. Nevertheless, parasites play a crucial role in regulating populations and 

structuring communities. Additionally, they provide key ecological information about 

their hosts, such as their diet and distribution patterns. This knowledge can be 

applied to conservation efforts and fisheries management. However, to fully leverage 

their potential, it is essential to understand the processes that shape their 

communities. Studies have shown contradictory results and infrequent patterns, as 

data are often scattered across time and space, increasing uncertainty. Moreover, 

species should not be considered in isolation, as fish and their parasites interact by 

forming networks that reflect the resilience of ecosystems to disturbances such as 

overfishing. The decline of fish populations due to fishing pressure can lead to 

coextinctions, affecting fish-parasite networks. However, the impact of the 

coextinction of core fish and parasite species on the structure of these networks has 

not been thoroughly studied. This study analyzed the diversity and similarity of 

parasite communities in ten sympatric fish species of the family Carangidae in the 

southeastern Gulf of California. Furthermore, it investigated the impact of the 

coextinction of core fish and parasite species on their interaction networks. 

Approximately 874 individual fish were examined, and 40 parasite species were 

identified. All infracommunities were significantly different among fish species. Only 

the component communities of species belonging to the genus Selene were highly 

similar. The fish-parasite interaction networks were statistically nested (p<0.05). 

However, a negative impact on network structure was observed when the two core 

fish species and five core parasite species were removed, causing a reorganization 

of the network by shifting peripheral species toward the network's core. The highest 

coextinction rate occurred when species were removed from the most to the least 

connected. This study provides insights into the dynamics of parasite communities 

in marine fish under fishing pressure and their impact on ecological networks. 

Additionally, it could positively influence the development of more equitable 

conservation strategies by recognizing parasites as a fundamental part of the 

ecosystem. 

Keywords: Conservation, fisheries management, Carangidae, metazoan parasites, 

Gulf of California. 
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SINÓPSIS 

Justificación 

Actualmente, el planeta está enfrentando una pérdida masiva de la biodiversidad, a 

un ritmo acelerado comparable con las grandes extinciones pasadas (Farrel et al., 

2021). Esto ha promovido la inclusión de más especies en los planes de manejo 

para la conservación de los recursos naturales. Sin embargo, durante mucho tiempo 

los parásitos fueron excluidos de estos planes ya que, por lo regular, en su mayoría 

se les presta atención solo cuando causan alguna patología, enfermedades o 

causan la degradación de algún recurso con importancia económica. Los parásitos 

se encuentran en todos lados, prácticamente en todos los niveles tróficos 

(Marcogliese, 2005). Potencialmente, todos los organismos de vida libre son 

hospederos de al menos una especie de parásito (Marcogliese, 2004). 

Los parásitos son componentes esenciales de los ecosistemas, ya que el impacto 

del parasitismo en los hospederos regula las poblaciones de animales silvestres 

dándole forma y estructura a las comunidades. Por lo tanto, se considera que los 

parásitos juegan un papel importante en dar estructura a los ecosistemas 

(Marcogliese, 2005). Además, los parásitos pueden proporcionar, información 

ecológica importante de sus hospederos y su interacción con los ecosistemas 

(Marcogliese, 2004), por ejemplo, los parásitos transmitidos por la vía trófica pueden 

brindar información acerca de la alimentación de sus hospederos.  

Por lo tanto, el estudio de los parásitos puede proporcionarnos una gran cantidad 

de información útil acerca de sus hospederos y el ecosistema en general, lo cual se 

puede aplicar a la conservación y gestión adecuada de los recursos acuáticos 

(Gómez y Nichols, 2013). Sin embargo, antes de darle alguna aplicación o uso a los 

parásitos es importante estudiar los procesos que determinan la estructuración de 

las comunidades de los parásitos. Los determinantes clave que dan forma a las 

comunidades de parásitos son la ecología y la filogenia de los hospederos (Janovy 

et al., 1992). Sin embargo, los estudios realizados hasta la fecha muestran 



3 
 

resultados contradictorios y patrones poco frecuentes (Luque et al., 2004). Además, 

las medidas utilizadas tradicionalmente para evaluar la diversidad no cubren por 

completo todos los complementos de la diversidad, lo cual puede causar una 

sobreestimación o sesgos en los análisis, sumado a esto, la mayoría de los 

resultados disponibles provienen de datos sobre dispersos (diferente espacio y 

tiempo) contribuyendo aún más a esta incertidumbre (Luque et al., 2004). Por eso 

es necesario tener un conocimiento más profundo de cuáles características 

ecológicas y fisiológicas influyen en la estructuración de los ensambles comunitarios 

de los parásitos metazoarios utilizando medidas de diversidad adecuadas ya que 

así podemos dilucidar los factores encargados de regular su distribución y 

abundancia. 

Complementariamente, es indispensable no considerar a las especies como 

componentes aislados de las comunidades ya que a menudo estás interactúan con 

otros organismos formando redes que reflejan la resiliencia de los ecosistemas 

frente a cualquier tipo de perturbación como pueden ser las extinciones (Sheykhali 

et al., 2020). La eliminación de especies de peces sujetos a la presión pesquera 

puede desencadenar coextinciones con posibles repercusiones negativas en las 

redes de interacción pez-parásito (Tylianakis et al., 2010; Bascompte y Scheaffer, 

2023). Sin embargo, este fenómeno no se ha estudiado a fondo. Además, los 

estudios existentes no exploran las consecuencias de la extinción de las especies 

núcleo en una red, ni la extinción de los parásitos en su estructura, centrándose solo 

en la eliminación de los hospederos. Por lo tanto, estudios de este tipo pueden ser 

útiles para comprender la dinámica de las comunidades de parásitos y cómo estos 

interactúan y forman redes en peces marinos sometidos a presión pesquera. 

También pueden contribuir a la comprensión de la importancia de los parásitos y el 

efecto de la extinción de estos y sus hospederos en las redes ecológicas. Además, 

podría impactar de manera positiva en el desarrollo de estrategias de conservación 

más equitativas tomando a los parásitos como parte esencial del medio ambiente. 
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ANTECEDENTES 

Golfo de California 

El Golfo de California se ubica entre los estados de Baja California, Baja California 

Sur, Sonora y Sinaloa, en el noroeste de México. Tiene una extensión territorial de 

258 593 km2 y se ha dividido en diferentes subregiones con base en diferentes 

criterios. Por ejemplo, Round (1967) dividió el Golfo de California en cuatro 

secciones con relación con la distribución del fitoplancton (Figura 1): Región I (Sur), 

II (Central), III (Norte) y IV (Interior). 

 

Figura 1. Mapa del Golfo de California dividido por zonas, las divisiones indican la 

clasificación establecida por Round, (1967). 

El Golfo de California es una región marina de alta productividad, destacada por su 

dinámica física compleja y estructura termohalina. Su productividad se ve impulsada 
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por tres mecanismos clave de fertilización natural: surgencias inducidas, mezcla de 

mareas e intercambio con el Océano Pacífico (Álvarez-Borrego, 2010; Cisneros-

Soberanis, 2018). Las mareas, influenciadas por la co-oscilación con el Pacífico, 

muestran amplificación semidiurna hacia el norte y un régimen mixto en el golfo, 

donde la resonancia y la modulación de las corrientes favorecen una intensa mezcla 

vertical, especialmente en el Alto Golfo y el archipiélago (Lavín y Marinone, 2003). 

Los vientos del sureste en verano y del noreste en invierno, junto con el intercambio 

de calor oceánico-atmosférico, definen el patrón de circulación oceánica y 

promueven afloramientos de nutrientes durante el invierno y la mezcla de mareas 

durante todo el año en las islas centrales (Coria-Monter et al., 2018; Lluch-Cota et 

al., 2010). Las mareas internas y los solitones, generados sobre umbrales los cuales 

redistribuyen energía y mezclan nutrientes desde las profundidades hacia la 

superficie, esencial para la alta productividad biológica. La estacionalidad en la 

circulación y estructura termohalina, influenciada por estos procesos, contribuye a 

la proliferación de fitoplancton, base de las redes tróficas marinas (Lavín y Marione, 

2003). Además, la variabilidad en la profundidad del golfo, con zonas poco 

profundas en el norte y profundidades que alcanzan hasta 3,200 m en el sur, junto 

con su rica biodiversidad, refuerzan su estatus como uno de los ecosistemas 

marinos más productivos y diversos del mundo (Coria-Monter et al., 2018). 

En la costa oriental de la entrada del Golfo de California (23°12 N y 106°27 W) se 

encuentra la bahía y puerto de Mazatlán (Figura 2). Esta bahía abierta está 

delimitada hacia el oeste por la isóbata de 15 m, con islas en su parte norte y dos 

puntas rocosas en el extremo sur (Gómez-Aguirre et al., 2004; Alonso-Rodríguez y 

Ochoa, 2004). Las aguas de la Bahía de Mazatlán experimentan un influjo de 

corrientes cálidas provenientes del sur durante la primavera y el verano, mientras 

que en el otoño e invierno se ven afectadas por el enfriamiento generado por los 

vientos del noroeste y la presencia de surgencias frente a sus costas (Gómez-

Aguirre et al., 2004). 
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El clima de la región es cálido y subhúmedo, con tormentas frecuentes y cielos 

nublados en verano, y días secos y frescos en invierno, con una temperatura media 

anual de alrededor de 25º C, que varía entre 15-16º C en invierno y 30-32ºC en 

verano. La variación estacional del monzón norteamericano y la presencia de 

cadenas montañosas que rodean la cuenca del Golfo de California provocan que 

los vientos del noroeste dominen durante el invierno y la primavera generando 

surgencias y favoreciendo la presencia de aguas más frías provenientes de la 

Corriente de California (Gómez-Villa et al., 2005; Sánchez-Cabeza et al., 2022). 

 

Figura 2. Ubicación geográfica del área de muestreo, Mazatlán, Sinaloa. Tomado de la 

tesis de licenciatura de Olivas-Padilla. (2021). 
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Panorama pesquero en el Golfo de California y sus implicaciones en la 

conservación de los recursos marinos 

En el Golfo de California, la pesca representa la actividad humana de mayor 

importancia, con un destacado componente cultural y una profunda relevancia 

social, además de enfrentar numerosos problemas. La región alberga distintos tipos 

de pesquerías, que van desde operaciones pelágicas altamente industrializadas 

hasta prácticas artesanales en zonas costeras. Cada una de estas pesquerías se 

distingue por sus niveles de captura y variabilidad, sus condiciones y cantidad de 

pescadores, así como por su impacto económico y social, la magnitud de sus 

conflictos y los desafíos específicos que presenta para su gestión (Lunch-Cota et 

al., 2007). 

En diversas regiones, las comunidades humanas dependen de la pesca costera 

artesanal y de pequeña escala, que abarca una amplia gama de especies, tales 

como peces óseos, elasmobranquios, moluscos y crustáceos. En esta área 

específica, las pesquerías costeras explotan aproximadamente 70 especies, con 

capturas anuales que rondan las 200,000 toneladas (Enríquez-Andrade et al., 

2005). Particularmente se ha observado que la composición de especies capturadas 

muestra variaciones significativas entre las distintas áreas dentro del golfo (Lunch-

Cota et al., 2007). 

Uno de los principales problemas en términos pesqueros ha sido la 

sobreexplotación de los recursos, debido al aumento de embarcaciones y artes de 

pesca. Esta actividad es de las principales formas de disturbio para los ecosistemas 

marinos y ha causado considerables reducciones en la biomasa de algunas 

poblaciones a tal punto que las probabilidades de recuperación al colapso por 

mortalidad por pesca son escasas, incluso, la sobrepesca y la pesca incidental son 
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señaladas como las causas más frecuentes de la pérdida regional de especies 

marinas (Abesamis et al., 2014). Según Pauly et al. (1988), la sobrepesca se 

cataloga en cuatro etapas: crecimiento, reclutamiento, ecológica y malthusiana, 

siendo este ultima la etapa más extrema de la sobrepesca (Abesamis et al., 2014). 

Las especies más susceptibles a la extinción por pesca son aquellas que poseen 

rasgos de vida que las hacen más sensibles a la explotación (Cheung et al., 2005; 

Abesamis et al., 2014). Por ejemplo, los peces de mayor tamaño que son 

depredadores tienden a crecer más lento y madurar de forma tardía lo cual los hace 

más susceptibles a la sobrepesca (Pauly et al., 2002; Abesamis et al., 2014) o, por 

ejemplo, los peces sierra de la familia Pristidae, los cuales tienen una serie de 

dientes en sus picos que se enredan en las redes haciéndolos muy susceptibles a 

ser capturados (Yan et al., 2021). 

Desde 1995 hasta la fecha aumentó la preocupación del efecto de la sobrepesca en 

los ecosistemas enfocándose no solo en especies de importancia comercial, sino 

también especies “no carismáticas” como esponjas, coral y algunas comunidades 

epibentónicas, centrándose principalmente en la destrucción del hábitat por los 

arrastres de las redes en el fondo y a la poca selectividad de las misma, motivo por 

el cual se hizo una analogía entre la pesca de arrastre y la tala de bosques, lo cual 

promovió la concientización de este problema (Coleman y Williams, 2002). 

Por ende, el Golfo de California ha sido objeto de importantes iniciativas de 

conservación debido a sus recursos naturales y su valor ecológico. Sin embargo, la 

falta de datos históricos y las alteraciones ambientales dificultan la distinción entre 

los impactos de la pesca y otros factores en la abundancia y distribución de las 

especies. Además, se ha propuesto que algunos cambios en las poblaciones 

podrían deberse a la combinación de la sobrepesca y los cambios ambientales. 

Incluso se ha concluido que los cambios en el nivel trófico medio (MTL) de las 

capturas, junto con la disminución general de los desembarques, podrían reflejar el 

impacto de la actividad pesquera. Además, que, a diferencia de otras regiones 
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globales, el MTL ha mostrado un incremento en el Golfo de California en años 

recientes (Lunch-Cota et al., 2007) 

La lista oficial de especies marinas en riesgo de extinción de la American Fisheries 

Society incluye seis especies de meros y pargos grandes, cuatro de ellas endémicas 

del Golfo de California, cuya sensibilidad, debido a la madurez tardía y la formación 

de agregaciones de desove, justifica acciones protectoras (Musick et al., 2000; 

Lunch-Cota et al., 2007). El gobierno federal realiza cada año evaluaciones 

exhaustivas y establece acciones de manejo pesquero, que incluyen limitaciones en 

el esfuerzo de pesca, tamaños mínimos, cierres temporales, entre otros. No 

obstante, determinar el estado de sobreexplotación del golfo como ecosistema 

completo es más complicado, ya que aún no existe una herramienta equivalente a 

la “Carta Nacional Pesquera” a nivel ecosistémico. A pesar de ello, algunas acciones 

y propuestas, como la creación de Áreas Marinas Protegidas y el diseño de 

indicadores de salud del ecosistema, están avanzando en esa dirección (Lunch-

Cota et al., 2007). 

El desarrollo de indicadores basados en observaciones para evaluar la salud de los 

ecosistemas sigue siendo un tema emergente a nivel global, y en el caso del Golfo 

de California, es particularmente complejo debido a la escasez de datos históricos 

ecológicos, la falta de registros oficiales sobre las capturas comerciales específicas 

de la región y la diversidad de sus ambientes y pesquerías. Una herramienta 

prometedora para abordar este desafío es la modelización de ecosistemas, y 

actualmente existen varios modelos tróficos que representan el funcionamiento de 

los ecosistemas en áreas seleccionadas del Golfo de California. Algunos de estos 

modelos ya se han utilizado para analizar escenarios de manejo y los posibles 

impactos de la pesca. Por ejemplo, Lercari-Bernier (2006) evaluó escenarios de 

manejo en el golfo norte y concluyó que es posible lograr una compatibilidad entre 

la conservación y la pesca mediante estrategias de control de la flota. 
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Peces de la familia Carangidae 

El Golfo de California cuenta con una gran diversidad de peces óseos, dentro de los 

más comunes están los de la familia Carangidae (carángidos) pertenecen al orden 

de los perciformes y está representada por alrededor de 30 géneros y 

aproximadamente 152 especies. Esta familia se distribuye en todos los mares 

tropicales y subtropicales del mundo; específicamente en México se encuentran 34 

especies de 16 géneros. Los carángidos, comúnmente forman cardúmenes cerca 

de la costa, aunque algunas especies pueden alcanzar hasta los 100 metros de 

profundidad (Nelson et al., 2016). 

Los peces carángidos se caracterizan por tener escamas en forma cicloideas muy 

pequeñas, que al final de la línea lateral estos se transforman en escudetes óseos. 

También están provistos de un par de espinas anteriores a la aleta anal; dos aletas 

dorsales: la primera consta de tres a nueve espinas y la segunda solo presenta una 

y hasta 37 radios. Normalmente, en la aleta anal presentan las dos primeras espinas 

separadas del resto y de 15 a 31 radios. Por lo general, los peces de esta familia 

presentan cuerpos que van desde moderadamente comprimidos a fuertemente 

comprimidos, además, algunos de sus miembros son grandes depredadores de 

pequeños invertebrados y peces de tallas pequeñas (Nelson, 1994; Porraz-Álvarez, 

2006). Los carángidos juveniles, normalmente viajan en cardúmenes, mientras que 

los adultos tienden a ser más solitarios. Alrededor del mundo muchas especies de 

la familia Carangidae poseen gran importancia económica por su alto consumo y 

actividades de pesca deportiva (Porraz-Álvarez, 2006). 

En el golfo de California se han registrado alrededor de 32 especies de carángidos, 

de las cuales destacan en abundancia Caranx caballus, Caranx caninus, Caranx 

vinctus, Caranx otrynter, Seriola lalandi, siendo esta última la de mayor captura 

(Ojeda-Ruíz et al., 2018; Cisneros-Soberanis, 2018). La captura de jureles en el 

noroeste de México ha sido en promedio de 2,028 ±637 toneladas del año 2000 al 

2017 (Cisneros-Soberanis, 2018). A pesar de la importancia de la pesca del jurel en 

México, hasta ahora se ha considerado como una especie de interés secundario 
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para la pesca comercial (Erisman et al., 2010; Díaz-Uribe et al., 2013; Cisneros-

Soberanis, 2018). 

Parásitos metazoarios en peces marinos 

Los parásitos metazoarios que infectan a los peces marinos presentan diferentes 

modos de infección. Generalmente, los ectoparásitos tienen etapas infectivas que 

nadan libremente para encontrar a su hospedero, mientras que los endoparásitos 

se transmiten por vías tróficas (Rohde, 2005). Los ectoparásitos poseen ciclo de 

vida directo (Figura 3), el cual requiere sólo uno hospedero, mientras que los 

endoparásitos poseen un ciclo de vida indirecto (Figura 4), el cual requiere de al 

menos un hospedero intermediario y un hospedero final para llegar a su fase adulta. 

 

Figura 3. Ciclo de vida de un monogéneo de la clase Monopisthocotylea (Wittington, 2005; 

modificado por Caña-Bozada, 2019). (a) Parásito adulto adherido a los filamentos 

branquiales. (b) Huevo ovopositado al medio (c) Larva infestiva (oncomiracidium) liberada 

después de la eclosión del huevo. (d) Larva infestiva adherida a las branquias. 

La diversidad de parásitos marinos en México ha sido estudiada a lo largo de la 

historia, siendo los peces carángidos uno de los peces más estudiados (Violante-

González et al., 2016). Los estudios enfocados a los parásitos de este grupo de 
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peces se han centrado en la descripción taxonómica de las especies (Pulido-Flores, 

1997). Sin embargo, otros autores han estudiado las comunidades de parásitos 

dándole diferentes enfoques. Uno de ellos es como marcadores biológicos para la 

distinción de poblaciones en peces de interés pesquero (Violante-González et al., 

2016). 

 

Figura 4. Ciclo de vida de un gusano parásito (trematodo).1) Hospedero definitivo (ave); 2) 

parásito adulto; 3) huevos arrojados al medio; 4) del huevo sale la larva miracidio; 5) el 

miracidio infecta a un caracol; 6) dentro del caracol el miracidio se convierte en una larva 

esporocisto; 7) del caracol sale una larva metacercaria; 8) la metacercaria infecta a un pez; 

9) en el ojo del pez se desarrolla una larva cercaria. El pez es consumido por el ave y el 

ciclo empieza de nuevo. Elaboración propia a partir de Pérez-Ponce de León, (2020). 
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Medidas de la diversidad para evaluar las comunidades ecológicas 

La biodiversidad presenta tres facetas; a) alfa, la cual consiste en el número de 

especies que tiene una comunidad en un punto determinado, b) beta, la cual mide 

el recambio o las diferencias entre las especies de diferentes sitios o comunidades 

y c) gamma, que es el número de especies del conjunto de sitios o comunidades en 

un área determinada (Halffter y Moreno, 2005). 

Medir la diversidad es fundamental en diversas disciplinas biológicas, como la 

ecología, la biogeografía o la biología de la conservación (García-Morales et al., 

2011). Esta medición nos ayuda a entender los cambios espaciales y temporales de 

los ecosistemas por causas naturales o antropogénicas (Maclaurin y Sterelny, 2008; 

García-Morales et al., 2011).  

Algunos de los índices que se usan tradicionalmente para medir la diversidad 

poseen alto grado de incertidumbre (Jost, 2006), ya que algunos de estos se refieren 

a entropías como los índices de Shannon y Renyi o a probabilidades como los de 

Simpson y Gini-Simpson (Halffter y Ros, 2013) y no precisamente a diversidad. 

Además, muchos de los índices tradicionales no tienen una base biológica. Por 

ejemplo, el índice de Shannon-Wiener, que fue desarrollado en la teoría de la 

comunicación (Ulanowicz, 2001; Jost, 2006; Gerónimo-Torres et al., 2022), utiliza 

unidades de medidas con bits o nats, los cuales no son medidas para interpretar 

datos biológicos (Tuomisto, 2010; Gerónimo-Torres et al., 2022). 

Para tener una mejor medida de la diversidad y una descripción más acertada de 

las comunidades se deben de utilizar medidas en una escala uniforme, cosa que los 

índices utilizados tradicionalmente no permiten. Una alternativa viable es usar la 

diversidad verdadera mediante los perfiles del orden 0, 1 y 2 (Jost, 2006), en la cual 

el número de especies efectivas representan el núcleo del concepto de diversidad 

(López-Osorio, 2020). Además, analizar la diversidad beta puede ser útil para 

visualizar las posibles alteraciones en los ensamblajes de una comunidad (Mori et 

al., 2018; López-Osorio, 2020). 
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Características de los hospederos como determinantes de la estructuración 

de las comunidades 

Durante algunos años se ha debatido si la filogenia de los organismos actúa como 

impulsor de la estructura de las comunidades de parásitos (Poulin, 2011; Alarcos y 

Timi, 2012). La hipótesis sostiene que las comunidades de parásitos suelen ser más 

similares en especies de peces filogenéticamente cercanos como resultado de una 

“herencia” de un ancestro en común a través de la co-especiación (Poulin y Morand, 

2004; Alarcos y Timi, 2012). No obstante, cualquier desviación en este patrón 

general podría ser interpretado como el efecto de los filtros ecológicos que limitan 

la infección homogénea entre hospederos estrechamente relacionados 

filogenéticamente (Alarcos y Timi, 2012). Por esta razón, algunos investigadores 

han empleado métodos comparativos que controlan la filogenia de los hospederos 

para evitar sesgos en los resultados que posiblemente sean atribuidos a factores 

filogenéticos y no ecológicos (Poulin 1995; Poulin y Rohde 1997; Sasal et al., 1997; 

Luque et al., 2004; Luque y Poulin 2008; Alarcos y Timi, 2012). 

Las suposiciones ecológicas que se han hecho sobre qué características de los 

hospederos pueden influir en la diversificación y estructuración de las comunidades 

de parásitos provienen principalmente de dos corrientes teóricas. 

La primera es la teoría biogeográfica de islas (MacArthur y Wilson, 1967). Esta 

teoría compara de forma análoga a un pez y una isla, es decir, los peces con 

cuerpos más grandes pueden albergar más especies de parásitos que los pequeños 

debido a que al aumentar el tamaño corporal aumenta el número de nichos 

disponibles para ser colonizados por nuevas especies de parásitos; además, los 

peces más grandes ingieren mayor cantidad de alimento que los pequeños 

aumentando la probabilidad de adquirir otras especies de parásitos (Luque et al., 

2004). 

Otra de las características ecológicas de los peces que puede facilitar la exposición 

y adquisición de diferentes tipos de parásitos es su rango de movilidad o 
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distribución, ya que los peces con distribución más amplia pasan por diferentes 

ambientes y hospederos, lo que puede llevar a la adquisición de diferentes especies 

de parásitos (Luque et al., 2004).  

La segunda corriente teórica acerca de los determinantes que influyen en la 

estructuración de los parásitos son los modelos epidemiológicos (Dobson y Roberts, 

1994; Sieben et al., 2002). Está corriente indica que la densidad poblacional ejerce 

una gran influencia en la estructuración de las comunidades ya que regula la tasa 

de contacto entre las etapas infecciosas de los parásitos y los hospederos. Así, 

poblaciones más densas de hospederos albergan mayor número de especies de 

parásitos que las de menor densidad (Morand y Poulin, 1998; Bommarito et al., 

2022).  

A continuación, se enlistan algunos de los estudios que se han enfocado en estudiar 

los posibles factores que influyen en la estructuración de las comunidades de 

parásitos. 

En un trabajo realizado por Sasal et al. (1997), donde analizaron 79 especies de 

peces del mar Mediterráneo y los correlacionaron con algunas características 

ecológicas de los hospederos. Como resultados encontraron 170 especies de 

parásitos de cinco grupos taxonómicos diferentes. Además, encontraron una 

correlación negativa entre la abundancia de todos los parásitos y el tamaño del 

hospedero. Sin embargo, no se encontró ninguna relación significativa entre los 

endoparásitos y las características de los peces (talla, dieta, rango de distribución y 

gregarismo), para el caso de los ectoparásitos solo se correlacionaron 

significativamente con la talla del hospedero de manera positiva. Los autores 

concluyen que controlar el efecto que puede ejercer la filogenia en los resultados de 

análisis de este tipo es muy importante ya que se puede llegar a conclusiones 

confusas y contradictorias. 

Luque et al. (2004) realizaron un estudio comparativo entre 50 especies de la costa 

de Brasil, donde evaluaron los efectos de diferentes rasgos de los hospederos como 
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la talla, comportamiento, hábitos alimenticios, rango de profundidad y capacidad de 

dispersión sobre la diversidad de los ensamblajes de parásitos metazoarios. Estos 

autores utilizaron como medidas de la diversidad la riqueza de especies, así como 

la diversidad y la distintividad taxonómica promedio. Los resultados de dicho estudio 

demostraron que la longitud de los hospederos fue el principal factor que influye de 

manera positiva en la riqueza de los parásitos. También encontraron una relación 

entre los peces de hábitos carnívoros y la riqueza y la diversidad taxonómica con 

los peces que forman cardúmenes, en cuanto el índice de distintividad taxonómica 

promedio, este se relacionó positivamente con el intervalo de profundidad de los 

hospederos. Los autores concluyen que algunas características de los hospederos 

determinan la cantidad de especies de parásitos que pueden adquirir y acumular a 

lo largo del tiempo evolutivo, además, de impulsar la diversificación y estructuración 

de sus ensamblajes de parásitos. 

Alarcos y Timi. (2012) realizaron un estudio con la finalidad de describir el papel que 

juegan algunos rasgos ecológicos y fisiológicos como la talla, edad y dieta con la 

estructura de la comunidad de parásitos en tres especies de paralíctidos (Xystreurys 

rasile, Paralichthys isosceles y P. patagonicus) en aguas argentinas. Los autores 

encontraron que la edad afectó principalmente la abundancia de los parásitos, 

mientras que la talla influyó positivamente en el número de especies de parásitos 

encontradas. También sugieren que comúnmente especies filogenéticamente 

cercanas tienden a poseer una composición de especies similar derivado a factores 

evolutivos. Sin embargo, cualquier resultado que contraste con este patrón puede 

ser atribuido a factores ecológicos como los mencionados anteriormente. 

Braicovich et al. (2016) evaluaron la relación de diferentes características del 

hospedero como su tamaño, peso, edad y sexo con la abundancia y riqueza de 

parásitos gastrointestinales en 256 individuos de Percophis barasiliensis de costas 

argentinas. Los autores encontraron que la longitud corporal es el mejor predictor 

sobre las otras variables (edad y sexo), además, sugieren que a pesar de que el 

sexo no se utiliza comúnmente como un predictor de la estructuración de las 



17 
 

comunidades, este juega un papel muy importante sobre todo en las especies de 

peces que presentan dimorfismo sexual. 

Chai et al. (2022) realizaron un estudio donde evalúan la diversidad y la composición 

de especies de endoparásitos en ocho especies de peces de la familia Macrouridae; 

peces de aguas profundas de Nueva Zelanda, donde probaron los efectos de la 

filogenia y la distancia geográficas en relación con la estructura de las comunidades 

de endoparásitos. Sus resultados mostraron que los peces de esta familia poseen 

una alta diversidad de digéneos, céstodos y nemátodos y que cada especie tiene 

ensamblajes distintos de parásitos. Los autores concluyen que encontraron una 

relación de disimilitud en las comunidades de endoparásitos al aumentar la distancia 

filogenética entre hospederos y la distancia geográfica entre puntos. 

En conclusión, se esperan que todas las características tanto ecológicas como 

filogenéticas puedan influir en la riqueza de las comunidades de parásitos en los 

peces; lo que no se sabe es cómo estas pueden afectar la estructura de los 

ensamblajes de parásitos. Por lo tanto, en el capítulo dos de esta tesis, se estudia 

la estructura de las comunidades de parásitos de 10 especies de peces carángidos. 

Se analizó el impacto que tienen las diferentes características de 10 especies de 

peces de la familia Carangidae en la diversidad de sus ensamblajes de parásitos 

metazoarios en el golfo de California. Se presentan mediciones de la diversidad alfa 

y beta de los parásitos. Para la diversidad alfa, se utilizaron las métricas de los 

perfiles de diversidad de orden q=0 y q=1 de un ensamblaje. Para la beta se realizó 

un análisis de ordenamiento multiescalado no métrico (nMDS) con distancias de 

Bray-Curtis. Estas especies se eligieron ya que son simpátricas y están 

estrechamente relacionadas, esto con el fin de “neutralizar” la influencia de la 

filogenia (sensu Alarcos y Timi, 2012). Además, todas las muestras se obtuvieron 

del mismo tiempo y área geográfica para evitar posibles sobrestimaciones en los 

resultados (Luque y Poulin, 2008). 
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Análisis de redes ecológicas 

El nivel de complejidad en las interacciones hospedero-parásito es alto, lo cual ha 

motivado a emplear diversos enfoques de estudio, uno de ellos es el análisis de 

redes ecológicas, el cual nos permite conocer el grado de interacción de las 

especies de una comunidad (Jordano et al., 2009). Las redes de interacciones 

comúnmente están representadas por vínculos entre especies (nodos o vértices) 

conectados a través de enlaces los cuales conforman una comunidad denominada 

red (Bluthgen et al., 2008; Almeida y Mikcgh, 2018; Martínez-Falcón et al., 2019). 

El análisis de redes de interacciones ha hecho factible esclarecer y entender los 

patrones de organización que se pueden presentar en las comunidades naturales 

en estadísticas simples y entendibles (Strona y Veech, 2015; Martínez-Falcón et al., 

2019). Además, ha demostrado ser una herramienta importante que nos ayuda a 

comprender los procesos de estructuración y función de los ecosistemas (Dunne et 

al., 2002; Martínez-Falcón et al., 2019), procesos de evolución y el mantenimiento 

de la biodiversidad (Darosci et al., 2017; Martínez-Falcón et al., 2019). 

Existen diferentes tipos de redes; pueden ser redes dirigidas, no dirigidas y 

bipartitas. Desde un punto de vista matemático, las redes de interacción hospedero-

parásito son redes bipartitas, o bi-modales que consisten en dos conjuntos distintos 

de nodos: hospederos y parásitos (Jordano et al., 2009). Este tipo de redes resulta 

muy adecuado para el estudio de las redes antagónicas hospedero-parásito, ya que 

ilustra el patrón de reciprocidad en las interacciones entre organismos (Bascompte 

y Jordano 2007). 

Los parámetros que se utilizan para describir la estructura de las redes ecológicas 

indican como las especies de una comunidad están conectadas entre sí, ya sea 

directa o indirectamente. Los parámetros de la red describen su topología o 

estructura, el número de interacciones, y grado de especialización, entre otros 

parámetros (Martínez-Falcón et al., 2019). 
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Estudios previos 

Numerosos estudios subrayan la relevancia de los parásitos en los ecosistemas al 

proporcionar funciones y servicios esenciales (Lafferty et al., 2006). A pesar de esta 

importancia, la inclusión de los parásitos en los programas de conservación ha sido 

limitada, a pesar de la propuesta inicial de Windsor en la década de 1990 sobre la 

consideración integral de los parásitos como parte esencial de la biodiversidad 

(Strona, 2015). No obstante, en un desarrollo más reciente, la Unión Internacional 

para la Conservación de la Naturaleza (UICN) ha incorporado un grupo de 

especialistas dedicado específicamente a la conservación de los parásitos. Este 

grupo se enfoca en estrategias de conservación mediante la educación y la 

comunicación pública. 

Hay algunos estudios que predicen coextinciones en diversas formas de interacción, 

incluyendo las relaciones hospedero-parásito. Un ejemplo es el estudio de Herrera 

et al. (2021), quienes analizaron las coextinciones de especies de primates y su 

impacto en la red de interacción. Los autores simularon estas coextinciones en 

diferentes escenarios, como la eliminación de especies de primates desde los 

menos conectados hasta los más conectados, y viceversa, la eliminación de 

especies de primates en peligro de extinción, y la eliminación aleatoria de especies 

de primates. Los resultados de este estudio revelaron que hasta el 23% de las 

especies de parásitos podrían perderse si las especies de primates en peligro de 

extinción se extinguieran. La eliminación de especies de primates desde los menos 

conectados hasta los más conectados tuvo un impacto bajo en la extinción de 

parásitos en comparación con la simulación en la que se eliminaron las especies de 

primates desde los más conectados hasta los menos conectados. Por otro lado, la 

eliminación aleatoria de especies de primates tuvo un efecto intermedio. Además, 

las métricas de la red se vieron significativamente afectadas tras la eliminación de 

hospederos. Por ejemplo, la conectividad, que inicialmente reflejaba la naturaleza 

dispersa de la red, casi se duplicó después de la eliminación de especies de 

primates en peligro de extinción.  



20 
 

Dallas y Cornelius (2015) analizaron una red de peces-parásitos para determinar 

cuáles son los hospederos clave que mantienen la anidación y la modularidad en la 

red. Los autores exploraron cuatro escenarios de extinción, eliminando especies de 

hospederos de manera aleatoria, basada en el riesgo de extinción, en la riqueza de 

especies de parásitos y según la contribución de las especies de peces a la red. Los 

resultados de este estudio revelaron que en casi todos los escenarios se observó 

un declive en la diversidad de parásitos y en la estructura de la red en comparación 

con la simulación de pérdida de peces de manera aleatoria, con la excepción del 

escenario en el que se eliminaron las especies en peligro real de extinción. Los 

autores concluyeron que solo una parte de los hospederos contribuye de manera 

significativa a la estructura de la red y que la eliminación de estos conlleva pérdidas 

rápidas en la diversidad de parásitos y en la estructura de la red. 

También, con el objetivo de evaluar si la extinción de los hospederos afecta de 

manera diferente a los diversos grupos que conforman una comunidad de parásitos, 

Bellay et al. (2020) realizaron un estudio donde evaluaron si las redes formadas por 

ectoparásitos y endoparásitos de peces difieren en su robustez frente a la pérdida 

de especies de hospederos y en qué medida estas posibles diferencias están 

relacionadas con la estructura de las redes. Utilizando modelos de trayectoria, se 

analizaron los efectos directos e indirectos de la riqueza de hospederos y de 

parásitos, la conectividad y el anidamiento sobre la robustez de las redes basadas 

en ectoparásitos y endoparásitos. En la mayoría de los casos, el anidamiento fue el 

descriptor que mejor explicó la robustez de las redes pez-parásito, y las 

coextinciones son menos probables cuando los peces actúan principalmente como 

hospederos de parásitos generalistas. Tanto la riqueza de especies hospederos 

como la conectividad en las redes tienen una influencia indirecta significativa sobre 

la robustez. Independientemente de la secuencia de extinción, las redes basadas 

en ectoparásitos mostraron mayor vulnerabilidad a la pérdida de especies 

hospederos en comparación con las redes de endoparásitos. Estos hallazgos 

subrayan la importancia de considerar tanto a los ectoparásitos como a los 
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endoparásitos para comprender mejor la estructura y vulnerabilidad de las redes 

hospero-parásito. 

Con relación a los estudios anteriores y para tratar de llenar los vacíos de 

conocimiento en el estudio del efecto de las coextinciones mediante el análisis de 

redes. En el capítulo tres de esta tesis se abordan a las coextinciones de una red 

de hospederos y sus parásitos, analizando cómo la pérdida de hospederos impacta 

a la diversidad de parásitos y las métricas de la red, según diferentes escenarios de 

eliminación. Además, en este trabajo se realizó un análisis para detectar a las 

especies núcleo, las cuales mantienen la estabilidad de la red. Por lo tanto, algo 

importante en nuestro estudio es que se evaluaron las diferencias en la estructura 

de la red antes y después de simular las extinciones de las especies núcleo (peces 

y parásitos) partiendo de la hipótesis que las especies núcleo y las más conectadas 

en la red tendrían un efecto negativo mayor en las métricas de la red. 
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Planteamiento del problema 

La pérdida acelerada de biodiversidad está impulsada por múltiples factores como 

el cambio de uso del suelo, la sobreexplotación de los recursos naturales y la 

contaminación. En el contexto marino, la sobreexplotación pesquera se ha 

identificado como la principal causa de extinción de las especies, afectando no solo 

a las especies de interés comercial, sino también a aquellas que, a pesar de no 

tener alto valor comercial, son capturadas incidentalmente y cuya extinción puede 

desencadenar cascadas de extinciones dentro de las comunidades ecológicas. 

El Golfo de California, un ecosistema marino megadiverso y una de las áreas 

pesqueras más importantes de México, ha experimentado un decrecimiento en las 

capturas de recursos pesqueros en las últimas décadas, lo que ha llevado a una 

disminución significativa en la diversidad de especies, incluidas varias especies de 

carángidos. Esta situación plantea un desafío crítico, ya que los carángidos no solo 

son abundantes en la región, sino que también albergan comunidades de parásitos 

metazoarios que podrían ser afectadas por las dinámicas de la pesca en la zona. 

A pesar de la importancia ecológica de las especies de peces Carangidae y sus 

parásitos, la investigación sobre las comunidades de parásitos en esta familia de 

peces en el norte del Pacífico mexicano, especialmente en el Golfo de California, 

es escasa. Los estudios sugieren que la filogenia y las similitudes ecológicas entre 

los hospederos pueden influir en la estructura de sus comunidades de parásitos, sin 

embargo, no se ha encontrado un patrón claro. 

Además, se ha evidenciado que las interacciones entre especies, incluyendo 

parásitos y sus hospederes, forman redes complejas que son esenciales para el 

equilibrio de los ecosistemas. Sin embargo, la extinción de especies clave puede 

alterar estas redes, lo que lleva a una mayor vulnerabilidad y menos resiliencia de 

las comunidades biológicas. Específicamente, la falta de estudios sobre la dinámica 

de las comunidades de parásitos en el contexto de la sobreexplotación pesquera en 
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el Golfo de California limita la comprensión de los impactos ecológicos de la pérdida 

de biodiversidad en estos ecosistemas. 

En consecuencia, esta investigación propone abordar la falta de conocimiento sobre 

las comunidades de parásitos metazoarios en 10 especies de carángidos del 

sureste del Golfo de California. A través del análisis de la diversidad y similitud de 

las comunidades de parásitos. Además, este estudio busca contribuir a la 

comprensión los procesos que estructuran las comunidades de parásitos. 

Asimismo, se examinan los impactos de la pesca en la disminución y posible 

extinción de especies más conectadas en las comunidades de organismos marinos, 

así como sus implicaciones para la conservación de la biodiversidad en el Golfo de 

California, utilizando el enfoque del análisis de redes ecológicas. 

Objetivo general 

Analizar los patrones de interacción entre 10 especies de peces de la familia 

Carangidae y sus parásitos en el sureste del Golfo de California. 
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Sección integradora del trabajo 

Esta tesis se integra por 4 capítulos. El capítulo 1 corresponde a la introducción de 

la tesis donde se incluyen generalidades del trabajo de investigación y antecedentes 

del marco teórico como manera introductoria al documento. El capítulo 2 incluye un 

artículo ya publicado y el capítulo 3 un manuscrito enviado a una revista. En la parte 

final de cada capítulo se anexan los artículos en el idioma en el cual fueron o serán 

publicados. El capítulo 4 presenta las consideraciones y conclusiones generales. A 

continuación, se escribe una síntesis de las publicaciones que forman los capítulos 

2 y tres de esta tesis. 

El Capítulo 2 incluye el artículo publicado “Low similarity between parasite 

communities of ten sympatric carangid species”. Inicialmente con los datos 

aprovechados para este artículo solo se centraría en describir las especies y 

comunidades de parásitos de las 10 especies de carángidos analizados mediante 

los métodos tradicionales. Además de integrar el componente temporal. Sin 

embargo, debido a la dinámica en la disponibilidad de todas las especies a lo largo 

del año, se optó por omitir esta última parte. Además, con el fin de utilizar los 

métodos más actuales en la medición de la diversidad alrededor del mundo, 

decidimos utilizar a los números de Hill. Asimismo, se describieron los patrones que 

presenta la estructuración de las comunidades de peces marinos filogenéticamente 

cercanos y viviendo en simpatría. También se aplicaron métodos estadísticos 

robustos para evitar en mayor medida los sesgos en la interpretación de nuestros 

resultados. Se identificaron 40 especies de parásitos metazoarios; seis de ellas 

catalogadas como comunes (prevalencias mayores al 10%). También se encontró 

que el monogéneo P. selene estuvo parasitando a todas las especies de peces. 

Mediante un análisis de similitud, se encontró que las infracomunidades de las 10 

especies de peces eran aparentemente similares. Sin embargo, cuando se aplicó la 

prueba estadística PERMANOVA, resultaron todas diferentes significativamente 

entre sí. Con respecto a las comunidades componentes, solo las especies del 

género Selene presentaron una similitud relativamente alta. Las principales 
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características responsables de esta disimilitud fueron la forma del cuerpo, el 

tamaño corporal y el intervalo de profundidad de los peces. 

En el Capítulo 3 solo se pretendía a analizar a las interacciones de los carángidos 

y sus parásitos mediante el enfoque de redes, describiendo su topología, estructura 

y algunos atributos cualitativos y cuantitativos. Sin embargo, al documentarnos con 

la información actual acerca de la disminución de la biodiversidad como 

consecuencia de actividades humanas destructivas como la sobreexplotación 

pesquera se decidió añadir al análisis de redes un enfoque orientado hacia la 

coextinción de las especies para analizar el impacto que tiene la extinción de los 

hospederos bajo presión pesquera y de sus parásitos en diferentes escenarios de 

eliminación en el ecosistema. La red completa obtuvo una conectividad baja, 

además fue anidada significativamente. Este anidamiento fue conferido por dos 

especies de peces y cinco de parásitos denominadas especies núcleo. Estas 

especies sufrieron un recambio conforme se eliminaban a las especies de la red. 

En general, la eliminación de las especies núcleo tuvo un efecto negativo en las 

métricas de la red. Sin embargo, a pesar de este efecto, el anidamiento se mantuvo 

significativo en todos los escenarios. Además, se encontró una mayor tasa de 

coextinción cuando se eliminaron a las especies del mayor al menor conectado en 

la red. Estos hallazgos resaltan la importancia que tienen las especies núcleo en las 

redes de interacción y sus efectos cuando son eliminadas, así como su capacidad 

de reorganizarse para amortiguar los posibles daños tras las extinciones. 
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RESUMEN 

La filogenia de los hospederos y la convergencia ecológica son dos factores que 
influyen en la estructura de las comunidades de parásitos. Los objetivos de este 
estudio fueron determinar la diversidad de parásitos metazoarios de 10 especies de 
peces simpátricos de la familia Carangidae del sureste del Golfo de California y 
analizar su similitud a nivel de infracomunidad y comunidad componente. Esto con 
el fin de determinar si las especies de hospederos, especialmente con 
características ecológicas similares, presentan ensamblajes similares de parásitos. 
En total, se examinaron 874 individuos de las 10 especies de peces y se 
identificaron 40 especies de parásitos. La comunidad de parásitos estaba 
compuesta por 21 especies de parásitos en Caranx caninus, 20 en C. caballus, 11 
en C. vinctus, cinco en Chloroscombrus orqueta, cuatro en Carangoides otrynter, 
siete en Hemicaranx leucurus, ocho en Selene brevoortii, 14 en S. peruviana y 11 
en Trachinotus rhodopus. Las comunidades de parásitos metazoarios en C. vinctus, 
Ch. orqueta, H. leucurus y S. brevoortii se registran en este estudio por primera vez. 
Las comunidades de parásitos de las otras seis especies de carángidos han sido 
registradas previamente en otras regiones distintas al Golfo de California. Todas las 
especies de peces fueron significativamente diferentes en cuanto a la diversidad de 
sus infracomunidades de parásitos. Esto posiblemente se debe a diferentes 
patrones de uso de hábitat entre las especies de peces y a la diferencia de 
especificidad de hospedero de los parásitos. Sin embargo, cuando el análisis se 
restringió a especies de parásitos comunes, algunos peces presentaron 
infracomunidades de parásitos similares, particularmente los del género Selene, así 
como C. caballus y C. vinctus. Las comunidades componentes de las especies del 
género Selene fueron altamente similares (>65%), pero las tres especies del género 
Caranx no lo fueron. Este resultado apoya la hipótesis de que las especies de peces 
congéneres con filtros ecológicos similares albergan comunidades de parásitos muy 
parecidas. Sin embargo, la diferencia observada entre C. caninus y C. caballus 
sugiere que estas especies, a pesar de estar evolutiva y ecológicamente 
relacionadas, poseen características fisiológicas o inmunológicas diferentes (filtros 
de compatibilidad) que pueden resultar en comunidades de parásitos diferentes. 

 

Palabras clave: Carangidae, Diversidad, Pacífico, Golfo de California, Parásitos 

metazoarios. 
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ABSTRACT 

Host phylogeny and ecological convergence are two factors thought to influence the 
structure of parasite communities. The aims of this study were to determine the 
diversity of metazoan parasites of 10 sympatric fish species of the family Carangidae 
from the southeastern Gulf of California, and to analyze their similarity at 
infracommunity and component community levels, in order to determine if the host 
species, particularly those congeneric with similar ecological characteristics, exhibit 
similar assemblages of parasites. In total, 874 fish specimens were examined and 
40 parasite species were identified. The component community was composed by 
21 parasite species in Caranx caninus, 20 in C. caballus, 11 in C. vinctus, five in 
Chloroscombrus orqueta, four in Carangoides otrynter, seven in Hemicaranx 
leucurus, eight in Selene brevoortii, 14 in S. peruviana, and 11 in Trachinotus 
rhodopus. The metazoan parasite communities of C. vinctus, Ch. orqueta, H. 
leucurus, and S. brevoortii are reported here for the first time. The parasite 
communities of the remaining six carangid species have been reported from regions 
other than the Gulf of California. All fish species differed significantly regarding the 
diversity of their parasite infracommunities. This possibly is due to different patterns 
of habitat use among fish species, and because of the differential host specificity 
among parasite taxa. Nonetheless, when the analysis was restricted to common 
parasite species, some fish showed similar parasite infracommunities, particularly 
congeners of the genus Selene as well as C. caballus and C. vinctus. The 
component communities of species of Selene were highly similar (>65%), but the 
three species of Caranx were not. This result supports the hypothesis that 
congeneric fish species with similar ecological filters harbor similar parasite 
communities. However, the difference observed between C. caninus and C. caballus 
suggests that these species, despite being evolutionary and ecologically related, 
have different physiological or immunological characteristics (compatibility filters) 
that may result in different parasite communities. 

 

Keywords: Carangidae, Diversity, Pacific, Gulf of California, Metazoan parasites. 
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INTRODUCCIÓN 

Los parásitos son ubicuos en las comunidades biológicas y desempeñan roles 

importantes en el funcionamiento del ecosistema (Marcogliese, 2004; Dobson et al., 

2008; Hoberg et al., 2013). La filogenia de los hospederos y la convergencia 

ecológica son dos factores que influyen en la estructuración de las comunidades de 

parásitos (Janovy et al., 1992). Los hospederos que están relacionados 

filogenéticamente podrían albergar ensamblajes similares de parásitos que 

adquirieron a través de eventos evolutivos como la co-especiación o el cambio de 

hospedero. Además, dicha similitud puede ser impulsada por especies de parásitos 

comunes o generalistas encontrados por hospederos que viven en simpatría. En 

peces marinos, se espera que los hospederos filogenéticamente cercanos, que 

viven en simpatría con potencial de acceder al mismo “pool” de parásitos locales, 

muestren una similitud alta en la estructura y composición de sus comunidades de 

parásitos (da Silva et al., 2022). A pesar de la evidencia de que la filogenia del 

hospedero tiene poca influencia en la diversidad y estructura de las comunidades 

de parásitos (Carrassón et al., 2019; Lablack et al., 2022), se pueden observar 

comunidades de parásitos homogéneas entre especies de peces con filtros 

ecológicos similares (por ejemplo, tamaño, hábitat, nivel trófico e intervalo de 

profundidad) (Alarcos y Timi, 2012). 

Carangidae (jureles, pampanos y palometas) es una familia de peces ecológica y 

económicamente importante, distribuida principalmente en aguas marinas tropicales 

y subtropicales, pero también en regiones templadas y en aguas salobres. Esta 

familia de peces es altamente diversa en cuanto a especies, nicho ecológico, forma 

y tamaño corporal (Jaafar et al., 2012; Reed et al., 2002). La familia Carangidae se 

divide en cuatro tribus o subfamilias (Carangini, Naucratini, Trachinotini y 

Scomberoidini); sin embargo, sus relaciones filogenéticas no están completamente 

claras (Reed et al., 2002). Estos peces, se caracterizan por ser muy abundantes en 

aguas costeras formando cardúmenes y alimentándose principalmente de 

invertebrados bentónicos y de peces pequeños (Blader y Cyrus, 1983; Velasco-
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Reyes et al., 2022). Estos hábitos favorecen la adquisición tanto de parásitos 

transmitidos tróficamente (endoparásitos) como de parásitos que no se transmiten 

por la vía trófica (ectoparásitos). 

Algunos estudios han demostrado que los carángidos pueden albergar 

comunidades ricas en parásitos metazoarios (por ejemplo, Takemoto et al., 1996; 

Braicovich et al., 2012; Hermida et al., 2016; Montoya-Mendoza et al., 2017). De las 

152 especies de carángidos actualmente conocidas, 34 se distribuyen en las costas 

del Pacífico mexicano (Robertson et al., 2023). De estas, nueve especies (C. 

caballus, C. caninus, C. sexfaciatus, Decapterus muroadsi, Oligoplites altus, O, 

saurus, O. altus, O. refulgens, Selar crumenophtalmus y Trachinotus rhodopus) de 

la costa sur del Pacífico mexicano han sido estudiadas en términos de la estructura 

y composición de sus comunidades de parásitos metazoarios y se ha documentado 

que en estas especies pueden haber de nueve hasta 35 especies de parásitos 

(Violante-González et al., 2016; Santos-Bustos et al., 2018; Gallegos-Navarro et al., 

2019; Violante-González et al., 2019; Violante-González et al., 2020; Martínez-

Flores et al., 2023). Así, desde una perspectiva parasitológica, los carángidos 

representan modelos de hospederos útiles para probar hipótesis ecológicas y 

evolutivas. 

Actualmente, no se ha realizado ningún estudio sobre las comunidades de parásitos 

en peces carángidos en el norte del Pacífico mexicano, el cual incluye el Golfo de 

California. Este golfo presenta una gran variedad de hábitats y procesos 

oceanográficos que lo convierten en un ecosistema marino megadiverso y una 

importante área de endemismo (Lluch-Cota et al., 2007; Morzaria-Luna et al., 2018). 

Además, esta región es considerada una de las zonas más importante en términos 

pesqueros ya que contribuye aproximadamente con la mitad del total de la 

producción pesquera en México. En su región sureste, aunque los carángidos no se 

encuentran entre las especies objetivo para la pesca, son altamente abundantes y 

comunes en los desembarques de las flotas pesqueras artesanales (Ramírez-

Rodríguez et al., 2014). 
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En este capítulo se describen las comunidades de parásitos de 10 especies de 

carángidos simpátricos del sureste del Golfo de California: Carangoides otrynter, 

Caranx vinctus, C. caballus, C. caninus, Chloroscombrus orqueta, Hemicaranx 

leucurus, O. refulgens, Selene brevoortii, Selene peruviana, y T. rhodopus. Estas 

especies habitan la zona pelágica costera y tienen niveles tróficos similares (son 

carnívoros y consumidores terciarios). Sin embargo, también se pueden observar 

algunas diferencias biológicas y ecológicas entre ellos, por ejemplo, C. caballus y 

C. caninus alcanzan longitudes corporales de hasta 100 cm y un intervalo de 

profundidad de hasta 100 m, mientras que H. leucurus alcanza 50 cm de longitud 

corporal y 30 m de profundidad. Por lo tanto, la hipótesis es que las especies de 

peces congéneres, con características ecológicas similares, muestran ensambles 

de parásitos similares. Para probar esa hipótesis se plantearon los siguientes 

objetivos: a) determinar la diversidad de parásitos metazoarios de las 10 especies 

de carángidos mencionados anteriormente y b) analizar la similitud de sus 

comunidades de parásitos a nivel infracomunidad y comunidad componente.  
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MATERIALES Y MÉTODOS 

Recolección de peces y parásitos 

Se recolectaron un total de 874 peces pertenecientes a 10 especies de carángidos 

(Tabla 1) de la pesquería artesanal que opera frente a Mazatlán, en el sureste del 

Golfo de California (23°14'29'' N; 106°24'35'' O), entre febrero de 2021 y mayo de 

2022. Los peces se obtuvieron en diferentes meses y estaciones a lo largo del año 

para representar la fauna parasitaria (Tabla 2).  

Tabla 1. Tamaño de muestra (n) y características ecológicas y morfológicas de 10 especies 

de peces Carangidae recolectados en el sureste del Golfo de California. 

. C. 
cani
nus 

C. 
cabal
lus 

C. 
vinct
us 

Ca. 
Otryn
ter 

Ch. 
orque
ta 

H. 
leucu
rus 

 O. 
refulg
ens 

S. 
brevo
ortii 

S. 
peruv
iana 

T. 
rhodo
pus 

n  244 129 79 64 40 32 31 57 111 87 

Longit
ud 
total 
media 
observ
ada 
(cm) 

28.3
4± 
5.03 

31.89
±3.81 

29.16
±2.68 

24.4±
4.08 

22.54
±1.67 

25.91
±2.72 

23.9±
2.32 

23.47
±4.27 

25.26
±3.18 

27.55
± 
4.67 

Nivel 
trófico 

3.9 4.1 3.3 4.4 2.5 3.8 4.2 3.8 4.3 4 

Interva
lo de 
profun
didad 
(m) 

100 100 50 100 53 30 30 50 50 30 

Longit
ud 
máxim
a 
registr
ada(c
m) 

100 100 37 60 30 49.5 28.2 42 85 61 

Tipo 
de 
ambie
nte 

Pelá
gico 

Pelá
gico 

Pelá
gico 

Bento
-
pelági
co 

Bento
-
pelági
co 

Pelág
ico 

Dem
ersal 

Pelág
ico 

Pelág
ico 

Bento
-
pelági
co 

Hábitat Cost Cost Cost Coste Coste Coste Cost Coste Coste Coste
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rada 

Comp
rimid
a 
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a 
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a 

Com
prese
d 
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a 
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a 
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a 

 

Los hospederos recién capturados fueron transportados al Laboratorio de 

Parasitología Marina del Instituto de Ciencias del Mar y Limnología, Unidad 

Académica Mazatlán, para su examen parasitológico inmediato. Para la búsqueda 

de ectoparásitos se realizó un frotis de mucus de la piel y se disectaron las branquias 

de cada pez. El mucus y las branquias se observaron bajo el estereoscopio para 

aislar los ectoparásitos, los cuales se fijaron en formalina al 4% y conservaron en 

etanol al 70%. Posteriormente, los ectoparásitos se colocaron individualmente en 

portaobjetos para proceder con su identificación. Los monogéneos fueron 

procesados mediante la técnica de tinción tricrómica de Gomori siguiendo los 

métodos de Salgado-Maldonado (2009). Estos fueron gradualmente deshidratados 

en una serie de alcoholes, aclarados con salicilato de metilo y montados en bálsamo 

de Canadá. Los copépodos parásitos se aclararon con ácido láctico.  
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Tabla 2. Tamaño de muestra (n), longitud total promedio (LT, cm) y desviación estándar (±) 

para cada especie de pez carángido en diferentes meses de muestreo. 

 

Para identificar a las especies de endoparásitos, se disectaron y separaron los 

órganos de cada pez, posteriormente se colocaron entre dos vidrios de 5 mm de 

grosor y se aplastaron utilizando la técnica de “Squash”, la muestra se observó bajo 

la luz del estereomicroscopio con el fin de encontrar a los endoparásitos. Los 

trematodos se aislaron colocándolos en un portaobjetos y agregando una gota de 

formalina 4% y comprimiéndolos por aplanamiento ligero con un cubreobjetos, una 

vez aplanados se fijaron en formalina al 4% y preservaron en etanol al 70%. Los 

nematodos se colocaron en microtubos con alcohol al 96% directamente. Los 

acantocéfalos se colocaron en microtubos con agua destilada con el fin de que 

  C. 
cani
nus 

C. 
caba
llus 

C. 
vinct
us 

Ca. 
otryn
ter 

Ch. 
orqu
eta 

H. 
leucu
rus 

O. 
reful
gens 

S. 
brev
oortii 

S. 
peru
vian
a 

T. 
rhod
opus 

Feb
-
mar 

n 34 23       
 

 16 

L
T 

30.9±
3.99 

31.78
±3.99 

       35.31
±1.77 

May
-jun 

n 20 20 21 15 20  9 16 21 11 

L
T 

28.42
±3.90 

32.63
±4.59 

29±2.
88 

23.8±
3.32 

22±4.
69 

 27.61
±1.89 

26.06
±2.04 

25.24
±4.09 

25.68
±4.97 

Ago
-sep 

n 93 15 9   10 11 27 35 14 

L
T 

25.19
±4.90 

27.24
±4.21 

27.78
±4.01 

  26.96
±2.90
3 

29.44
±3.47 

25.44
±4.25 

23.31
±4.02 

26.5±
2.65 

Nov
-dic 

n 51 29 10 15  7  14 18 21 

L
T 

28.77
±4.9 

30.72
±4.02 

31.45
±3.02 

26.84
±4.73 

 23.25
±0.73 

 25.83
±4.97 

22.98
±3.36 

26.8±
2.70 

Feb
-
mar
202
2 

n 26 22 20 19  15 11  19 14 

L
T 

32.02
±6.88 

32.59
±2.82 

28.66
±1.75 

25.67
±3.80 

 27.36
±2.25 

28.92
±1.70 

 20±2.
43 

28.57
±2.57 

May
-jun 
202
2 

n 20 20 19 15 20    18 11 

L
T 

30.15
±3.99 

31.22
±4.17 

26.92
±1.74 

21.86
±1.15 

22.27
±1.56 

   26.54
±3.62 

26.15
±2.08 



44 
 

expulsaran su probóscide, se refrigeraron a una temperatura de 4°C por 24 horas y 

posteriormente se transfirieron a alcohol al 96% para su fijación. 

Los trematodos y acantocéfalos fueron teñidos con la tinción tricrómica de Gomori 

según Salgado-Maldonado (2009), como se describió anteriormente. Los 

nemátodos se aclararon con ácido láctico para observar sus estructuras internas. 

Las observaciones se realizaron utilizando un microscopio compuesto. Todos los 

parásitos fueron cuantificados. La identificación de los parásitos se basó en 

literatura especializada, incluyendo descripciones morfológicas de especies. 
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Descriptores poblacionales y comunitarios 

Se calcularon la prevalencia y la intensidad promedio de cada especie de parásito 

en cada especie de pez según Bush et al. (1997). La prevalencia es el porcentaje 

de peces de una especie en particular infectados con uno o más individuos de una 

especie de parásito y se expresa de la siguiente manera:  

 

𝑃𝑟𝑒𝑣𝑎𝑙𝑒𝑛𝑐𝑖𝑎 =  
𝑁𝑜.  𝑑𝑒 𝑝𝑒𝑐𝑒𝑠 𝑖𝑛𝑓𝑒𝑐𝑡𝑎𝑑𝑜𝑠

𝑁𝑜.  𝑑𝑒 𝑝𝑒𝑐𝑒𝑠 𝑎𝑛𝑎𝑙𝑖𝑧𝑎𝑑𝑜𝑠
 𝑥 100 

 

La intensidad      promedio es el número total de individuos de una especie de parásito 

dividido por el número de peces infectados con esa especie de parásito y se expresa 

de la siguiente manera:  

 

𝐼𝑛𝑡𝑒𝑛𝑠𝑖𝑑𝑎𝑑 𝑚𝑒𝑑𝑖𝑎 =
𝑁𝑜.  𝑡𝑜𝑡𝑎𝑙 𝑑𝑒 𝑝𝑎𝑟á𝑠𝑖𝑡𝑜𝑠 𝑑𝑒 𝑢𝑛𝑎 𝑒𝑠𝑝𝑒𝑐𝑖𝑒

𝑁𝑜.  𝑡𝑜𝑡𝑎𝑙 𝑑𝑒 ℎ𝑜𝑠𝑝𝑒𝑑𝑒𝑟𝑜𝑠 𝑖𝑛𝑓𝑒𝑐𝑡𝑎𝑑𝑜𝑠
 

 

Se consideraron como especies de parásitos comunes a aquellas que se 

encontraron en al menos dos especies de peces, con prevalencia >10% en al menos 

una de ellas. Las comunidades de parásitos se analizaron a dos niveles: 

infracomunidad y componente. Se le considera como infracomunidad a todos los 

individuos de todas las especies de parásitos infectando a un solo individuo 

hospedero (Bush et al., 1997). Mientras que una comunidad componente se define 

como todos los individuos de todas las especies de parásitos encontradas en una 

población de hospederos en un tiempo determinado (Bush et al., 1997).  

Las infracomunidades fueron descritas en términos de riqueza de especies (S) y el 

índice de diversidad de Brillouin (HB) (Magurran, 1988). La riqueza de especies es 

el número total de especies de parásitos en cada individuo de una especie de pez, 
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es un tipo de medida de la diversidad alfa y tiene únicamente en consideración el 

número de especies y no la abundancia de cada una. La diversidad de Brillouin mide 

la diversidad de una comunidad censada completamente y su fórmula se expresa 

de la siguiente manera: 

𝐻 =  
1

𝑁
𝑙𝑜𝑔  (

𝑁!

𝑛! 𝑛2! … 𝑛𝑠!
 ) 

Donde: 

N: Número total de individuos 

N1, n2 …, ns: Número de individuos de cada especie 

N!: Factorial de N 

Para detectar diferencias significativas en la diversidad entre especies de peces, se 

compararon los valores de S y HB mediante pruebas de Kruskal-Wallis y 

comparaciones pareadas de Dunn, con la corrección de P de Bonferroni. Estas 

comparaciones se hicieron en el software R (R Core Team, 2023) utilizando el 

paquete FSA (Ogle et al., 2023). Se consideró un valor de p<0.05 como 

estadísticamente significativo. 

A nivel de comunidad componente, se utilizó el estimador de cobertura de la 

muestra (Ĉm), que varía      entre 0% y      100%, para evaluar la completitud de la 

muestra para cada especie de pez (Chao et al., 2012). Este método calcula la 

proporción de cada especie en una muestra con relación al número total de 

individuos (López-Mejía et al., 2017).  

Las comunidades componentes fueron descritas por los números de Hill qD del 

orden q = 0 y q = 1 (Jost, 2006; Chao et al., 2014). La diversidad del orden q = 0 se 

refiere a la riqueza de especies, la cual toma en cuenta el número total de especies 

en un determinado sitio, área o región. Es un tipo de medida de la diversidad alfa, 

considera únicamente el número de especies, no su abundancia. Este tipo de 

diversidad se expresa matemáticamente de esta manera: 

0𝐷 = 𝑆 
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La diversidad del orden q = 1 estima el número efectivo de especies ponderando a 

cada especie por su frecuencia en la muestra sin favorecer ni a las especies raras 

ni a las comunes (Moreno et al., 2011), por medio de la obtención del exponencial 

del índice de entropía de Shannon-Wiener. Cuando se calcula el exponencial de 

este estimador, se obtiene una buena medida de diversidad estimada, 

recomendable porque no tiene sesgo cuando en la muestra se han registrado por lo 

menos la mitad de las especies de la comunidad (Beck y Schwanghart, 2010).  Este 

estimador se expresa de la siguiente manera: 

1𝐷 = 𝑒𝑥𝑝 (− ∑ 𝑝𝑖 𝑙𝑛 𝑙𝑛 𝑝𝑖

𝑆

𝑖=1

 ) 

Dónde: 

1D= Es el orden de la diversidad (basado en el índice de Shannon) 

S= es el número total de especies en la comunidad 

Pi= es la proporción de individuos de la i-ésima especie en la comunidad 

Ln= es el logaritmo natural 

Dada la ausencia de réplicas en las comunidades componentes, no fue posible 

realizar comparaciones a través de una prueba estadística. No obstante, los 

números de Hill fueron comparados por medio de curvas de rarefacción y 

extrapolación de especies utilizando intervalos de confianza del 95% entre especies 

de peces con al menos un 90% de completitud de la muestra. Estos intervalos de 

confianza se obtuvieron mediante el método de Bootstrap basado en 200 

repeticiones. Las diferencias se consideraron significativas cuando los intervalos de 

confianza al 95% no se superponían (Chao et al., 2014). Estos análisis se realizaron 

en con el paquete iNext de R (Jost, 2006; Chao et al., 2014). 
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Análisis de similitud 

Se realizó un modelado de distancias lineales (rutina DISTLM) utilizando las 

similitudes de Bray-Curtis como medidas de distancia para determinar que variable 

es la que explica mejor la variación entre las comunidades de parásitos de peces. 

Se utilizó el procedimiento BEST como principio de selección basado en el criterio 

de información de Akaike para muestras finitas (AICc). Se incluyeron ocho 

características de los peces como variables predictoras (Tabla 1): longitud total 

observada, nivel trófico, intervalo de profundidad, longitud máxima registrada para 

cada especie de pez, tipo de ambiente, tipo de hábitat, salinidad del agua y forma 

del cuerpo. También se realizaron pruebas marginales para cada variable utilizando 

la rutina DISTLM. La significancia estadística se probó con base a 9999 

permutaciones y un nivel alfa de 0.05. 

Todos los análisis multivariados se realizaron en PERMANOVA+ para PRIMER 7 

(Anderson et al., 2008). 
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RESULTADOS 

Resultados generales 

En total se identificaron 40 especies/taxones de parásitos metazoarios de las 10 

especies de peces carángidos: 10 monogéneos, 11 digéneos, un acantocéfalo, dos 

nemátodos, 14 copépodos y dos isópodos (Tabla 3). Observamos un total de 110 

asociaciones entre los hospederos y los parásitos; en 93 casos se presentaron 

valores de prevalencia por debajo del 10% y en 80 casos la intensidad media estuvo 

por debajo de 5 parásitos por pez infectado (Tabla 3). Tres monogéneos 

(Allopyragraphorus caballeroi, Pseudomazocraes selene y Hargicola oligoplites), un 

digéneo (Bucephalus margaritae) y cuatro copépodos (Caligus confusus, Caligus 

isonyx, Lernanthropus giganteus y Lernaeenicus longiventris) se consideraron 

comunes ya que se encontraron en al menos en dos especies de peces, con una 

prevalencia ≥10% en al menos una de ellas. Pseudomazocraes selene fue el único 

parásito encontrado en todas las especies de peces, alcanzando una prevalencia 

del 74% en S. brevoortii, seguido por el copépodo L. giganteus, que se encontró en 

ocho especies de peces. 

Tabla 3. Prevalencia (P) e intensidad media (MI) de los parásitos metazoarios en 10 

especies de peces carángidos en el sureste del Golfo de California. El tamaño de muestra 

(n) y la longitud total (LT, promedio ± SD) se presenta para cada especie de pez. 

  Especies de peces 

  Ccan Ccab Trho Cotr Oref Corq Cvin Sbre Sper Hleu 

 n 244 129 87 64 31 40 79 57 111 32 

 

L
T 
(c
m
) 

28.34
±5.03 

31.89
±3.81 

27.55
±4.67 

24.4±
4.08 

23.9±
2.32 

22.54
±1.67 

29.16
±2.68 

23.47
±4.27 

25.26
±3.18 

25.91
±2.72 

Especies de 
parásitos            

Monogenea            

Allopyragrap
horus 
caballeroi 

P 
(
%
) 12.7 4.8 1.1    2.5    

 
M
I 6.7 3 1    5.5    
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Amphipolyco
tyle 
chloroscomb
rus 

P 
(
%
)      53.8     

 
M
I      6.3     

Hargicola 
oligoplites 

P 
(
%
)     6.5     34.4 

 
M
I     1     17.7 

Heteromicro
cotyla 
carangis 

P 
(
%
) 4.1 4         

 
M
I 18.5 1.2         

Neobeneden
ia melleni 

P 
(
%
) 5.7          

 
M
I 11.4          

Polymicrocot
yle manteri 

P 
(
%
) 59.8          

 
M
I 27.4          

Pseudaxine 
trachuri 

P 
(
%
)       49.4    

 
M
I       9.5    

Pseudobicot
ylophora 
lopezochoter
enai 

P 
(
%
)   26.4        

 
M
I   11.8        

Pseudomaz
ocraes 
selene 

P 
(
%
) 11.1 16.1 19.8 56.2 22.6 28.2 41 74.5 43 34.4 

 
M
I 5.5 2.9 8.2 6.8 3.2 14 9.4 10.7 7.2 6.9 

Pyragraphor
us hollisae 

P 
(
%
) 41 0.8    5.1 3.8 1.8 2.8  

 
M
I 7.6 2    20 9.3 1 1.3  

Digenea            

Bucephalus 
margaritae 

P 
(
%
) 4.1 4 3.4    3.8   6.2 
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M
I 127 89.2 2.3    1.6   1.5 

Dactylostom
um winteri 

P 
(
%
)  1.6         

 
M
I  4         

Didymozoid 
larvae 

P 
(
%
) 0.8 0.8       1.9  

 
M
I 1.5 1       1  

Ectenurus 
carangis 

P 
(
%
)  1.6         

 
M
I  1.5         

Ectenurus 
virgula 

P 
(
%
) 0.4  2.3    1.3    

 
M
I 1  4.5    1    

Lecithochiriu
m 
microstomu
m 

P 
(
%
)        1.8 1.9  

 
M
I        1 1  

Manteria 
brachyderus 

P 
(
%
)     3.2      

 
M
I     1      

Phyllodistom
um carangis 

P 
(
%
) 0.4          

 
M
I 1          

Pseudopeco
eloides 
carangis 

P 
(
%
) 1.6 0.8     1.3 3.6 2.8  

 
M
I 2.2 1     1 1 2  

Stephanosto
mum 
carangis 

P 
(
%
) 0.4 4         

 
M
I 1 1.2         

Stephanosto
mum 
megacephal

P 
(
%     3.2      
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um ) 

 
M
I     1      

Nematoda            

Anisakis sp. 

P 
(
%
) 2.9 7.9 1.1 1.6 3.2   1.8 1.9 3.1 

 
M
I 1.2 1.6 1 1 5   1 2.8 1 

Procamallan
us sp. 

P 
(
%
) 0.8 3.2   3.2    2.8  

 
M
I 1.5 1   3    1  

Acantoceph
ala 

P 
(
%
)           

Radinorynch
us sp. 

M
I   32.2        

    12.2        

Copepoda            

Acanthocola
x exilipes 

P 
(
%
)  2.4 9.2      1.9  

 
M
I  1 1      1  

Caligus 
asperimanus 

P 
(
%
)       15.2    

 
M
I       1.8    

Caligus 
chorinemi 

P 
(
%
) 5.3          

 
M
I 3.8          

Caligus 
confusus 

P 
(
%
) 35.7 1.6        3.1 

 
M
I 26 1.5        1 

Caligus 
isonyx 

P 
(
%
)   8 23.4     2.8  

 
M
I   1.8 1.2     1  

Caligus 
latigenitalis 

P 
(
%
)         8.4  
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M
I         1.1  

Caligus 
mutabilis 

P 
(
%
)  0.8         

 
M
I  1         

Caligus 
robustus 

P 
(
%
) 4.5 9.5 1.1      2.8  

 
M
I 1.1 1.5 1      1  

Caligus 
selenecola 

P 
(
%
)        20   

 
M
I        1.2   

Lepeophthei
rus 
bifurcatus 

P 
(
%
)     3.2      

 
M
I     5      

Lepeophthei
rus 
mondacola 

P 
(
%
)     16.1      

 
M
I     1.8      

Lernaeenicu
s 
longiventris 

P 
(
%
) 16 1.6         

 
M
I 2.7 2         

Lernanthrop
us giganteus 

P 
(
%
) 0.4 10.3 1.1 6.2 6.5 33.3 22.8   3.1 

 
M
I 7 1.3 1 6 9 3 2.8   1 

Lernanthrop
us ilishae 

P 
(
%
)        3.6 8.4  

 
M
I        1 1.8  

Isopoda            

Gnathia sp. 

P 
(
%
) 0.8 0.8     1.3 1.8 1.9  

 
M
I 1 1     3 25 4  

Rocinela 
signata 

P 
( 7.4 3.2    3.8 7.6  2.8 3.1 
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%
) 

 
M
I 1.9 2.5    2 5  1.3 1 

 

Nota: Ccan = Caranx caninus, Ccab = Caranx caballus, Trho = Trachinotus rhodopus, Cotr = 

Carangoides otrynter, Oref = Oligoplites refulgens, Corq = Chloroscombrus orqueta, Cvin = Caranx 

vinctus, Sbre = Selene brevoortii, Sper = Selene peruviana, Hleu = Hemicaranx leucurus. 

En general, se observaron las infracomunidades con los valores más altos de S (3.3) 

y HB (0.88) en O. refulgens. Por el contrario, los valores más bajos de S (2.07) y HB 

(0.35) se observaron en Ca. otrynter (Tabla 4). Sin embargo, las pruebas de Kruskal-

Wallis seguidas por las comparaciones pareadas de Dunn con corrección de 

Bonferroni indicaron que estas diferencias no fueron significativas 

(pBonf.Corr>0.005). 

Tabla 4. Valores promedio de la riqueza de especies (S) e índice de diversidad de Brillouin 

(HB) de las infracomunidades de parásitos metazoarios de 10 especies de carángidos. 

Especie de pez S HB 

C. caninus 2.86±1.12 0.50±0.25 

C. caballus 2.5±0.62 0.44±0.19 

C. vinctus 2.30±0.52 0.46±0.18 

Ca. Otrynter 2.07±0.26 0.35±0.15 

Ch. orqueta 2.16±0.51 0.44±0.25 

H. leucurus 2.2±0.42 0.40±0.12 

O. refulgens 3.33±0.57 0.88±0.03 

S. brevoortii 2.25±0.62 0.35±0.13 

S. peruviana 2.4±1.21 0.37±0.24 

T. rhodopus 2.23±0.42 0.37±0.16 

 

A nivel de comunidad componente la completitud del muestreo fue >90% para cada 

especie de pez, excepto para O. refulgens (76%) y H. leucurus (85%) (Tabla 5). Las 

comunidades componentes para cada especie de pez estuvieron compuestas por 

21 especies de parásitos en C. caninus, 20 en C. caballus, 14 en S. peruviana, 11 

en C. vinctus, 11 en T. rhodopus, ocho en S. brevoortii, siete en H. leucurus, cinco 

en Ch. orqueta y cuatro en Ca. otrynter. Según los números de Hill (q = 0 y q = 1), 
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la diversidad de parásitos fue significativamente mayor en C. caninus y C. caballus 

que en S. brevoortii, Ch. orqueta y Ca. otrynter (Figura 5, Tabla 5).  

Tabla 5. Valores de diversidad de los números de Hill y porcentaje del estimador de la 

completitud del muestreo para cada especie de pez carángido. 

  C. 

canin

us 

C. 

caball

us 

C. 

vinct

us 

Ca. 

otrynt

er 

Ch. 

orque

ta 

H. 

leucur

us  

O. 

refulge

ns 

S. 

brevoor

tii 

S. 

peruvia

na 

T. 

rhodop

us 

Completi

tud de la 

muestra 

(%) 

99 95 97 100 100 85 76 93 93 95 

q0 21 

(±4.3) 

20 

(±4.5) 

11 

(±8.2

3) 

4 (±1) 5 (±1) 7 

(±5.7) 

9 (±9) 8 

(±5.2) 

14 

(±5.2) 

11 

(±8.5) 

q1  9 

(±0.8) 

12.5 

(±2.3) 

5.8 

(±1.1

) 

2.4 

(±0.4) 

3.8 

(±0.6) 

4 

(±2.5) 

6.5(±3.

7) 

2.91 

(±0.7) 

5.8 

(±1.5) 

6.1 

(±1.3) 
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Figura 5. Curvas de diversidad de especies del orden q=1 y q=2. Los bordes sombreados 

indican los intervalos de confianza al 95% generados a partir de la abundancia de los 

parásitos. 
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Análisis de similitud 

A nivel de infracomunidad, cuando se incluyeron todos los parásitos, excepto 

aquellos con prevalencia <5%, el nMDS bidimensional con un nivel de estrés de 

0.17 mostró que las infracomunidades de parásitos se agruparon de acuerdo con 

su especie de pez hospedero (Figura 6), lo cual también se observó en el nMDS 

tridimensional (Figura 7). 

 

Figura 6. Gráfico nMDS bidimensional de los promedios bootstrap de todas las 

infracomunidades de parásitos metazoos en 10 especies de peces carángidos, basado en 

la similitud de Bray-Curtis de datos transformados mediante raíz cuadrada. Las repeticiones 

individuales se basan en procesos aleatorios con reemplazo de muestras del conjunto de 

datos original. Av = promedio bootstrap de las infracomunidades. 
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Se observó una clara separación entre las tres especies del género Caranx, así 

como una aparente sobreposición entre las dos especies del género Selene y Ca. 

otrynter. Las pruebas PERMANOVA en todas las especies de parásitos mostraron 

un efecto significativo de la longitud total del pez en las variables de respuesta y una 

interacción entre la longitud del pez y la especie de carángido (Tabla 6). 

 

 

Figura 7. Gráfico nMDS tridimensional de los promedios bootstrap de todas las 

infracomunidades de parásitos metazoos en 10 especies de peces carángidos, basado en 

la similitud de Bray-Curtis de datos transformados mediante raíz cuadrada. Las repeticiones 

individuales se basan en procesos aleatorios con reemplazo de muestras del conjunto de 

datos original. Av = promedio bootstrap de las infracomunidades. 
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Tabla 6. Resultados del PERMANOVA con datos de abundancia de las infracomunidades 

de parásitos de 10 especies de peses, transformados a raíz cuadrada, basados en la 

medida de similitud de Bray-Curtis 

Datos Referencia d.f SS MS Pseudo 
F 

Pper
m 

Sin parásitos 
accidentales 

Longitud total 1 50156 50156 18.027 0.001 

  Especie de 
pez 

9 7.13E+05 79174 28.457 0.001 

  Longitud total 
x Especie de 
pez 

9 37468 4163.
1 

1.4963 0.004 

  Residuales 570 1.59E+06 2782.
2 

                 

  Total 589 2.39E+06            

Especies de 
parásitos 
comunes 

Longitud total 1 86807 86807 38.622 0.001 

  Especie de 
pez 

9 3.74E+05 41557 18.489 0.001 

  Especie de 
pez 

9 24565 2729.
5 

1.2144 0.163 

  Residuales 402 9.04E+05 2247.
6 

                 

  Total 421 1.39E+06            

Ectoparásitos Longitud total 1 49662 49662 19.901 0.0001 

 Especie de 
pez 

9 7.18E+05 79760 31.963 0.0001 
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 Especie de 
pez 

9 44183 4909.
4 

1.9673 0.0001 

 Residuales 528 1.32E+06 2495.
4 

  

 Total 547 2.1293E+06    

 

De acuerdo con el PERMANOVA, la composición de parásitos varió 

significativamente entre las especies de peces. Todas las comparaciones pareadas 

resultaron en diferencias significativas (p<0.05, Tabla 7). Se obtuvieron resultados 

similares cuando se repitió el análisis para los ectoparásitos (Figura 8, Tabla 6), con 

todas las comparaciones pareadas siendo diferentes significativamente (p<0.05). 

Cuando el análisis se restringió a las especies comunes de parásitos (Figura 9, 

Tabla 6) las infracomunidades de los peces se superpusieron más que en los 

análisis anteriores, pero C. caninus aún apareció segregado, como se muestra en 

las comparaciones pareadas (Tabla 7). En este último análisis, no hubo diferencias 

entre las dos especies del género Selene, ni entre C. caballus y C. vinctus. 
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Tabla 7. Valores de t-scores de las comparaciones post hoc del PERMANOVA de un factor, 

evaluando la abundancia de parásitos en 10 especies de peces, basados en la medida de 

similitud de Bray-Curtis con la longitud total del hospedero como covariable. Los valores se 

obtuvieron con 9999 permutaciones. Los resultados de los análisis basados en todos los 

parásitos excluyendo a los accidentales se encuentran arriba de la diagonal y de la especies 

de parásitos comunes debajo de la diagonal. Valores en negritas representan diferencias 

significativas. 

 

A nivel de comunidad componentes, el nMDS bidimensional mostró a cinco 

especies de peces con similitud de 50% en la composición de especies de parásitos; 

el único par de especies de peces con una similitud más alta (65%) fueron S. 

brevoortii y S. peruviana (Figura 10). Las tres especies de Caranx aparecieron 

separadas entre sí y de otras especies de peces. 

  

C. 
canin
us 

C. 
cabal
lus 

C. 
vinct
us 

Ca. 
Otryn
ter 

Ch. 
orqu
eta 

H. 
leucu
rus 

O. 
refulg
ens 

S. 
brevo
ortii 

S. 
peruvi
ana 

T. 
rhodo
pus 

C. 
caninus __ 5.95 7.93 7.48 6.16 4.74 3.69 7.79 7.75 6.89 

C.caball
us 5.57 __ 3.6 2.39 2.51 2.09 1.49 2.39 2.24 3.71 

C. 
vinctus 6.31 1.2 __ 3.72 3.15 2.88 2.65 3.6 3.78 5.18 

Ca. 
Otrynter 5.7 1.84 2.26 __ 5.68 3.66 2 2.11 2.51 4.38 

Ch. 
orqueta 3.9 1.59 1 3.97 __ 

            
4.16 2.23 6.11 5.15 4.02 

H. 
leucurus 4.01 2.45 2.6 3.87 2.94 __ 1.51 3.64 3.24 3.3 

O.refulg
ens 3 0.96 1.83 1.61 1.5 1.61 __ 1.58 1.58 2.72 

S. 
brevoorti
i 6 2.37 2.62 2.68 4.86 4.4 2.14 ___ 1.57 4.39 

S.peruvi
ana 6.46 1.98 2.84 2.58 4.76 4.58 1.71 1.59 __ 2.54 

T. 
rhodopu
s 3.88 1.49 1.75 0.93 2.46 2.74 1.32 2.41 2.56 __ 
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Figura 8. Gráfico nMDS tridimensional de los promedios bootstrap de todas las 

infracomunidades de ectoparásitos metazoarios en 10 especies de peces carángidos 

basado en la similitud de Bray-Curtis de los datos transformados con la raíz cuadrada. Las 

repeticiones individuales se basan en la selección aleatoria y reemplazo de muestras del 

conjunto de datos originales. Av= promedio bootstrap de las infracomunidades. 
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Figura 9. Gráfico nMDS bidimensional de los promedios bootstrap de todas las 

infracomunidades de parásitos metazoarios comunes en 10 especies de peces carángidos 

basado en la similitud de Bray-Curtis de los datos transformados con la raíz cuadrada. Las 

repeticiones individuales se basan en la selección aleatoria y reemplazo de muestras del 

conjunto de datos originales. Av= promedio bootstrap de las infracomunidades. 
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Figura 10. nMDS bidimensional de las comunidades componentes de las 10 especies de 

peces carángidos. Los niveles de similitud representan el 50% (línea continua) y el 65% 

(línea discontinua). 

Factores determinantes en la variabilidad de las infracomunidades 

Cuando se incluyeron todas las especies de parásitos, la prueba marginal DISTML 

reveló que todas las variables examinadas pueden explicar las diferencias en las 

infracomunidades de parásitos de las 10 especies de peces (p<0.01). Sin embargo, 

la forma del cuerpo de los hospederos, su intervalo de profundidad y su longitud 

máxima, fueron los principales factores que contribuyeron a la variabilidad (24%) de 

la similitud de Bray-Curtis en la estructura de las infracomunidades de parásitos de 

los peces (Tabla 8). Se observaron resultados similares cuando el análisis se 

restringió a los datos de especies de parásitos más comunes. 
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Tabla 8. Análisis marginal para las variables bióticas y abióticas incluidas en la rutina 

DISTML. 

Variable Suma de 

cuadrados  

Pseud

o-F 

 P (Resultados 

del análisis de 

permutación) 

Proporción de la 

variabilidad 

explicada 

Longitud total 

observada 50156 12.625 0.0001 0.02102 

Nivel trófico 69480 17.635 0.0001 0.029119 

Intervalo de 

profundidad 190420 50.995 0.0001 0.079805 

Longitud 

máxima 

registrada 179970 47.968 0.0001 0.075425 

Tipo de 

ambiente 82668 21.103 0.0001 0.034646 

Hábitat 75365 19.178 0.0001 0.031586 

Salinidad del 

agua 140040 36.663 0.0001 0.058692 

Forma del 

cuerpo 219730 59.641 0.0001 0.092089 
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DISCUSIÓN 

Actualmente, no existe registro de los parásitos que infectan a C. vinctus y H. 

leucurus, mientras que para Ch. orqueta y S. brevoortii solo se han registrado 

algunos ectoparásitos y no toda la comunidad de parásitos metazoarios existentes 

en esos peces (Lamothe-Argumedo et al., 1997; Salgado-Maldonado et al., 2015; 

Mendoza-Garfias et al., 2017). En cuanto a las otras seis especies de carángidos, 

en el caso de Ca. otrynter, C. caballus, C. caninus y O. refulgens, el número de 

especies de parásitos registradas en este trabajo generalmente fue menor en 

comparación con estudios previos en el Pacífico Sur de México en los cuales, 

también se encontraron resultados contrastantes en la composición de especies de 

parásitos con los encontrados en este estudio (Vargas-Campos, 2015; Violante-

González et al., 2016; Santos-Bustos et al., 2018; Violante-González et al., 2019). 

Violante-González et al. (2019) encontraron 35 especies de parásitos en C. caninus 

del Pacífico Sur de México, mientras que en el sureste del Golfo de California 

(presente estudio) se encontraron 21 especies de parásitos metazoarios en este 

hospedero, de las cuales solo 13 especies coincidieron con lo documentado 

previamente. Lo contrario se observó para T. rhodopus y S. peruviana ya que en 

esta investigación se encontraron más especies de parásitos que en otros estudios 

realizados en regiones más al sur (ej. García-Alcalde et al., 2022; Martínez-Flores 

et al., 2023). Esta diferencia en las comunidades de parásitos posiblemente sea 

consecuencia de la discontinuidad de las condiciones ambientales entre localidades 

geográficas distantes (Oliva y González, 2005). Dado que el sureste del Golfo de 

California está influenciado por la Corriente de California, la Corriente Ecuatorial del 

Norte y las Aguas del Golfo de California, las condiciones oceanográficas podrían 

ser diferentes en otras partes del Pacífico Tropical Oriental. 

Basándose en la convergencia filogenética y ecológica, se espera que las especies 

de peces filogenéticamente cercanas, con características ecológicas similares y que 
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viven en simpatría, puedan albergar faunas parasitarias similares y que la similitud 

disminuya con la distancia filogenética de los hospederos (Valtonen et al., 2001; 

Poulin, 2010; Alarcos y Timi, 2012; da Silva et al., 2022). Sin embargo, en el 

presente estudio, la relación filogenética y la simpatría parecen no tener un efecto 

fuerte en la estructura y composición de las comunidades de parásitos metazoarios 

en estos carángidos. Según el análisis de similitud basado en todos los parásitos y 

también en solo los ectoparásitos, las infracomunidades de todas las especies de 

peces fueron significativamente diferentes. Estos resultados concuerdan con los de 

Poulin (2010), quién observó que, dentro de una misma familia de peces, la 

disminución en la similitud de parásitos entre peces no está influenciada por las 

relaciones filogenéticas. De acuerdo con lo observado en nuestros resultados, las 

diferencias observadas fueron causadas por los parásitos comunes, algunas 

especies de peces mostraron infracomunidades de parásitos homogéneas. Esto 

puede deberse a que los parásitos considerados como comunes y no específicos 

no se heredan de un ancestro común y potencialmente puede infectar a todas las 

especies de hospedero debido a su inespecificidad (Timi et al., 2011). Sin embargo, 

también se encontró una separación de las infracomunidades de C. caninus de 

todas las demás especies de carángidos, lo cual se discute a continuación. 

Existen otros estudios donde también han observado disimilitud entre especies de 

peces marinos que viven en simpatría y que pertenecen a la misma familia. Por 

ejemplo, Tavares y Luque (2008) encontraron diferentes infracomunidades de 

parásitos en dos especies de peces de la familia Ariidae que habitan en la misma 

zona costera en Brasil. Otro ejemplo claro es el de Lablack et al. (2022), quienes 

analizaron a dos especies de peces de la familia Sparidae del Mediterráneo y 

observaron que cada especie de pez alberga comunidades de parásitos distintas. 

Resultados similares fueron los reportados por Reverter et al. (2016), quienes 

examinaron a 34 especies simpátricas de peces mariposa (familia Chaetontidae) en 

el Pacífico Indo-Oeste y encontraron que estos peces están parasitados por 

diferentes combinaciones de especies de monogéneos. Los resultados de todos 
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estos estudios podrían reflejar la diferencia en el uso del hábitat por parte de las 

especies de peces y la posible influencia de la especificidad que tienen los parásitos 

hacia sus hospederos (Locke et al., 2013; Lablack et al., 2022). 

Las diferencias en el uso de hábitat contribuyen a la estabilidad de las especies de 

peces simpátricas (Crow et al., 2010) y pueden explicar la heterogeneidad 

observada en las comunidades de parásitos presentes entre las especies de 

carángidos. Las 10 especies de carángidos analizados en el presente estudio 

habitan en la misma área geográfica, pero presentan algunas diferencias en cuanto 

a su morfología, distribución batimétrica y nivel trófico. Estas características 

posiblemente fueron las responsables en determinar las diferencias observadas en 

las comunidades de parásitos de cada especie de hospedero, como lo indica la 

prueba marginal del DISTLM. Según los resultados obtenidos en esta prueba, la 

forma del cuerpo, el intervalo de profundidad y la longitud máxima registrada para 

estas especies, fueron las variables más explicativas para las comunidades de 

parásitos. En ese sentido, los peces más grandes y aquellos que exploran intervalos 

de profundidad más amplios tienen una mayor capacidad de dispersión, lo que 

puede exponerlos a una mayor diversidad de parásitos, lo cual se puede traducir en 

comunidades de parásitos más ricas; por otro lado, los peces que son más 

pequeños y que están restringidos a intervalos de profundidad más cortos están 

menos expuestos a los parásitos y posiblemente presenten comunidades de 

parásitos más pobres (Guégan et al., 1992; Sasal et al., 1997; Luque y Poulin, 

2008). Además, la variabilidad en la forma del cuerpo de los peces sugiere 

diferentes nichos ecológicos (Nelson, 2006) y, por consecuencia, exposición a 

diferentes parasitofaunas.  

Además de las diferencias en el uso del hábitat por parte de los hospederos, la poca 

similitud entre las comunidades de parásitos encontrada en este estudio también 

puede ser causada por la diferente especificidad que tienen los parásitos en los 

hospederos. Es conocido que algunas especies de parásitos son altamente 

específicas, esto significa que infectan únicamente a una especie o pocas especies 
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de hospederos estrechamente relacionadas (Poulin, 2007). Por su parte las 

especies de parásitos con baja especificidad infectan a una cantidad mayor de 

hospederos relacionados o no relacionados filogenéticamente (Poulin, 2007).  

Además, los parásitos con baja especificidad pueden presentar altos niveles de 

infección debido a que pueden tener preferencia a ciertos hospederos (Lane et al., 

2015). La especificidad que tienen los parásitos hacia sus hospederos está 

determinada por filtros de encuentro y filtros de compatibilidad (Combes, 1971). La 

compatibilidad se refiere a los procesos morfológicos, fisiológicos e inmunológicos 

del hospedero, los cuales pueden o no permitir el éxito de las infecciones 

parasitarias (Poulin, 2007). En el presente estudio, algunas especies de carángidos 

tuvieron acceso al mismo “pool” de parásitos, pero la compatibilidad para tener éxito 

de infección fue variable. Por ejemplo, el monogéneo P. selene se encontró en todas 

las especies de peces analizadas, pero fue más prevalente y por lo tanto más 

compatible con S. brevoortii y Ca. otrynter. Así mismo, el copépodo L. giganteus fue 

más compatible con Ch. orqueta. Este patrón influyó en las diferencias en la similitud 

entre la mayoría de las especies basadas en datos de parásitos comunes. Tal y 

como se ha observado en otras familias de peces (ej. Fast et al., 2002; Timalata et 

al., 2015; Reverter et al., 2020), los mecanismos de defensa contra los parásitos 

posiblemente varían entre las especies de carángidos a pesar de que estos están 

filogenéticamente relacionados, es decir, las estrategias moleculares que permiten 

a un parásito infectar a una especie de pez quizás no funcionen para infectar a otra. 

Se cree que estas asociaciones coevolutivas entre los hospederos y los parásitos 

que conducen a la compatibilidad son uno de los principales factores que limitan a 

la distribución de los parásitos entre las especies de hospederos (Krasnovyd et al., 

2020). 

Además, Alarcos y Timi (2012) señalaron que la filogenia de los peces tiene una 

influencia débil en la estructuración de las comunidades de parásitos, mientras que 

las especies de peces congéneres con filtros ecológicos similares pueden albergar 

comunidades de parásitos homogéneas. Tal patrón podría verse observado en este 
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trabajo, ya que las dos especies de peces pertenecientes al género Selene 

mostraron comunidades de parásitos similares. Sin embargo, la parasitofauna de C. 

caninus fue notablemente diferente de las otras dos especies del género Caranx. 

Este resultado fue interesante e inesperado ya que, desde una perspectiva 

filogenética, C. caninus está más cerca de C. vinctus que de C. caballus (Reed et 

al., 2002), y desde una perspectiva ecológica, C. caninus es más similar a C. 

caballus que a C. vinctus. Por lo tanto, es posible que la diferencia en las 

comunidades de parásitos entre C. caballus y C. caninus pueda deberse por su 

distancia filogenética, mientras que las diferencias entre C. caninus y C. vinctus 

estén influenciadas por diferentes filtros de compatibilidad a los parásitos. 
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CONCLUSIÓN 

Los análisis utilizados para analizar las infracomunidades y comunidades 

componentes de los parásitos revelaron diferencias significativas entre los 

hospederos. Estos hallazgos sugieren que la relación filogenética y la simpatría de 

las diferentes especies de peces no necesariamente resultan en comunidades de 

parásitos similares, o al menos, en proporciones similares de ellas. Las diferencias 

observadas en estas comunidades de parásitos muy probablemente están 

relacionadas con el uso del hábitat por parte de las especies de peces y/o diferentes 

grados de especificidad de los parásitos hacia los hospederos, los cuales pueden 

depender de la compatibilidad (por ejemplo, fisiología e inmunología del hospedero). 
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CAPÍTULO 3 

 

Efecto de las coextinciones en las redes de 

interacción de peces carángidos y sus parásitos 

en el sureste del Golfo de California 
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RESUMEN 

La biodiversidad marina está disminuyendo aceleradamente debido a la sobrepesca 
llevando a las especies al borde de su extinción. Debido a esto, la estructura de las 
redes pez-parásito se ve afectada negativamente, sin embargo, aún no se ha 
evaluado el impacto de la coextinción de especies núcleo de parásitos y peces en 
dichas redes. En este capítulo se analiza el impacto de las coextinciones en la red 
formada por 10 especies de peces carángidos y 39 especies de parásitos 
metazoarios en el sureste del Golfo de California. Se midió el anidamiento, 
modularidad, robustez y conectividad de la red antes y después de diferentes 
escenarios de extinción. La red de interacción entre carángidos y sus parásitos 
mostró un patrón anidado significativo (p<0.05) en todos los escenarios de 
eliminación. La modularidad y conectividad fueron bajas en todas las redes. Se 
encontró una robustez alta en todos los escenarios de coextinción (arriba de 0.7). 
Se observó una disminución significativa en las métricas de las redes después de 
la eliminación de las especies núcleo con respecto a lo esperado por el azar. Dos 
especies de peces y cinco de parásitos aparecieron en el núcleo de la red completa. 
La eliminación de estas especies resultó en una reorganización, desplazando 
especies de la periferia hacia el núcleo de la red. La tasa de coextinción más alta 
fue en el escenario de eliminación de la más a la menos conectada. Este estudio 
contribuye al entendimiento de la importancia de los parásitos y sus extinciones, así 
como su impacto en las redes ecológicas. Además, sugiere que considerar a los 
parásitos como componentes esenciales puede influir positivamente en el desarrollo 
de estrategias de conservación más equitativas. 

Palabras clave: Conservación, pérdida de biodiversidad, robustez, redes 
ecológicas, presión pesquera. 
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ABSTRACT 

Marine biodiversity is rapidly declining due to overfishing, pushing many species to 
the brink of extinction. This negatively impacts the structure of fish-parasite 
networks; however, the effect of coextinction of core fish and parasite species within 
these networks remains unexamined. This chapter analyzes the impact of 
coextinctions in the network composed of 10 species of carangid fish and 39 species 
of metazoan parasites in the southeastern Gulf of California. Nesting, modularity, 
robustness, and connectivity of the network were assessed before and after different 
extinction scenarios. The interaction network between carangid fish and parasites 
showed a significant nested pattern (p<0.05) across all elimination scenarios, while 
modularity and connectivity were low in all networks. In all coextinction scenarios, 
the network exhibited high robustness (above 0.7) and a significant decline in metrics 
after the removal of core species compared to random expectations. Two fish 
species and five parasite species formed the core of the complete network, and their 
removal caused a reorganization, shifting peripheral species into the core. The 
highest coextinction rate was observed in the scenario of eliminating species from 
most to least connected. This study contributes to understanding the role of parasites 
and their extinctions in ecological networks, suggesting that recognizing parasites 
as essential components could support more equitable conservation strategies. 

Keywords: Conservation, diversity loss, nestedness, network stability, fishing 

pressures. 
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INTRODUCCIÓN 

La biodiversidad del planeta está disminuyendo 100 veces más rápido que la tasa 

de extinción natural (Campiao et al., 2015; Farrell et al., 2021). Entre los principales 

factores que contribuyen a esta pérdida acelerada están el cambio de uso del suelo 

y del mar, la explotación directa de los recursos naturales y la contaminación 

(Jaureguiberry et al., 2022). En el océano, la sobreexplotación pesquera es la 

principal impulsora de la extinción de especies, no solo las de mayor interés 

pesquero, sino también las de poco o ningún valor comercial, ya sea porque son 

capturadas incidentalmente o por la destrucción de su hábitat (Cheung et al., 2005; 

Polidoro et al., 2012; Kaplan et al., 2014; Jaureguiberry et al., 2022).  

La extinción de una especie de pez o la reducción de su población podría provocar 

la coextinción de sus parásitos y afectar negativamente la estructura de sus redes 

de interacción (Dallas y Cornelius, 2015; Bellay et al., 2020). Estas redes 

típicamente tienen una estructura modular, aunque también se han observado redes 

anidadas (Poulin, 2010; Fortuna et al., 2010). Se ha sugerido que las redes anidadas 

son más robustas ante la pérdida de especies, esto debido al soporte conferido por 

un núcleo de especies generalistas que interactúan entre sí y especialistas que 

interactúan sólo con generalistas (Poulin, 2010). Entonces, la extinción de 

hospederos con más especies parásitas podría provocar el colapso de la red 

(Herrera et al., 2021; Dunne et al., 2002). Esto puede ser desfavorable para el buen 

funcionamiento de los ecosistemas, ya que los parásitos son reguladores naturales 

de las poblaciones de organismos de vida libre, lo cual influye en el flujo de energía 

en las redes tróficas (Dobson et al., 2008; Lafferty et al., 2008).  

En el Golfo de California, tanto la sobrepesca como la pesca incidental han causado 

el declive de algunas poblaciones de organismos marinos, lo cual indica que 
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muchas de las prácticas pesqueras en esta región son insostenibles (Sala et al., 

2004; Ezcurra et al., 2009). Entre los peces que más se capturan incidentalmente 

en la pesca ribereña están los de la familia Carangidae (Moran-Angulo, 2009). 

Particularmente, se ha documentado una disminución significativa en las capturas 

de Caranx caninus, C. sexfaciatus, Selene peruviana, entre otros (Sala et al., 2004). 

De las cuales, C. caninus presenta alta vulnerabilidad a la extinción por pesca 

(Froese y Pauly, 2024). También se ha observado un declive en las poblaciones de 

Caranx caballus en algunas partes del océano Pacífico causado por la sobrepesca 

(Froese, 2004; Mair et al., 2012). Como se vio en el capítulo previo, C. caballus y C. 

caninus son las que tienen más especies de parásitos. Por lo tanto, la disminución 

de sus poblaciones podría volver más vulnerable a las redes de interacción. 

Para predecir el impacto de las coextinciones en las redes de interacción es 

necesario conocer los atributos estructurales de esas redes previo a la simulación 

de las coextionciones (Dallas y Cornelius et al., 2015; Herrera et al., 2021). También 

es importante detectar si existen especies núcleo en una red y analizar qué pasaría 

si en un escenario catastrófico estas fueran eliminadas, ya que son las que 

mantienen la estabilidad de las redes frente a perturbaciones. Los estudios que han 

evaluado el efecto de las coextinciones en las redes se han centrado en la 

eliminación de los hospederos con la consecuente pérdida de sus parásitos. Sin 

embargo, no han simulado solamente la eliminación directa de los parásitos (sin 

eliminar a sus hospederos). Este sería un escenario posible porque la extinción o 

disminución de las poblaciones de parásitos no sucede únicamente por la extinción 

de sus hospederos, sino también por efecto directo de los contaminantes u otros 

estresores que afectan la calidad del agua (Sures et al., 2023).  

El objetivo de este estudio fue analizar el impacto de las coextinciones en la 

estructura de red de interacción entre 10 especies de peces carángidos y 39 

especies de parásitos metazoarios del sureste del Golfo de California. La mayoría 

son especies de parásitos generalistas ya que parasitan a más de dos especies 

hospederas. Por lo tanto, se planteó la hipótesis de que la estructura de la red es 
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anidada y que este anidamiento se mantiene a pesar de las coextinciones debido al 

recambio en la posición de las especies en la red. Además, se espera que la 

eliminación de las especies más conectadas tendría un impacto negativo mayor en 

el anidamiento y la robustez de la red en comparación con la eliminación aleatoria 

de especies. Asimismo, se espera una tasa de coextinción mayor en un escenario 

donde se eliminan a las especies de mayor a menor conectadas en comparación 

con la eliminación de las especies en orden de menor a mayor conectado y con la 

eliminación al azar. 

Los objetivos específicos de investigación fueron a) analizar la estructura de la red 

de interacción pez-parásito, b) detectar si existen especies que formen un núcleo ó 

núcleo generalista en la red, c) calcular la tasa de coextinción en la red en diferentes 

escenarios de eliminación y d) evaluar el efecto de las coextinciones en el 

anidamiento, robustez y conectividad de la red. Los resultados de este estudio 

ayudarán a comprender el impacto de la eliminación de especies en la estabilidad y 

estructura de las redes de interacción entre los peces y sus parásitos, ampliando 

así la comprensión sobre la importancia de los parásitos en el equilibrio de los 

ecosistemas. Además, este conocimiento podría influir positivamente en el 

desarrollo de medidas de conservación que otorguen una mayor relevancia a las 

especies de parásitos. 
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MATERIALES Y MÉTODOS 

Métricas de la red 

Con los datos de las muestras obtenidas entre mayo 2021 y julio 2022 (ver Capítulo 

2) se construyó una red completa usando el paquete “bipartite” (Dorman et al., 

2008), en el software R (R Core Team, 2024). Esta red incluye las interacciones de 

10 especies de peces Carangidae y 39 especies de parásitos. La estructura de las 

redes se midió a través del anidamiendo cuantitativo, modularidad, conectancia y 

robustez.  

El anidamiento se define como el patrón estructural donde las especies 

especialistas (las que tienen pocas interacciones), tienden a relacionarse con 

subconjuntos de las especies que interactúan con los generalistas (que tienen 

muchas interacciones) (Bascompte et al., 2003; Fortuna et al., 2010). El grado de 

anidamiento se calculó a través del valor de WNODF, que va de 0 (no anidada) a 

100 (perfectamente anidada) (Almeida-Neto et al., 2008), en el software WNODF 

(Guimarães y Guimarães, 2006). 

La modularidad es un patrón caracterizado por la formación de subconjuntos de 

especies, de tal forma que hay mucho más conexiones dentro que entre los 

subconjuntos. La modularidad se calculó con el índice M, cuyos valores van de 0 

(sin subconjuntos) a 1 (subconjuntos totalmente separados), basado en el enfoque 

optimizado de Newman (2006), con 1,000 aleatorizaciones, en el software 

MODULAR (Marquitti et al., 2014). 

La significancia del anidamiento y la modularidad se determinó mediante un 

procedimiento de Monte Carlo, con 1,000 matrices generadas aleatoriamente a 

partir de la red completa, utilizando un Modelo Nulo II (Bascompte et al., 2003; 

Benítez-Malvido et al., 2014). En este modelo nulo, la probabilidad de que ocurra 

una interacción es proporcional al número de interacciones tanto de los peces como 
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de los parásitos en la red observada (Bascompte et al., 2003; Benítez-Malvido et 

al., 2014). El valor de P se estimó mediante la comparación de los valores 

observados en nuestra red frente a los valores de sus distribuciones nulas (Benítez-

Malvido et al., 2014). Esta rutina se realizó en WNODF y MODULAR para el 

anidamiento y la modularidad, respectivamente. 

La conectividad es la proporción de enlaces observados con respecto al total 

esperado en la red. Esta métrica se obtuvo con la suma de todos los enlaces dividida 

por el número de celdas en la matriz. La robustez es el área bajo la curva del número 

de hospederos y parásitos perdidos tras la eliminación de especies, por lo cual mide 

la sensibilidad de la red a la pérdida de nodos y oscila de 0 a 1, donde valores cerca 

de 1 indican que la eliminación de especies tiene poco efecto en las extinciones 

secundarias, mientras que valores cercanos a 0 indican que la eliminación de 

especies incrementa el número de coextinciones secundarias. La conectividad y la 

robustez se midió con bipartite en R.   
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Especies núcleo 

Se detectaron las especies núcleo y periféricas en la red completa siguiendo los 

métodos de Dáttilo et al. (2013). Las especies núcleo generalistas (Gc) están 

representadas como nodos componentes de la red definidos en función de su 

centralidad, la posición de las especies se calculan con la fórmula:  

𝐺𝑐 = (𝐾𝑖 − 𝐾𝑚𝑒𝑎𝑛)/𝜎𝑘 

Donde: 

Ki es el número de enlaces dados por un pez/parásito, Kmean es el número de 

enlaces para todas las especies de pez/parásito en la red, y σk es la desviación 

estándar del número de enlaces para las especies de pez/parásito. 

Las especies con GC > 1 son aquellas con el mayor número de interacciones en 

relación con otras especies y por lo tanto son consideradas como especies núcleo. 

Por otro lado, las especies con GC < 1 son aquellas con menor número de 

interacciones en relación con otras especies y por lo tanto son consideradas como 

especies periféricas (Dáttilo et al., 2013; Lange et al., 2013). 
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Escenarios de extinción 

Se simularon cuatro escenarios de extinción: 1) red sin Caranx caninus (SCC), 2) 

red sin peces núcleo (SPN), 3) red sin parásitos núcleo (SParN) (eliminando solo a 

las especies de parásitos y dejando a sus hospederos en la red) y 4) red sin peces 

núcleo ni parásitos núcleo (SPPN). De las 10 especies de peces incluidas, C. 

caninus es la única catalogada como vulnerable a la extinción por pesca, por eso 

en la red SCC se eliminaron C. caninus y sus parásitos. 

Los análisis realizados para calcular las métricas y detectar especies núcleo en la 

red completa se repitieron para cada una de las redes bajo cualquier escenario de 

extinción. 
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Efecto de las coextinciones en las métricas de la red 

Para determinar si las coextinciones alteran significativamente la estructura de la 

redes se hicieron comparaciones usando modelos nulos, como se explica a 

continuación. Primero, para cada escenario de coextinción (SCC, SPN, SParN y 

SPPN) se creó un modelo nulo, en el cual se eliminó aleatoriamente el mismo 

porcentaje de especies que se eliminó intencionalmente en el respectivo escenario 

de coextinción. Por ejemplo, en el modelo nulo de la red SCC se eliminó 

aleatoriamente al 10% de las especies de peces, porque este porcentaje 

corresponde a C. caninus en la red completa. En cada modelo nulo se realizó un 

remuestreo de 100 repeticiones, a partir de las cuales se calculó el anidamiento, la 

modularidad, la conectividad y la robustez esperadas por el azar. Después, para 

cada escenario, tanto las métricas observadas pre-extinción (red completa) como 

las métricas observadas post-extinción se compararon contra las métricas 

esperadas por el azar generadas mediante los modelos nulos. Esta comparación se 

hizo con una prueba t de una muestra, la cual compara la dispersión de los datos 

esperados contra el valor fijo observado denominado μ (Mishra et al., 2019). Se 

probó una hipótesis con una distribución de dos colas (bilateral) con un alfa de 0.05 

dividido entre dos. La hipótesis nula en este análisis es que las métricas observadas 

y las esperadas por el azar son iguales. Se rechaza la hipótesis nula cuando el valor 

de P es menor a 0.05 ó cuando el intervalo de confianza de la distribución no 

contiene el valor del valor fijo (μ). 
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Patrones de coextinción 

Los análisis de la robustez intrínseca de la red frente a la pérdida de especies 

mediante secuencias de extinción teórica permiten obtener proyecciones de 

trayectorias de coextinción que son útiles para hacer comparaciones. Este método 

permite generar una curva de coextinción que representa el porcentaje de parásitos 

eliminados tras la extinción hipotética de los hospederos.  A mayor área bajo esta 

curva, mayor es la robustez de la red ante la pérdida de especies (Strona, 2022).  

Para calcular el porcentaje de extinciones secundarias se utilizó la función 

“second.extinct” del paquete bipartite. Este enfoque elimina especies iterativamente 

y calcula el número de extinciones secundarias. Las especies se eliminaron 

aleatoriamente de la red bajo dos escenarios: 1) eliminando a las especies de 

hospederos iterativamente desde la menos hasta la más conectada, 2) eliminando 

a las especies de hospederos iterativamente desde la más hasta la menos 

conectada. Adicionalmente, se planteó el escenario de eliminación de especies de 

hospederos al azar, el cual representa un “modelo nulo” contra el cual se pueden 

comparar los otros dos escenarios. 
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RESULTADOS 

Estructura de las redes 

El valor de anidamiento inicial en la red completa fue de 21.32 y fue disminuyendo 

conforme se eliminaban a las especies de la red, obteniendo un valor de 6.2 en la 

red SPPN. Todas las redes presentaron un patrón anidado estadísticamente 

significativo (P < 0.05) (Figuras 11, 12 y 13, Tabla 9). Ninguna red presentó un 

patrón significativamente modular. Las cinco redes analizadas tuvieron una 

conectancia de 0.2 y robustez de 0.8, excepto por la red SParN y la red SPPN que 

tuvieron una robustez de 0.7. 

Tabla 9. Valores de anidamiento cuantitativo, modularidad, conectancia y robustez en redes 

con diferentes escenarios de eliminación de especies. El asterisco (*) índica valores 

estadísticamente significativos (P<0.05). 

 Tipos de red 

Descriptore
s de la red 

Red 
comple
ta 

SCC SPN  SParN SPPN 

Anidamiento 
cuantitativo 
(WNODF) 

21.32* 20.1* 17.1* 11.6* 6.2* 

Modularidad 0.3 0.3 0.3 0.5 0.4 

Conectividad 0.2 0.2 0.2 0.2 0.2 

Robustez 0.8 0.8 0.8 0.7 0.7 
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Especies núcleo 

En la red completa se detectaron dos especies de peces núcleo, C. caninus y C. 

caballus, y cinco especies de parásitos núcleo, Pseudomazocraes selene 

(Monogenea), Lernanthropus giganteus (Copepoda), Anisakis sp. (Nematoda), 

Pyragraphorus hollisae (Monogenea) y Rocinela signata (Isopoda) (Figura 11, Tabla 

10).  

Al eliminar a C. caninus (red SCC), el núcleo se mantuvo con C. caballus y las 

mismas cinco especies de parásitos mencionadas previamente, pero en la periferia 

se perdieron dos especies de parásitos, Caligus chorinemi y Polymicrocotyle 

manteri (Figura 12a, Tabla 10).  

La eliminación de las dos especies de peces núcleo (C. caninus y C. caballus) 

provocó la pérdida de nueve especies de parásitos ubicadas en la periferia de la 

red: Dactylostomum winteri, C. chorinemi, C. mutabilis, Ectenurus carangis, 

Heteromicrocotyla  carangis, Lernaeenicys longiventris, Stephanostomum carangis, 

Phyllosditomum carangis y P. manteri. En esta red (SPN), el núcleo estuvo 

conformado por la especie de pez Selene peruviana y tres especies de parásitos, 

Anisakis sp., L. giganteus y P. selene (Figura 12b, Tabla 11).  

Al eliminar solamente a las cinco especies de parásitos núcleo detectadas en la red 

completa, se produjo una reorganización en las especies de parásitos. En esta red 

(SParN), las especies de parásitos núcleo fueron Gnathia sp., B. margaritae, A. 

caballeroi, Procamallanus sp., Ph. carangis y C. robustus. Los peces Caranx 

caninus y C. caballus se mantuvieron como especies núcleo (Figura 13a, Tabla 11).  

Finalmente, al eliminar tanto peces como parásitos núcleo de la red completa 

(SPPN), S. peruviana adoptó un rol de especie núcleo, al igual que los parásitos C. 

aexonyx, Gnathia sp., Ph. carangis y Bucephalus margaritae (Figura 13b, Tabla 11). 
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Figura 11. Estructura completa de la red. Los rectángulos verdes representan 10 especies de peces: (Cca = 
Caranx caninus, Ccab = Caranx caballus, Spe = Selene peruviana, Trh = Trachinotus rhodopus, Ore = 
Oligoplites refulgens, Sbr = Selene brevoortii, Hle = Hemicaranx leucurus, Cho = Chloroscombrus orqueta y Cao 
= Carangoydes otrynter), y los rectángulos azules representan 39 especies de parásitos: 9 monogéneos (Aca = 
Allopyragraphorus caballeroi, Ach = Amphipolycotyle chloroscobrus, Hol = Hargicola oligoplites, Hca = 
Heteromicrocotyla carangis, Pma = Polymicrocotyle manteri, Ptr = Pseudaxine trachuri, Plo = 
Pseudobicotylophora lopezochoterenai, Pse = Pseudomazocraes selene y Pho = Pyragraphorus hollisae), 11 
digéneos (Bma = Bucephalus margaritae, Dwi = Dactylostomum winteri, Did = larvas de Didymozoidae, Eca = 
Ectenurus carangis, Evi = Ectenurus virgula, Lmi = Lecithochirium microstomum, Mbr = Manteria brachyderus, 
Phc = Phyllodistomum carangis, Psc = Pseudopecoeloides carangis, Sca = Stephanostomum carangis y Sme 
= Stephanostomum megacephalum), dos nemátodos (Ani = Anisakis sp. y Pro = Procamallanus sp.), un 
acantocéfalo (Rad = Radinorhynchus sp.), 14 copépodos (Aex = Acanthocolax exilipes, Cas = Caligus 
asperimanus, Cch = Caligus chorinemi, Cco = Caligus confusus, Cae = Caligus isonyx, Cla = Caligus 
latigenitalis, Cmu = Caligus mutabilis, Cro = Caligus robustus, Cse = Caligus selenacola, Lbi = Lepeophtheirus 
bifurcatus, Lmo = Lepeophtheirus mondacola, Llo = Lernaeenicus longiventris, Lgi = Lernanthropus giganteus y 
Lil = Lernanthropus ilishae), y dos isópodos (Gna = Gnathia sp. y Rocinela signata). Las estrellas representan 
las especies núcleo, mientras que el tamaño de los rectángulos y el grosor de los enlaces indican la abundancia 
de las especies de peces y parásitos. 
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Figura 12. a) Estructura de la red después de eliminar Caranx caninus de la red completa 

(SCC). b) Estructura de la red después de eliminar las especies núcleo de peces de la red 

completa (SPN). Descripción de los rectángulos en la red y los nombres de las especies en 

la leyenda de la Figura 11. 
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Figura 13. a) Estructura de la red después de eliminar el parásito núcleo de la red completa 

(SParN). b) Estructura de la red después de eliminar tanto las especies núcleo de peces 

como el parásito núcleo de la red completa (SPPN). Descripción de los rectángulos en la 

red y los nombres de las especies en la leyenda de la Figura 11. 
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Tabla 10. Valores de la posición de las especies núcleo en las redes bajo diferentes 

escenarios de extinción. 

Tipo de red 

Especies de 

peces Valores 

Especies de 

parásitos 

Valore

s 

Red completa 

C.caninus 1.68 P.selene 3.11 

C.caballus 1.50 L.giganteus 2.25 

   Anisakis sp. 2.25 

   P.hollisae 1.39 

    R.signata 1.39 

SCC 

C.caballus 1.97 P.selene 3.24 

  L.giganteus 2.25 

  Anisakis sp. 2.25 

  P.hollisae 1.26 

    R.signata 1.26 

SPN 

S. peruviana 1.61 P.selene 3.23 

   L.giganteus 2.09 

    Anisakis sp.  2.09 

SParN 

C.caninus 1.63 Ps.carangis 2.18 

C.caballus 1.42 Gnathia sp. 2.18 

   B.margaritae 2.18 

   A.caballeroi 1.44 

   

Procamallanus 

sp. 1.44 

    C.robustus 1.44 

SPPN 

S.peruviana 1.49 C.aesonyx 1.79 

   Gnathia sp. 1.79 

   Ps.carangis 1.79 

    B.margaritae 1.79 
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Efecto de las extincinciones en las métricas de la red 

El anidamiento en todas las redes antes de la extinción no mostró diferencias 

significativas con respecto a lo esperado por las extinciones al azar. Sin embargo, 

se observó un cambio negativo significativo en la modularidad y positivo significativo 

en la robustez en todas las redes antes de la extinción. En contraste, después de la 

extinción, todas las redes presentaron métricas significativamente menores (Tabla 

12). 

Tabla 11. Métricas pre-extinción (Red completa) y post-extinción (diferentes escenarios 

de eliminación) en una red en diferentes escenarios de eliminación. Asterisco (*indica) 

valores significativamente diferentes de lo observado con lo esperado por los modelos 

nulos. 

Escenario Métrica 
Métricas 
pre-
extinción 

métrica 
post-
extinción 

Intervalo de los 
valores nulos 
(mediana) 

SCC 

WNODF 21.3 20.17* 20.9 - 21.9 (21.9) 

Conectanci
a 

0.27 0.26* 0.27 - 0.27 (0.27) 

Modularida
d 

0.33* 0.36* 0.46 - 0.52(0.51) 

Robustez 0.88* 0.86* 0.85 - 0.88 (0.87) 

SPN 

WNODF 21.3 17.14* 14.7 - 24.9 (20.4) 

Conectanci
a 

0.27 0.28* 0.23 - 0.30 (0.27) 

Modularida
d 

0.33* 0.36* 40 - 65 (50) 

Robustez 0.88* 0.86* 0.82 - 0.87 (0.85) 

SParN 

WNODF 21.3 11.71* 17.9 - 23.2 (21.2) 

Conectanci
a 

0.27* 0.2* 0.24 - 0.30 (0.27) 

Modularida
d 

0.33* 50* 0.40 - 0.63 (0.50) 

Robustez 0.88* 0.77* 0.85 - 0.88 (0.87) 

SPPN 

WNODF 21.3 6.77* 16.8 - 23.1 (20.9) 

Conectanci
a 

0.27* 0.2* 0.24 - 0.32 (0.28) 

Modularida
d 

0.33* 0.44* 0.35 - 0.67 (0.48) 
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Robustez 0.88* 0.74* 0.82 - 0.77 (0.85) 
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Patrones de coextinción 

Cuando las especies de peces se eliminaron de la más a la menos conectada, se 

generaron tasas de 50% y 80% de coextinción de parásitos al extinguirse 50% y 

90% de los peces, respectivamente. Cuando se eliminaron las especies de peces 

de la menos a la más conectada, se generaron tasas de coextinción de parásitos de 

alrededor de 20% y 50% al extinguirse alrededor del 50% y 90% de los peces. 

Cuando las especies de peces se eliminaron al azar, la tasa de coextinción presentó 

resultados intermedios a los otros dos escenarios (Figura 10). 

 

Figura 14. Curvas de coexcinción de especies basado en datos de peces carángidos y sus parásitos. 
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DISCUSIÓN 

Impacto de las coextinciones en la estructura de las redes de carángidos y 

sus parásitos 

Este estudio sugiere que la extinción de las especies tanto de peces como de 

parásitos núcleo resulta en una disminución significativa de las propiedades 

estructurales de la red, lo cual las vuelve más vulnerables ante cualquier 

perturbación causando un posible desequilibrio en los ecosistemas (Lafferty et al., 

2006; Herrera et al., 2021). Sobre todo, la sobrepesca puede reducir las poblaciones 

de peces y sus parásitos llevándolos al borde de su extinción (Wood et al., 2010) ya 

que se ha demostrado que este es el principal factor de la pérdida de biodiversidad 

aún por encima del cambio climático global (Jaureguiberry et al., 2022). Por ejemplo, 

en nuestras simulaciones de extinción, encontramos que si se extingue Caranx 

caninus se podría coextinguir el monogéneo P. manteri de nuestra red, casos como 

este, se han presentado de en la naturaleza ya que especies de parásitos como 

Stichocotyle nephropis se han extinto localmente debido a la sobrepesca de sus 

hospederos (Mackenzie et al., 2018). Aunque la disminución de los parásitos en la 

naturaleza podría parecer beneficiosa, autores como Wood et al. (2010) y 

Mackenzie y Pert et al. (2018) advierten sobre las graves implicaciones ecológicas 

que esto conlleva, ya que los parásitos juegan un papel muy importante como 

reguladores de las comunidades de organismos silvestres (Marcogliese, 2004). 

Importancia del anidamiento como propiedad estructural en las redes de interacción 

Sin embargo, a pesar de los efectos negativos en las métricas de la red, la red se 

mantuvo significativamente anidada y con una robustez relativamente alta en todos 

los escenarios de coextinción. Estos resultados son similares a los encontrados 

mediante simulaciones en otras redes de peces y parásitos, en las cuales se ha 

visto que el anidamiento les brinda cierta estabilidad ante las coextinciones (e.g. 

Dallas y Cornelius, 2015; Bellay et al., 2020). Esto se debe a que en las redes 

anidadas hay un núcleo de especies de parásitos conectadas con la mayoría de los 
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peces, lo cual hace más probable que esos parásitos persistan, aunque sus 

hospederos se extingan. En un escenario catastrófico, en el que se pierdan las 

especies núcleo actuales, podría haber una reorganización de la red, de tal forma 

que algunas especies de la periferia pasarían al núcleo. Esto se observó en la red 

SParN, ya que cuando se eliminaron a P. selene, L. giganteus, P. hollisae R. signata 

(ectoparásitos) y Anisakis sp. (endoparásito) de la red completa, las especies C. 

robustus, Gnathia sp. (ectoparásitos), B. margaritae, Procamallanus sp. y Ps. 

Carangis (endoparásitos) que pertenecían a la periferia de la red, adoptaron el rol 

de especies núcleo. Así, se esperaría que la funcionalidad de las especies núcleo 

extintas sea compensada por especies periféricas (Sheykhali et al., 2020). Por lo 

tanto, analizar el recambio de especies núcleo bajo escenarios de coextinción puede 

tener implicaciones positivas en los planes de conservación de las especies ya que, 

por lo regular, los esfuerzos de conservación se centran en las especies núcleo 

prestándole poca atención a las especies periféricas las cuales, como se observó 

en nuestros resultados, pueden tomar un papel como núcleo en la red cuando se 

extinguen otras especies. 

Incluso, cuando se eliminan C. caninus y C. caballus se mantiene el anidamiento 

debido a que S. peruviana toma el papel de especie núcleo en la red. Sin embargo, 

esta capacidad amortiguadora que provoca el anidamiento puede irse agotando 

conforme se eliminan a las especies de la red, esto se observó en nuestros 

resultados ya que el anidamiento disminuyó de 21.3 en la red completa a 6.2 en la 

red SPPN. 

El anidamiento observado en la red de este estudio es interesante ya que esta 

estructura es típica de las redes mutualistas y la modularidad de redes antagónicas. 

Por lo tanto, se puede sugerir que las redes de interacción no siguen un patrón 

estructural estricto se han encontrado en redes similares significativamente 

anidadas (Fortuna et al., 2010).  
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Influencia de la filogenia y la ecología de los hospederos como 

determinantes del anidamiento en redes ecológicas 

El patrón anidado en una red donde las especies de peces pertenecen a la misma 

familia puede ser el reflejo de la coevolución de sus parásitos (Chen et al., 2017). 

Este resultado nos indica que esta red no está estructurada al azar, sino que el 

anidamiento está conferido por la cercanía filogenética de las especies de 

hospederos. Estudios previos han sugerido que la filogenia es un factor muy 

importante en la organización de las redes ecológicas ya que las especies 

estrechamente relacionadas tienden a compartir características ecológicas y rasgos 

similares lo que puede resultar en patrones de anidamiento en sus interacciones 

(Cattin et al., 2004; Rezende et al., 2007; Peralta, 2016).   

En este contexto, nos fue interesante encontrar solo a Caranx caninus y a C. 

caballus en el núcleo de la red y no a C. vinctus ya las que las tres especies son 

filogenéticamente cercanas y pudieran compartir el mismo grado de conectividad 

por ser del mismo género. Esto se debe a que C. caninus y C. caballus comparten 

características ecológicas similares, como la forma corporal, longitud máxima, 

intervalo de profundidad y tipo de hábitat, lo que podría facilitar que compartan un 

mayor número de parásitos, incluso, esto se vio reflejado cuando se eliminó a 

Caranx caninus de la red y las especies del núcleo permanecieron interactuando 

con Caranx caballus. En contraste, C. vinctus alcanza menor longitud, menor 

intervalo de profundidad y coloniza menos ambientes que C. caninus y C. caballus. 

Así, es relevante considerar la influencia de la filogenia junto con otros factores 

ecológicos determinantes en la formación de redes (Donatti et al., 2011). Estos 

hallazgos respaldan la idea de Thompson (2005) y Vázquez et al. (2009) de que la 

estructura de las redes ecológicas refleja tanto eventos ecológicos pasados 

preservados en las filogenias como factores ecológicos actuales, sugiriendo que la 

estructura de nuestra red resulta de una combinación de influencia filogenética y 

rasgos ecológicos compartidos. 
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Efectos de las coextinciones de las especies en función de su grado de 

conectividad 

En el escenario de extinción de especies de la más conectada hasta las menos 

conectada, se produjo una alta tasa de coextinción de los parásitos. Este patrón es 

consistente con estudios que han documentado que la eliminación de especies 

altamente conectadas puede desencadenar cascadas de extinción, donde los 

efectos negativos se propagan rápidamente a través de la red en comparación con 

la extinción de las especies al azar (Herrera et al., 2021). En este sentido, la 

eliminación de especies altamente conectadas amplifica el impacto sobre la 

estabilidad de la red, ya que los nodos más conectados tienden a ser esenciales 

para la persistencia global. En este contexto es importante señalar que, al menos 

en esta red, las especies más conectadas, C. caballus y C. caninus, son también 

las de mayor tamaño (100 cm de longitud total). Esto se debe a que el número de 

especies de parásitos suele estar directamente relacionado con el tamaño de sus 

hospederos (Poulin, 1999). Conocer esto, es fundamental ya que, en términos 

pesqueros, las especies de mayor tamaño corporal son las más vulnerables a la 

extinción debido a la pesca (Dulvy et al., 2004; Cheung et al., 2005; Olden et al., 

2007). Así, la relación entre la vulnerabilidad a la extinción, el papel de las especies 

clave en la red y algunas características ecológicas de los peces resaltan la 

complejidad de las dinámicas ecológicas y los riesgos que conlleva la pérdida de la 

biodiversidad. Este fenómeno refleja lo observado en otros estudios de redes 

ecológicas de hospedero-parásito, redes mutualistas y redes depredador-presa 

(Solé y Montoya, 2001; Dunne et al., 2002; Sheykhali et al., 2020), donde la 

vulnerabilidad aumenta significativamente cuando se eliminan a las especies 

centrales de manera selectiva incluso en redes significativamente anidadas y con 

especies potencialmente redundantes funcionalmente (Memmott et al., 2004). Por 

lo tanto, identificar a las especies que, al ser eliminadas, tendrían un mayor impacto 

en la persistencia de una red ecológica es un criterio claro para priorizar acciones 

de conservación de la biodiversidad. Por ejemplo, las especies C. caninus y C. 

caballus son las especies de peces más conectadas en nuestra red. Asimismo, son 
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de las más abundantes en la pesca ribereña y están bajo constante presión 

pesquera. A pesar de ser consideradas especies de valor comercial secundario 

estos peces, como otros carángidos suelen ser de los más representativos en 

términos de diversidad y abundancia en la pesca de especies mayor importancia 

comercial (Morán-Angulo, 2009). Además, es importante destacar que nuestros 

resultados indican que si estas indican si estas dos especies de peces se extinguen, 

al menos nueve especies de parásitos podrían coextinguirse ya que estas especies 

infectan específicamente a C. caninus y C. caballus. Este tipo de parásitos 

especialistas por lo general tienden a ser más vulnerables a la pérdida de los 

hospederos debido al agotamiento de sus recursos en la red (Bellay et al., 2020; 

Herrera et al., 2021). 

En contraste, en el escenario donde se eliminaron las especies de menor a mayor 

conectividad, no se generó una cascada de extinción en la misma proporción que 

cuando se eliminaron las especies de mayor a menor conectividad. Esto se debe a 

que las especies menos conectadas en la red brindan menor soporte estructural en 

comparación con las especies más conectadas. Como también lo señalan Herrera 

et al. (2021), el equilibrio entre la pérdida de especies más conectadas y las menos 

conectadas se refleja en la tasa de coextinción intermedia encontrada en el 

escenario de coextinción aleatoria (Dunne et al., 2002; Herrera et al., 2021). Sin 

embargo, algunos autores sugieren que las extinciones reales no ocurren de 

manera aleatoria, especialmente cuando son provocadas por actividades humanas 

como la sobrepesca (Jackson et al., 2001; Dunne et al., 2002). Esto sugiere que las 

extinciones reales provocan más extinciones secundarias de lo esperado en 

escenarios aleatorios. Por tanto, es esencial considerar las relaciones entre los 

peces y sus parásitos al evaluar la pérdida de especies, ya que las estimaciones 

actuales podrían subestimar la pérdida de biodiversidad (Solé y Montoya 2001; 

Dunne et al., 2002).  Finalmente, es importante aclarar que eliminar a las especies 

más conectadas no necesariamente significa que una red vaya a colapsar por 

completo. No obstante, si se puede ver una fragmentación en una red la cual 
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resultará en la extinción de muchas especies al agotarse sus recursos (Strona, 

2022). 

Además de los patrones observados en la eliminación secuencial de especies de 

hospedero, tanto de menor a mayor conectado y viceversa, estudios como el de 

Bellay et al. (2020) han destacado la importancia de considerar los distintos grupos 

de parásitos en una red. En ese trabajo, se reportó que, independientemente de la 

secuencia de extinción, las redes basadas en ectoparásitos tienden a ser más 

vulnerables a la pérdida de hospedadores, dado que los ectoparásitos suelen ser 

más especialistas que los endoparásitos. Por ello, los autores sugieren que, aunque 

una red de ecto y endoparásitos presente alta robustez frente a coextinciones, la 

subred de ectoparásitos puede ser más frágil, especialmente en redes con alta 

dominancia de estos parásitos, como en este estudio. Por lo tanto, sugerimos seguir 

realizando más estudios tomando en cuenta diferentes rasgos de la historia de vida 

de los parásito sobre todo en redes que tienen un impacto negativo directo con 

actividades humanas como la pesca, la cual ha sido de las principales que han 

provocado el declive de muchas poblaciones de distintas especies de peces 

(Jaureguiberry et al., 2022). 
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CONCLUSIÓN 

Los resultados de este estudio revelaron que la eliminación de especies núcleo, 

tanto de peces como de parásitos, afecta negativamente las propiedades 

estructurales de la red, lo cual puede aumentar su vulnerabilidad y causar un 

desequilibrio en el ecosistema. Sin embargo, las redes pueden mantener cierto 

grado de estabilidad tras las coextinciones, gracias al recambio de las especies de 

la periferia que asumen los roles funcionales de las núcleo extintas. Este proceso 

de reorganización destaca la capacidad de resiliencia en redes anidadas, aunque 

se observa que esta estabilidad disminuye progresivamente con la pérdida de las 

especies. La extinción de peces núcleo, como Caranx caninus y C. caballus, 

desencadena la coextinción de múltiples especies de parásitos, lo cual podría llevar 

a una pérdida de biodiversidad significativa. Además, la eliminación selectiva de 

peces con más conectadas genera las tasas más altas de coextinción, lo que 

subraya el riesgo de la sobreexplotación de estas especies y su impacto en la red 

ecológica. Esa información podría contribuir a los planes de conservación de las 

especies destacando la importancia de los parásitos y especies de peces clave en 

los ecosistemas. 
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CONSIDERACIONES FINALES 

Los peces de la familia Carangidae demostraron ser útiles como herramientas para 

explorar hipótesis ecológicas y evolutivas sobre las comunidades de parásitos 

marinos. Este estudio evidenció una fuerte heterogeneidad entre la similitud de 

estas comunidades la cual puede estar influenciada principalmente por las 

características ecológicas y morfológicas de cada especie de pez, como el tamaño 

y forma corporal, uso del hábitat y el intervalo de profundidad donde se distribuyen, 

más que la filogenia o la simpatría. Estos factores fueron los que determinaron 

principalmente la exposición diferencial en los peces a diversos parásitos, lo que 

general comunidades más ricas en especies grandes y de amplia distribución 

batimétrica, mientras que los peces más pequeños y de distribución restringida 

presentan comunidades más pobres. 

Los resultados destacan la influencia de la especificidad de los parásitos hacia sus 

hospederos, modulada por filtros de encuentro y compatibilidad, los cuales pueden 

variar incluso entre especies filogenéticamente cercanas. Asimismo, las diferencias 

en la composición de parásitos registradas en distintas regiones del Pacífico 

mexicano refuerzan la idea de que la diversidad disminuye con la distancia 

geográfica, condicionada por factores locales como la batimetría, las corrientes 

marinas y las condiciones ambientales. 

En síntesis, los hallazgos resaltan la importancia de integrar factores ambientales, 

ecológicos y evolutivos para comprender las interacciones entre hospederos y 

parásitos en sistemas marinos. Las variaciones observadas podrían reflejar 

adaptaciones coevolutivas y patrones de uso diferencial del hábitat, aspectos clave 

para entender la dinámica de comunidades en regiones biogeográficas complejas 

como el Golfo de California. Estos resultados sientan las bases para futuras 

investigaciones que profundicen en el papel de estas interacciones en la ecología y 

evolución de los organismos marinos. 
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Holísticamente, es necesario no considerar a las especies como componentes 

aislados de las comunidades, sino, tomarlos como interactuantes con otros 

organismos como los parásitos, con los cuales forman redes que pueden verse 

afectadas por perturbaciones como las extinciones. En estas redes Las especies 

núcleo, tanto de peces como de parásitos, desempeñan un papel clave en la 

estabilidad estructural de las redes; sin embargo, esta estabilidad puede verse 

comprometida si las perturbaciones eliminan especies conectadas críticamente. En 

este contexto, el anidamiento emerge como una propiedad estructural que brinda 

resiliencia ante las extinciones, permitiendo que las especies periféricas asuman 

roles núcleo bajo escenarios catastróficos. Este hallazgo sugiere que los planes de 

conservación no solo deben centrarse en proteger a las especies núcleo actuales, 

sino también considerar a las especies periféricas, que podrían desempeñar un 

papel estabilizador crucial en caso de desaparición de las primeras. 

Por otro lado, los resultados resaltan que las interacciones en estas redes no son 

aleatorias, sino que responden a factores filogenéticos y ecológicos compartidos 

entre especies cercanas. Esta relación filogenética, combinada con patrones 

ecológicos, puede orientar estrategias de conservación más integrales al identificar 

especies clave cuya protección beneficie a toda la red. Finalmente, se destaca la 

importancia de los parásitos como componentes funcionales de los ecosistemas, 

resaltando la necesidad de incluirlos explícitamente en políticas de manejo 

pesquero y conservación. La sobrepesca, identificada como uno de los principales 

motores de pérdida de biodiversidad, no solo afecta a las especies objetivo, sino 

también a sus parásitos asociados, con posibles consecuencias negativas para el 

equilibrio de las redes tróficas. En este sentido, se hace imprescindible implementar 

prácticas pesqueras más sostenibles y proteger hábitats que promuevan la 

coexistencia de especies, asegurando la funcionalidad de las redes ecológicas y la 

salud de los ecosistemas marinos. 
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CONCLUSION GENERAL 

En estudio se reafirma la importancia de las interacciones entre hospederos y 

parásitos como un componente esencial para comprender la dinámica y estabilidad 

de los ecosistemas marinos. Al abordar factores ecológicos y filogenéticos, se 

identifican patrones clave que contribuyen al entendimiento de la biodiversidad y la 

resiliencia de las redes ecológicas en el Golfo de California. Asimismo, se destaca 

que la sobrepesca representa una amenaza significativa no solo para las especies 

objetivo, sino también para sus parásitos, lo que podría alterar el equilibrio de la 

funcionalidad del ecosistema. En este contexto, resulta fundamental implementar 

prácticas pesqueras sostenibles y proteger hábitats críticos. Finalmente, 

consideramos importante continuar realizando estudios de este tipo, que no solo 

amplían el conocimiento sobre la biodiversidad parasitaria, sino que también 

ofrecen bases sólidas para el diseño de estrategias de manejo y conservación más 

integrales. 
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