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ABSTRACT. The California halibut, Paralichthys californicus, is a highly priced flatfish because of its size and meat quality. This work pres-
ents the complete mitochondrial genome of P. californicus. Total DNA from muscle tissue was extracted and sequenced using the Illumina plat-
form. Reads were cleaned, trimmed, assembled de novo, and annotated. The California halibut mitogenome is 16,858 bp in length (GenBank
accession number: MT859134), containing 13 protein-coding genes, 22 tRNAs, 2 rRNAs, and the control region. P. californicus mitogenome
was most similar to Paralichthys olivaceus than to other flatfish mitogenomes, in agreement with their geographic distribution. This informa-
tion deepens the knowledge of the California halibut, which is not only ecologically important, but also a socioeconomically relevant resource
for fishery and aquaculture in California, USA, and Baja California, Mexico.

Key words: mitogenome, next-generation sequencing (NGS), mass sequencing, California halibut, Paralichthys californicus.

RESUMEN. El lenguado de California, Paralichthys californicus, es una especie de pez plano con un alto valor econénico debido a su tamafio y
ala calidad de su carne. En este trabajo se presenta el genoma mitocondrial completo de P. californicus. Se extrajo ADN total de tejido muscular
y se secuencid utilizando la plataforma Illumina. Las lecturas obtenidas se limpiaron, se recortaron, se ensamblaron de novo y se anotaron.
El mitogenoma del lenguado de California tiene una logitud de 16,858 pb (ntimero de acceso del GenBank: MT859134) y contiene 13 genes
codificadores de proteinas, 22 ARNt, 2 ARNr y la region control. El mitogenoma de P, californicus fue mas similar al de Paralichthys olivaceus
que a mitogenomas de otros peces planos, en concordancia con su distribucion geografica. La informacion aqui presentada incrementa el
conocimiento del lenguado de California, el cual no solo es una especie de importancia econdmica, sino también un recurso socioeconémico

relevante para la pesqueria y la acuicultura de California, EUA, y de Baja California, México.

Palabras clave: mitogenoma, secuenciacion de siguiente generacion (NGS), secuenciacion masiva, lenguado de California, Paralichthys

californicus.

INTRODUCTION

The California halibut, Paralichthys californicus
Ayres, 1859, is an important benthic aquatic resource of
shallow nearshore areas and bays of California, USA, and
Baja California, Mexico (Gracian-Negrete et al. 2015). The
distribution of P. californicus ranges from northern Wash-
ington State, USA, to southern Baja California, Mexico,
along the Pacific coast and into the Gulf of California. This
flatfish is highly priced for domestic and export markets,
mainly in Asia. It reaches over 1.5 m in total length and
can weigh more than 30 kg (Gracian-Negrete et al. 2015).
Paralichthys californicus stands out in the domestic and
export markets for its high-quality meat for human con-
sumption. In Mexico, official catch numbers comprise 11
different species, all of them considered to be part of a single
flatfish fishery (Gracian-Negrete et al. 2015, SEPESCABC
2017). In the state of Baja California, the flatfish fishery is
considered within the finfish category, which ranks sixth

INTRODUCCION

El lenguado de California, Paralichthys californicus
Ayres, 1859, es un importante recurso acudtico benténico
de areas poco profundas cercanas a la costa y bahias de
California, EUA, y Baja California, México (Gracian-Negrete
et al. 2015). La distribucion de P. californicus va desde el
norte del estado de Washington, EUA, hasta el sur de Baja
California, México, a lo largo de la costa del Pacifico y en
el golfo de California. Este pez plano es altamente coti-
zado en los mercados nacionales y de exportacion, princi-
palmente en Asia. Alcanza mas de 1.5 m de longitud total
y puede pesar mas de 30 kg (Gracian-Negrete et al. 2015).
Paralichthys californicus destaca en el mercado nacional y
de exportacion por su carne de alta calidad para consumo
humano. En México, las cifras de captura oficiales abarcan
11 especies diferentes, todas consideradas como parte de una
sola pesqueria de peces planos (Gracian-Negrete et al. 2015,
SEPESCABC 2017). En el estado de Baja California, la
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in terms of average annual production value (SEPESCABC
2017), and the production of this multispecies fishery
increased in Mexico from 325 tin 2011 to 577 t in 2018. In
2018, the value of this commercial and recreational fishery
was 1.4 million USD, reaching the highest average price
of 2.5 USD per kilogram. Compared to 2017, its average
price per kilogram increased up to 159%. There is only one
Mexican fishery report for P. californicus (Gracian-Negrete
et al. 2015), which states that 2,400 t were captured in Bahia
de los Angeles in 1990. However, this place has been listed
as a biosphere reserve since 2007 (DOF 2007, 2010), and
the fishery has declined. Additionally, an 80% reduction in
the flatfish fishery in subsequent years has been reported
(Gracian-Negrete et al. 2015), which is consistent with
reports for recent years.

On the other hand, there is a high market demand for
halibut in Asia. The United Nations Food and Agriculture
Organization (FAO) reported a catch of 10,665 t of Japa-
nese halibut, Paralichthys olivaceus (a species that attains a
standard length of 80 cm), in 2016, mainly by Japan and the
Republic of Korea (FAO 2020). Fishing of this species has
dropped; by contrast, aquaculture production is on the rise,
as shown by official aquaculture statistics, from 1,572 t in
1985 to 43,929 t in 2016 (FAO 2020). This indicates that
flatfish aquaculture is very important worldwide, and
P californicus farming might be lucrative for the Mexican
economy. It is therefore essential to describe the ecological
and genetic aspects of Mexican populations of the California
halibut, P. californicus, to inform its culture and provide
genetic tools to develop fishery and aquaculture management
strategies. Furthermore, genetic data on flatfish species are
also important elements in studies on the evolution of novel
body plans.

Nuclear and mitochondrial genetic markers have
been used to characterize species of economic impor-
tance. About 2 decades ago, the genetic characterization
of a species of interest frequently required knowing its
DNA sequences. Nowadays, next-generation sequencing
(NGS) has allowed the development of novel genetic anal-
yses with no previous knowledge of the DNA sequences
for a particular species, and its impact has been recog-
nized for more than a decade (Schuster 2008, Metzker
2010, Chinmayee et al. 2018). Mitochondrial genomes
have been obtained by NGS using Illumina platforms for
marine (Del Rio-Portilla et al. 2016c, Galvan-Tirado et
al. 2016, Ledén-Pech et al. 2016) and freshwater fishes
(Barriga-Sosa et al. 2016; Camarena-Rosales et al.
2016; Del Rio-Portilla et al. 2016a, b), elasmobranchs
(Castillo-Paez et al. 20164, b), corals (Del Rio-Portilla et
al. 2016d), and mollusks (Bisbal-Pardo et al. 2016a, b;
Magalldén-Gayoén et al. 2020).

This work presents the complete mitochondrial genome
of P. californicus as new genetic information to build base-
line molecular data for this species.
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pesqueria de peces planos se considera dentro de la categoria
de peces de aleta, que ocupa el sexto lugar en términos de
valor de produccion anual promedio (SEPESCABC 2017), y
la produccion de esta pesqueria multiespecifica aumentd en
México de 325 t en 2011 a 577 t en 2018. En 2018, el valor
de esta pesqueria comercial y recreativa fue de 1.4 millones
de dolares, con lo que alcanzé el precio promedio mas alto
de 2.5 dolares por kilogramo. En comparacion con 2017, el
precio promedio por kilogramo aument6 hasta en un 159%.
Solo hay un informe pesquero mexicano de P. californicus
(Gracian-Negrete et al. 2015), el cual indica que en 1990 se
capturaron 2,400 t en bahia de los Angeles. Sin embargo,
este lugar ha estado catalogado como reserva de la bios-
fera desde 2007 (DOF 2007, 2010), y la pesqueria ha dismi-
nuido. Ademas, se ha informado de una reduccion del 80%
en la pesqueria de peces planos en los afios posteriores
(Gracian-Negrete et al. 2015), lo que es congruente con los
informes de los tltimos afios.

Por otro lado, la demanda de lenguado en Asia es alta.
La Organizacion de las Naciones Unidas para la Agri-
cultura y la Alimentacion (FAO, por sus siglas en inglés)
reportd una captura de 10,665 t de lenguado japonés,
Paralichthys olivaceus (una especie que alcanza una
longitud estandar de 80 cm), en 2016, principalmente por
Japon y la Republica de Corea (FAO 2020). La pesca de
esta especie ha disminuido; por el contrario, la produccion
acuicola va en aumento, como lo muestran las estadisticas
oficiales de acuicultura, de 1,572 t en 1985 a 43,929 t en
2016 (FAO 2020). Ello indica que la acuicultura de peces
planos es muy importante a nivel mundial, y el cultivo de
P. californicus podria ser lucrativo para la economia mexi-
cana. Por lo tanto, es esencial describir los aspectos ecolo-
gicos y genéticos de las poblaciones mexicanas del lenguado
de California, P. californicus, para informar sobre su cultivo
y proporcionar herramientas genéticas para desarrollar
estrategias de manejo pesqueras y de cultivo. Ademas, los
datos genéticos sobre especies de peces planos también son
elementos importantes en los estudios sobre la evolucion de
nuevos planes corporales.

Se han utilizado marcadores genéticos nucleares y mito-
condriales para caracterizar especies de importancia econd-
mica. Hace aproximadamente 2 décadas, la caracterizacion
genética de una especie de interés frecuentemente requeria
conocer sus secuencias de ADN. Hoy en dia, la secuencia-
cion de nueva generacion (NGS, por sus siglas en inglés) ha
permitido el desarrollo de nuevos analisis genéticos sin nece-
sidad de conocimiento previo de las secuencias de ADN para
una especie en particular, y su impacto ha sido reconocido
durante mas de una década (Schuster 2008, Metzker 2010,
Chinmayee et al. 2018). Se han obtenido genomas mitocon-
driales mediante la NGS utilizando plataformas Illumina para
peces marinos (Del Rio-Portilla et al. 2016¢, Galvan-Tirado
et al. 2016, Leon-Pech et al. 2016) y peces de agua dulce
(Barriga-Sosa et al. 2016; Camarena-Rosales et al. 2016; Del
Rio-Portilla et al. 2016a, b), elasmobranquios (Castillo-Paez
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MATERIALS AND METHODS

A muscle sample from a California halibut was collected
for the analysis. One fish was caught in Ejido Eréndira,
Baja California, Mexico (31°15'41" N, 116°22'52" W),
as broodstock and kept in captivity at CICESE (Centro
de Investigacion Cientifica y de Educacion Superior de
Ensenada, Baja California) prior to sampling. The specimen
analyzed was handled in accordance with the ethical stan-
dards for the use of fish in research of the American Fisheries
Society; all applicable institutional guidelines for animal care
were followed. Total DNA was extracted using the QIAGEN
DNeasy Blood & Tissue kit. A high-quality DNA sample was
sent to the Georgia Genomics Facility (University of Georgia;
Athens, GA) for NGS. DNA was sheared by sonication with
Bioruptor using 2 rounds, each consisting of 5 cycles of 30-s
sonicating (high setting) plus 30 s with no sonication. The
library prep protocol was followed using the Kapa Biosystems
Hyper Prep Kit (KR0961-v4.15), ligating custom adapter
stubs and amplification through 12 PCR cycles with custom
nucleotide indexed primers (Glenn et al. 2019). Dual-size
selection with magnetic beads (Speed Beads, Rohland and
Reich 2012) was performed to recover fragment sizes of
~250-450 bp. Libraries were sequenced in Illumina MiSeq
to produce 300 bp paired-end reads.

Reads from fastq files were cleaned by trimming low-
quality regions (quality limit = 0.05) followed by de-novo
assembling with the CLC Genomics Workbench 6.5 soft-
ware, using the following settings: bubble size (248) and
word size (22), minimum contig length (200 bp), perform
scaffolding (yes), and auto-detect paired distances.

Contigs were filtered to provide a coverage >1.5 and more
than 3 reads per contig after mapping reads to contigs. The
longest contig identity was blasted to the nucleotide NCBI
(National Center for Biotechnology Information, https:/
www.ncbi.nlm.nih.gov) database using the Basic Local
Alignment Search Tool (Blast) (Camacho et al. 2009). Once
identified, the mitochondrial genome was annotated with the
Dual Organellar GenoMe Annotator, DOGMA (Wyman et al.
2004), MITOS (Bernt et al. 2013), and MitoFish (Iwasaki
et al. 2013) web programs using the respective default set-
tings. Protein translation was verified with ExPASy (http://
www.expasy.org) (Artimo et al. 2012) and tRNA was con-
firmed with tRNAscan (Lowe and Eddy 1997) and by com-
parison with other tRNA. The phylogenetic analysis was
performed by comparison against complete mitogenomes of
other flatfish from the NCBI GenBank site (Table 1). The
MEGA software (Kumar et al. 2016) was used for mitoge-
nome alignment using the ClustalW (Thompson et al. 1994)
procedure with default settings. jModelTest 2 software
(Guindon and Gascuel 2003, Darriba et al. 2012) was used to
select the best-fit nucleotide substitution model using Akaike
(AIC) and Bayesian (BIC) information criteria with default
settings. MrBayes 3.2 (Ronquist and Huelsenbeck 2003)
was used to estimate the phylogenetic relationships with the
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et al. 2016a, b), corales (Del Rio-Portilla et al. 2016d) y
moluscos (Bisbal-Pardo et al. 2016a, b; Magallon-Gayon et
al. 2020).

Este trabajo presenta el genoma mitocondrial completo de
P. californicus como nueva informacion genética para cons-
truir datos moleculares de referencia para esta especie.

MATERIALES Y METODOS

Se obtuvo una muestra de musculo de un lenguado de
California para el analisis. Un pez fue capturado en Ejido
Eréndira, Baja California, México (31°15'41" N, 116°22'52"
W), como reproductor y se mantuvo en cautiverio en el
CICESE (Centro de Investigaciéon Cientifica y de Educacion
Superior de Ensenada, Baja California) antes del muestreo. El
espécimen analizado se manipul6 de acuerdo con las normas
éticas de la American Fisheries Society para el uso de peces
en la investigacion. Se siguieron todas las pautas institucio-
nales aplicables para el cuidado de los animales. E1 ADN
total se extrajo utilizando el kit QIAGEN DNeasy Blood
& Tissue. Se envid una muestra de ADN de alta calidad a
Georgia Genomics Facility (Universidad de Georgia; Athens,
Georgia) para la NGS. El ADN se corté mediante sonicacion
con Bioruptor utilizando 2 rondas, cada una de las cuales
constd de 5 ciclos de sonicacion de 30 s (modo alto) mas
30 s sin sonicacion. El protocolo de preparacion de la biblio-
teca se sigui6 utilizando el kit Kapa Biosystems Hyper Prep
(KR0961-v4.15), y se ligaron los adaptadores personali-
zados y la amplificacion a través de 12 ciclos de PCR con
cebadores indexados de nucleodtidos personalizados (Glenn
et al. 2019). Se realizé una seleccion de tamafio dual con
perlas magnéticas (Speed Beads, Rohland y Reich 2012)
para recuperar tamafios de fragmentos de ~250-450 pb. Las
bibliotecas se secuenciaron en Illumina MiSeq para producir
lecturas pareadas de 300 pb.

Las lecturas de los archivos fastq se limpiaron recortando
las regiones de baja calidad (limite de calidad = 0.05), seguido
de un ensamblaje de novo con el programa CLC Genomics
Workbench 6.5. Se utilizaron las siguientes configuraciones:
tamafio de burbuja (248) y tamafio de palabra (22), longitud
minima de céntigos (200 pb), ensamblaje en andamios (si) y
deteccion automatica de distancias emparejadas.

Los contigos se filtraron para proporcionar una cober-
tura >1.5 y mas de 3 lecturas por contigo después de la asig-
nacién de lecturas a contigos. La identidad de contigo mas
larga se envid a la base de datos de nucledtidos del NCBI
(Centro Nacional de Informacién Biotecnologica, https://
www.ncbi.nlm.nih.gov) utilizando la Herramienta Basica
de Busqueda de Alineacion Local (Blast, por sus siglas
en inglés) (Camacho et al. 2009). Una vez identificado, el
genoma mitocondrial se anoté con los programas web Dual
Organellar GenoMe Annotator, DOGMA (Wyman et al.
2004), MITOS (Bernt et al. 2013) y MitoFish (Iwasaki et
al. 2013) mediante la configuracion predeterminada respec-
tiva. La traduccion a proteinas se verifico con ExPASy
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best-fit model: the General Time Reversible (GTR) model of
evolution with a gamma-distribution substitution model and
a gamma-distributed rate variation across sites (GTR+G+I),
running the Markov chain Monte Carlo simulation with
20,000 generations, 100 sample frequencies, and default set-
tings. The phylogenetic tree was built using FigTree V1.4.4
(Rambaut 2018). FishBase (Froese and Pauly 2019) and
WoRMS (WoRMS Editorial Board 2020) databases were
reviewed to obtain the number of Paralichthys species and
their geographic distribution.

RESULTS AND DISCUSSION

After trimming the low-quality regions and eliminating
failed reads, the remaining total number of reads was
3,243,808. A total of 284,243 contigs were assembled with
a maximum of 16,858 bp and a minimum of 200 bp. The
largest contig (16,858 bp, 35.82x coverage; GenBank acces-
sion number: MT859134) matched the mitogenome of the
California halibut, which contains 13 protein-coding genes,
22 tRNAs, and 2 rRNAs (Table 2). Also found was a putative
control region (D-loop) of 1,168 bp as suggested by the Mito-
Fish server and it was also present in other flatfishes (Fig. 1,
Table 2). The mitogenome nucleotide frequencies observed
in P. californicus were 27.5% adenine (A), 29.5% cytosine
(C), 17.0% guanine (G), and 26.0% thymine (T), with A+T%
slightly larger than G+C%. These figures are similar to those
reported for other flatfish mitogenomes, as well as the dis-
tribution and orientation of protein-coding genes, tRNAs,
rRNAs, and the control region (Table 2) (Saitoh et al. 2000,
Xu et al. 2016). However, the sequence similarity of the con-
trol regions was low (1.5 %), with a length ranging from 1,120
to 2,312 bp (Table 1). In all mitogenomes, the translation ini-
tiation codon for protein-coding genes was ATG; the excep-
tion was COXI, for which the translation initiation codon
was GTG, in agreement with the other sequences analyzed
in this study and those of other 250 fish species (Satoh et
al. 2016). Sequence overlaps were also present in the coding
genes for ATPS-ATP6, ND4L-ND4, and ND5-ND6, similar
to Paralichthys olivaceus and most fish species (Satoh et al.
2016). Paralichthys californicus has complete stop codons
(TAA, TAG ) in genes ND1, COX1, ATP8, ND4L, ND5, and
NDG6, and partial stop codons (TA or T) in genes ND2, COX2,
ATP6, COX3, ND3, ND4, and CYTB, similar to P. olivaceus
(Saitoh et al. 2000) (Table 2).

The phylogenetic tree built with the mitogenomes of dif-
ferent species of the order Pleuronectiformes (including flat-
fish) was rooted to Beryx mollis and contains representatives
of 2 suborders: Psettodoidei and Pleuronectoidei (Fig. 2).
The former includes primitive flatfish in a single family,
1 genus (Psettodes), and 3 living species (according to
WoRMS Editorial Board 2020 ). Currently, Pleuronectoidei
comprises 14 families with 134 genera and over 7,000 spe-
cies (Campbell et al. 2014); however, the number of com-
plete mitochondrial genomes for flatfish species available for
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(http://www.expasy.org) (Artimo et al. 2012) y el ARNt se
confirmo con tRNAscan (Lowe y Eddy 1997) y por compa-
racion con otros ARNt. El analisis filogenético se realizod
mediante comparaciones con mitogenomas completos de
otros peces planos del centro GenBank del NCBI (Tabla 1).
El programa MEGA (Kumar et al. 2016) se utilizé para la
alineacion del mitogenoma utilizando el procedimiento Clus-
talW (Thompson et al. 1994) con ajustes predeterminados. Se
utiliz6 el programa jModelTest 2 (Guindon y Gascuel 2003,
Darriba et al. 2012) para seleccionar el modelo de sustitu-
cion de nucleodtidos de mejor ajuste mediante el criterio de
informacion de Akaike (AIC) y criterio de informacion baye-
siano (BIC) con la configuracion predeterminada. MrBayes
3.2 (Ronquist y Huelsenbeck 2003) se utilizo6 para estimar
las relaciones filogenéticas con el modelo de mejor ajuste:
el modelo de evolucion General Time Reversible (GTR) con
un modelo de sustitucion de distribucion gamma y una varia-
cion de la tasa distribuida gamma entre sitios (GTR+G+I),
con la simulacion Monte Carlo de la cadena de Markov con
20,000 generaciones, 100 frecuencias de muestra y confi-
guraciones predeterminadas. El arbol filogenético se cons-
truy6 con FigTree V1.4.4 (Rambaut 2018). Se revisaron las
bases de datos de FishBase (Froese y Pauly 2019) y WoRMS
(WoRMS Editorial Board 2020) para obtener el nimero de
especies de Paralichthys y su distribucion geografica.

RESULTADOS Y DISCUSION

Después de recortar las regiones de baja calidad y eliminar
las lecturas fallidas, el numero total restante de lecturas fue
3,243,808. Se ensamblaron un total de 284,243 contigos
con un maximo de 16,858 pb y un minimo de 200 pb. El
contigo mas grande (16,858 pb, cobertura 35.82x; numero
de acceso de GenBank: MT859134) coincidi6 con el mito-
genoma del lenguado de California, que contiene 13 genes
codificadores proteinas, 22 ARNt y 2 ARNr (Tabla 2).
También se encontrd una region de control putativa (bucle
D) de 1,168 pb, seglin lo sugerido por el servidor MitoFish,
que también estuvo presente en otros peces planos (Fig. 1,
Tabla 2). Las frecuencias de nucleodtidos del mitogenoma
observadas en P. californicus fueron del 27.5% de adenina
(A), el 29.5% de citosina (C), el 17.0% de guanina (G) y el
26.0% de timina (T), con un A+T% ligeramente mayor que el
G+C%. Estas cifras son similares a las registradas para otros
mitogenomas de peces planos, al igual que la distribucion
y la orientacion de genes codificadores de proteinas, ARNt,
ARNr y la region de control (Tabla 2) (Saitoh et al. 2000,
Xu et al. 2016). Sin embargo, la similitud de la secuencia
de las regiones de control fue baja (1.5%), con una longitud
que varid de 1,120 a 2,312 pb (Tabla 1). En todos los mito-
genomas, el codon de inicio de la traduccién para los genes
codificadores de proteinas fue ATG; la excepcion fue COX1,
cuyo codon de inicio de traduccidon fue GTG, de acuerdo
con las otras secuencias analizadas en este estudio y las de
otras 250 especies de peces (Satoh et al. 2016). También
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Figure 1. Complete mitochondrial genome of the California halibut, Paralichthys californicus, accession number MT859134.
Figura 1. Genoma mitocondrial completo del lenguado de California, Paralichthys californicus, nimero de acceso MT859134.

comparison is limited. In the present analysis, we included
11 mitogenomes of Pleuronectoidei species belonging to
2 families: Pleuronectidae and Paralichthyidae. Despite
their high sequence similarity in the coding regions, all fam-
ilies were well resolved, as expected (Fig. 2). The mitoge-
nome of the Californian halibut, P. californicus, was most
similar to that of the Japanese halibut, P. olivaceus, as would
be expected given their respective geographic distribution
(Tablel).

Considering our findings, it can be concluded that the
mitogenome of the California halibut, P. californicus, is
16,858 bp in length and contains 13 protein-coding genes,
22 tRNAs, 2 rRNAs, and the control region. The distribu-
tion and orientation of protein-coding genes, tRNAs, rRNAs,
and the control region of P. californicus were very similar to
those in mitogenomes of other flatfish species. The phyloge-
netic-tree analysis of the families in the order Pleuornecti-
formes (flatfish) was well resolved. The mitogenome of the
California halibut, P. californicus, was most similar to that of
the Japanese halibut, P. olivaceus. Further genetic work on
this genus is needed, particularly for P. californicus.
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hubo superposiciones de secuencia en los genes codifica-
dores de ATP8-ATP6, ND4L-ND4 y ND5-ND6, similar a
Paralichthys olivaceus y la mayoria de las especies de peces
(Satoh et al. 2016). Paralichthys californicus tiene codones
finalizadores completos (TAA, TAG) en los genes NDI,
COXI, ATPS8, ND4L, ND5 y ND6, y codones finalizadores
parciales (TA o T) en los genes ND2, COX2, ATP6, COX3,
ND3, ND4y CYTB, similar a P. olivaceus (Saitoh et al. 2000)
(Table 2).

El arbol filogenético construido con los mitogenomas de
diferentes especies del orden Pleuronectiformes (incluido
el pez plano) se origindé de Beryx mollis y contiene repre-
sentantes de 2 subordenes: Psettodoidei y Pleuronectoidei
(Fig. 2). El primero incluye peces planos primitivos en
una sola familia, 1 género (Psetfodes) y 3 especies vivas
(segun WoRMS Editorial Board 2020). Actualmente, Pleu-
ronectoidei comprende 14 familias con 134 géneros y mas
de 7,000 especies (Campbell et al. 2014); sin embargo, el
numero de genomas mitocondriales completos para especies
de peces planos disponibles para comparacion es limitado. En
el presente analisis, incluimos 11 mitogenomas de especies de
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Hippoglossus stenolepis NC_009710

Hippoglossus hippoglossus NC_009709

Reinhardtius hippoglossoides NC_009711

Verasper moseri NC_008461

Verasper variegatus NC_007939

Platichthys stellatus NC_010966

Paralichthys dentatus KU053334

Paralichthys lethostigma KT896534

Paralichthys olivaceus NC_002386

Paralichthys californicus MT859134

Pleuronectidae

D — Paralichthyidae

Pseudorhombus dupliciocellatus NC_029323

Pseudorhombus cinnamoneus NC_022447

Beryx mollis NC_013845

o

01

Psettodes erumeiNC_020032

Cyclopsetta fimbriata NC_024950

} Psettodidae
} Berycidae

Figure 2. Phylogenetic relationship derived from the best-fit model (GTR+G+I) analysis based on complete mitochondrial genomes for three
families of Pleuornectiformes (flatfish). Bayesian inference using Beryx mollis as outgroup and root. Arrows points to P. californucus from

this study. Node support given as percentage.

Figura 2. Relacion filogenética derivada del analisis del modelo de mejor ajuste (GTR+G+I) basado en genomas mitocondriales completos
para 3 familias de Pleuornectiformes (peces planos). Inferencia bayesiana con Beryx mollis como grupo externo y raiz. Las flechas apuntan
al P, californicus de este estudio. Soporte de nodo expresado como porcentaje.
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