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 RESUMEN 

Se planteó una hipótesis de límites de especie en Scincella assata con base en evidencia 

morfológica y evidencia molecular. Se revisaron caracteres merísticos cualitativos y 

morfométricos de 222 ejemplares de S. assata y otras especies que conforman el grupo 

lygosoma del género Scincella. Las hipótesis de las relaciones filogenéticas en S. assata se 

obtuvieron mediante dos análisis filogenéticos, uno de Máxima Verosimilitud (ML) y un 

análisis de Inferencia Bayesiana (IB) para los cuales se utilizaron secuencias mitocondriales 

del gen NADH deshidrogenasa 1 (ND1) y tRNAs asociados. Finalmente se evaluaron los 

límites de especie en S. assata con tres métodos de delimitación molecular de especies (WP, 

GMYC y PTP) y morfología. Existen diferencias morfológicas que permiten distinguir cinco 

entidades dentro de S. assata. Por su parte, las hipótesis filogenéticas son congruentes con 

los resultados de estudios previos, ya que no se recupera la monofilia de Scincella assata, y 

Scincella cherriei aparece como grupo hermano, por su parte los métodos de límites de 

especies sugieren que dentro de S. assata existen desde cinco hasta 17 especies potenciales. 

A pesar de ser un grupo poco variable morfológicamente, la revisión exhaustiva de los 

caracteres aportó evidencia importante para reconocer diferentes entidades, los cuales son 

congruentes a los clados obtenidos en los análisis filogenéticos. Finalmente, los análisis de 

límites de especie no se observa congruencia total en el número de especies propuestas, sin 

embargo, todos los métodos concuerdan en sugerir que Scincella assata se conforma por un 

mayor número de taxones que los reconocidos actualmente. Bajo un enfoque integrador de 

los resultados, la hipótesis de límites de especies de Scincella assata presenta mayor robustes 

ya que cada conjunto de datos utilizados aporta evidencias de diferentes fuentes, es 

comparable y complementario, además de que se consideraron aspectos de historia natural y 

conocimiento de la especie. Por lo que en este estudio se sugiere la presencia de cinco linajes 

evolutivos independientes dentro del complejo S. assata: Scincella sp. OAX-CHIS, Scincella 

sp. GRO-OAX y Scincella sp. SMS que representan linajes no descritos, además de las 

subespecies S. a. assata y S. a. taylori que se elevan a nivel de especie. Finalmente, en este 

estudio se realizó la caracterización de tres nuevas especies de Scincella y una redescripción 

de S. assata y S. taylori, elevando de categoría taxonómica a nivel de especie, además se 

describe la variación morfológica y se muestra la distribución geográfica de cada una de ellas.   
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1.- INTRODUCCIÓN 

La taxonomía, de acuerdo con Mayr (1953) es la disciplina científica que lleva por objetivo 

el clasificar, nombrar y describir a los organismos. Por su parte la sistemática es la ciencia 

encargada de estudiar la biodiversidad a partir de sistemas de clasificación, que son el 

resultado del estudio de similitudes entre los organismos y la interpretación de sus relaciones 

genealógicas (Mishler y De luna 1997; Goyenechea 2007). Dentro de la historia de la 

sistemática se han desarrollado diversos métodos de clasificación, de los que destacan la 

taxonomía evolucionista, taxonomía fenética y la cladística o sistemática filogenética 

(Morrone 2000). Con el surgimiento del concepto de monofília como fundamento de la 

sistemática filogenética, se considera actualmente a esta escuela de clasificación como el 

paradigma actual de la taxonomía, y se ha posicionado como el único método para realizar 

reconstrucciones filogenéticas de grupos biológicos (Contreras-Ramos y Goyenechea 2007). 

El objetivo principal de una filogenia es proponer una hipótesis que muestre la historia 

evolutiva del grupo taxonómico en estudio, adicionalmente constituyen la base de la 

clasificación, ya que ayudan a reconocer los límites de cada grupo taxonómico, e incluso en 

el descubrimiento de nuevas especies (Morrone 2000; Peña 2011). 

En particular, la sistemática molecular surge a inicios de los años setenta con el uso 

de datos moleculares (proteínas) para inferir filogenias, ya que anteriormente se utilizaban 

únicamente datos morfológicos (Carranza 2002). Actualmente con las nuevas técnicas de 

secuenciación de DNA se ha acelerado la exploración de la biodiversidad mundial mediante 

la secuenciación masiva de los genes en los organismos, en el campo de la herpetología cada 

vez es más común la utilización de datos genómicos para inferir hipótesis filogenéticas 

(Talavera y cols. 2013; Nieto-Montes de Oca y cols. 2017; Sturaro y cols. 2018). 

1.1.- Marcadores moleculares 

Los marcadores moleculares son esenciales en cualquier proyecto de sistemática molecular 

además son una herramienta necesaria en otros campos de la biología (Rentaría 2007; Kling 

y cols. 2018). Existen diversos tipos de marcadores moleculares, como son el DNA 

mitocondrial (mtDNA), DNA nuclear (nDNA), DNA ribosomal (rDNA), isoenzimas y 

aloenzimas, microsatélites y minisatélites, polimorfismos de DNA amplificados al azar 
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(RAPDs), secuencias repetidas intersimples (ISSRs) entre otros, y se pueden diferenciar de 

acuerdo con el origen, si es nuclear o mitocondrial y si son o no codificantes para proteínas 

(Carranza 2002; Rentaría 2007). Los marcadores varían en su capacidad de detectar 

diferencias entre los organismos, costos, facilidad de aplicación y capacidad (evaluar un solo 

locus o diferentes loci simultáneamente) (Simpson 1997; Carranza 2002; Rentaría 2007; 

Vázquez-Domínguez y cols. 2009). 

Los marcadores moleculares más utilizados para inferir filogenias en animales son el 

mtDNA y el nDNA, y la elección de uno u otro incluso la utilización de ambos depende del 

objetivo del estudio (Carranza 2002; Rentaría 2007). El mtDNA se encuentra en las 

mitocondrias de las células eucariotas, y es especialmente importante para trazar historias 

filogeográficas y de estructura genética poblacional, esto debido a características como una 

tasa de mutación elevada, es uniparental y por lo tanto no hay recombinación genética 

(Carranza 2002). Por otra parte, el nDNA se encuentra empaquetado en los cromosomas y es 

de mayor tamaño que el mitocondrial, es diploide y en gran parte no codificante; en los 

vertebrados la tasa de evolución del genoma nuclear no codificante es más elevada que los 

codificantes (Rentaría 2007). En general, el uso exclusivo de un solo marcador molecular 

puede resultar arriesgado, debido a que este puede estar ligado a fenómenos genéticos como 

retención de polimorfismos ancestrales, introgresión, separación incompleta de linajes o 

transferencia horizontal de genes, por ello realizar un análisis filogenético por separado y 

combinando diferentes marcadores moleculares ayuda a detectar esos problemas 

(Domínguez-Domínguez y Vázquez-Domínguez 2009).    

1.2.- Concepto de especie 

La identificación de las especies es fundamental en Biología y se han propuesto diversos 

conceptos de especie que históricamente fueron objeto de debate, actualmente la elección de 

uno u otro suele depender del criterio del autor, con base en la pregunta que desea contesar 

(Templeton 1989).  Existe cierta incompatibilidad entre los diferentes conceptos de especie, 

por lo que De Queiroz (2007) propone un concepto unificado en el que conserva un elemento 

en común y elimina los conflictos, la única propiedad a tomar en cuenta es que son linajes de 

metapoblaciones que evolucionan por separado, y elimina de la conceptualización todas las 

propiedades que eran consideradas necesarias para cada concepto y que crearon 
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incompatibilidad. Es decir, los linajes no deben ser diagnosticables, distinguibles 

fenéticamente, monofiléticos, aislados en la reproducción, ecológicamente divergentes o 

cualquier otra propiedad para ser considerados especies, únicamente deben evolucionar 

independientemente. Las propiedades que ya no se consideran dentro de la conceptualización 

representan los criterios operacionales para evaluar la separación de los linajes, ya que son 

propiedades (evidencias) que fueron adquiriendo en el proceso de especiación y esta 

aplicación es la base de la taxonomía integrativa (De Queiroz 2007; Padial y De la Riva 

2010).   

1.3.- Límites de especie 

La delimitación de especies es el proceso en el que se reconocen los límites entre especies al 

respaldar o rechazar una hipótesis y como consecuencia en ciertos casos se descubren nuevos 

taxones, además es de importancia crítica en diversas áreas en la biología, como en la 

conservación, para designación de especies en peligro de extinción, en epidemiología para 

detectar nuevos patógenos, en biología evolutiva para inferir hipótesis acerca de los patrones 

de diversificación, entre otros (De Queiroz 2007; Wiens 2007; Yang y Rannala 2010). 

Tradicionalmente el reconocimiento de las especies se realiza por medio de las 

diferencias morfológicas encontradas, sin embargo, la divergencia genética puede no estar 

acompañada de diferenciación morfológica, lo cual puede ocurrir cuando los eventos de 

especiación son recientes o cuando existe evolución convergente, es decir cuando los 

caracteres morfológicos están bajo presión selectiva similar (Yang y Rannala 2010; Pavón-

Vázquez y cols. 2018). Cuando dos especies son morfológicamente similares (especies 

crípticas) se han empleado diferentes criterios para evaluar los límites entre las especies 

(Wiens 2007; Padial y cols. 2010; Miralles y Vences 2013; Pavón-Vázquez y cols. 2018). 

Actualmente, se han desarollado nuevos métodos moleculares para las delimitaciones de 

especies, entre los que destacan Bayes Factor Delimitation (BFD), Bayesian Phylogenetics 

and Phylogeography (BPP), General Mixed Yule Coalescent (GMYC), Poisson Tree Process 

(PTP), Wiens y Penkrot (WP) entre otros, los cuales han mostrado ser eficientes y pueden 

ser comparables entre si y con otras fuentes de evidencia (Wiens y Penkrot 2002; Pons y cols. 

2006; Brower 2006; Hickerson y cols. 2006; Meier y cols. 2006; Wiens 2007; Zhang y cols 

2013; Grummer y cols. 2014).   
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Wiens y Penkrot (2002) propusieron el método WP para delimitar especies que se 

basa en un árbol filogenético de mtDNA y la procedencia geográfica de los ejemplares, este 

método considera un grupo de interés el cual se denomina “especie focal”. El método de WP 

reconoce especies con base en la ausencia o presencia de flujo génico y la concordancia 

geográfica. Para ello, se toman en cuenta las poblaciones de la especie de interés (especie 

focal) y las que están estrechamente relacionadas, y esta puede ser exclusiva (monofilética) 

o no. Si los haplotipos de la especie focal son exclusivos, la presencia de multiples especies 

es sugerida por linajes basales exclusivos que son concordantes con la geografía. Sin 

embargo, la especie focal puede representar una sola especie si existe flujo génico entre los 

linajes basales, es decir cuando los haplotipos de una misma localidad aparecen en diferentes 

linajes basales o no existe congruencia de los haplotipos y la geografía (Wiens y Penkrot 

2002).  

Por otra parte, existen otros métodos, como los que se basan en la teoría de la 

coalescencia, la cual es un modelo que busca en la historia genealógica de los linajes hasta 

encontrar el punto en que coalescen hacia el ancestro común mas reciente (ACMR); estos se 

dividen en métodos de descubrimiento y de validación y se diferencian en si requieren o no 

una hipótesis a priori. Entre los métodos de descubrimiento destacan el de General Mixed 

Yule Coalescent (GMYC) (Pons y cols. 2006) y Poisson Tree Processes (PTP) (Zhang y cols. 

2013) y son recomendados para filogenias de un solo locus (Talavera y cols. 2013; Zhang y 

cols. 2013). El método GMYC toma un árbol filogenético construido a partir de mtDNA y 

supone que los puntos de ramificación del árbol corresponden a uno de dos eventos: 1) 

eventos de divergencia entre taxones a nivel de especie determinado por un proceso Yule, el 

cual es un modelo estocástico que no considera la extinción (Aldous 2001), o 2) eventos 

coalescentes entre linajes muestreados dentro de las especies, determinado por la 

coalescencia (Reid y Carstens 2012). En este método se recomienda incluir en el análisis al 

menos cinco especies externas estrechamente relacionadas al grupo de interés para que el 

proceso de Yule esté bien representado (Talavera y cols. 2013). Por su parte el método PTP 

en lugar del tiempo, considera las sustituciones de las ramas de un árbol, el modelo supone 

que cada sustitución tiene una pequeña probabilidad de generar un evento de especiación, 

por lo tanto se espera una diferencia significativa en el número de sustituciones entre especies 

(mayor) que dentro de las especies (menor), posteriormente, el modelo busca puntos de 
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transisión entre los patrones de ramificación, el cual permite detectar especies moleculares 

que pueden utilizarse como evidencia potencial dentro de un marco de taxonomía integradora 

(Zhang y cols. 2013; Le Ru y cols. 2014). 

1.4.- Taxonomía integradora 

Con el surgimiento de nuevas tecnologías y la dificultad para diferenciar entre especies con 

morfología similar, se han comenzado a utilizar nuevas fuentes de evidencia, que representan 

las bases de la taxonomía integradora. DeSalle y cols. (2005) denominan "círculo 

taxonómico" a un diagrama que simplifica el trabajo y los problemas que enfrentan los 

taxónomos, el cual es una representación de la taxonomía moderna. El círculo taxonómico 

se compone de diferentes puntos o salidas donde el taxónomo busca la salida, estos puntos 

se refieren a los diferentes conjuntos de datos o evidencias como son: ecológicos, 

geográficos, etológicos, morfológicos o genéticos, que proporcionan evidencia que permiten 

la distinción entre entidades (Dayrat 2005; DeSalle y cols. 2005; Padial y cols. 2010) (Fig. 

1). Actualmente ha quedado demostrado que es necesario un enfoque integrador dentro de la 

taxonomía debido a que la biología de las especies es compleja, por lo que las delimitaciones 

de especies deben realizarse desde diferentes perspectivas, comparables y complementarias 

(Dayrat 2005). Una hipótesis de delimitación de especies sólida debe basarse en múltiples y 

confiables fuentes de evidencia como la morfología, los caracteres moleculares y la ecología 

entre otros (Dayrat 2005; Raxworthy y cols. 2007; Padial y cols. 2010; Rivera y cols. 2011; 

Chesters y cols 2012; Pavón-Vázquez y cols. 2018; Valdez-Mondragón y cols. 2019; 

Carbajal-Márquez y cols. 2020). La taxonomía integradora recopila evidencia de diferentes 

fuentes para apoyar la hipótesis. Si varios tipos de rasgos y métodos respaldan la distinción 

entre linajes, entonces se espera que la taxonomía que la acompaña sea sólida (Pavón-

Vázquez y cols. 2018).  
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Figura 1. Círculo taxonómico, las líneas punteadas en el interior del círculo indican rutas 

experimentales que se pueden tomar en un esfuerzo taxonómico para lograr la corroboración de 
hipótesis taxonómicas. Las flechas representan las salidas, la única forma de delinear un nuevo taxón 

es saliendo del círculo. Tomado y modificado de DeSalle y cols. (2005). 

1.5.- El género Scincella 

Dentro de la familia Scincidae Gray 1825 se encuentran las lagartijas del género Scincella 

Mittleman 1950, que se caracterizan por ser lagartijas de tamaño pequeño, la longitud hocico-

cloaca (LHC) media oscila entre los 45 mm y 60 mm; presentan un disco traslúcido en el 

parpado; no presentan escamas supranasales, tienen cuatro supraoculares, de seis a siete supra 

e infralabiales; el cuerpo tiende a ser redondo y alargado; extremidades cortas o ausentes; 

con una franja lateral oscura que inicia en el hocico, cruza el ojo, la apertura timpánica y se 

extiende a lo largo de la región lateral del cuerpo, en donde en ciertas especies se desvanece 

y se convierte en una serie de manchas oscuras y en otras la franja permanece continua 

(García-Vázquez y Feria-Ortiz 2006).  

Históricamente las especies del género Scincella al igual que otros miembros de la 

familia Scincidae ha presentado diversos problemas en cuanto a su clasificación taxonómica, 

debido a que es un grupo poco variable morfológicamente (García-Vázquez 2012). La 

composición actual del género Scincella es cuestionable y ha generado confusión respecto al 

número de especies que se distibuyen en el continente americano, Linkem y cols. (2011) 

refieren diez especies en Norte y Centroamerica, Neang y cols. (2018) reporta cinco especies 

para Norteamerica, y en el estudio más reciente Nguyen y cols. (2019) hace referencia a 

nueve especies presentes en Norte y Centroamérica. Sin embargo, Linkem y cols. (2011), 
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Neang y cols. (2018) y Nguyen y cols. (2019) no consideran la relegación taxonómica a nivel 

de subespecie de Scincella forbesorum (Taylor 1937) dentro de S. gemmingeri (Cope 1864) 

y de S. caudaequeinae (Smith 1951) dentro de S. silvicola (Taylor 1937) y como 

consecuencia se consideran más especies de las que realmente existen (Smith 1951; Darling 

y Smith 1954). Adicionalmente, Nguyen y cols. (2019) no consideran a Scincella rara 

(Myers y Donelly 1991) (descrita para Panamá) posiblemente a una confusión, ya que en 

1991 Myers y Donelly desciben a Sphenomorphus rarus en el norte de Panamá y años mas 

tarde Darevsky y Orlov (1997) descubren una nueva especie en el sur de Vietnam 

donominándola como Paralipinia rara, por lo que con base en los arreglos taxonómicos 

posteriores de Greer y Shea (2003) y Linkem y cols. (2011) actualmente ambas especies se 

incluyen dentro del género Scincella como Scincella rara lo que representa un problema 

taxónomico debido a que dos taxones comparten el mismo nombre.  

Con base en lo anterior, el género Scincella se conforma por 34 especies, de las cuales 

26 se distribuyen en Asia y ocho en América (Myers y Donelly 1991; Linkem y cols. 2011; 

Nguyen y cols. 2019). En América, el género Scincella se dividió en dos grupos de acuerdo 

con la forma de la escama frontoparietal (Stuart 1940). El grupo Oligosoma presenta la 

escama frontoparietal dividida e incluye cuatro especies, S. gemmingeri con dos subespecies: 

S. g. gemmingeri y S. g. forbesorum (Smith 1951), S. lateralis (Say 1822), S. kikaapoa 

García-Vázquez, Canseco-Márquez y Nieto-Montes de Oca 2010 y S. silvicola con dos 

subespecies: S. s. silvicola y S. s. caudaequinae (Darling y Smith 1954). Las especies de este 

grupo se restingen a EUA y México en toda la vertiente del Golfo de México, desde el sureste 

de Estados Unidos hasta la parte norte del estado de Tabasco, en el sureste de Oaxaca, y en 

la región central de Chiapas (García-Vázquez y Feria-Ortiz 2006; García-Vázquez y 

Mendoza-Hernandez 2007; Luna-Reyes y cols. 2007; García-Vázquez y cols. 2010; García-

Vázquez 2012). Por otra parte, el grupo Lygosoma es reconocible por una única escama 

frontoparietal, y está conformado por cuatro especies: S. assata (Cope 1864) con dos 

subespecies: S. a. assata y S. a. taylori (Oliver 1937), S. cherriei (Cope 1893) con tres 

subespecies: S. c. cherriei, S. c. ixbaac (Stuart 1940) y S. c. stuarti (Smith 1941), S. incerta 

(Stuart 1940) y S. rara. Las especies de este grupo presetan distribución restringida al centro 

de México en las vertientes pacifica y atlántica hasta Centroamérica al norte de Panamá 
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(Nelson y Nickerson 1966; Myers y Donelly 1991; Köhler y cols. 2006; Valdenegro-Brito y 

cols. 2016; 2018; McCranie 2018; Valdenegro-Brito y cols. 2020). 

1.6.- Scincella assata 

Sincella assata es una lagartija pequeña con una LHC promedio de 53 mm, de cuerpo 

cilíndrico y extremidades cortas. La coloración del dorso es café claro, con una línea oscura 

a ambos lados del cuerpo, el vientre es de color claro, y presenta tonos rojizos en la cola 

(García y Ceballos 1994). 

En cuanto a su historia taxonómica, Cope (1864) describe a Lampropholis assatus a 

partir de un ejemplar colectado en El Salvador cerca del volcán Izalco. La describe como una 

especie de escamas pequeñas y semejantes, ordenadas en 30 hileras longitudinales alrededor 

del cuerpo, cuerpo subcilíndrico, cabeza corta, las escamas nasales y frontonasales no están 

en contacto, parietales estrechas en contacto en la parte posterior, siete escamas supralabiales 

y una línea oscura débil desde el ojo a través de la región escapular. Posteriormente, Oliver 

(1937) describe a Leiolopisma assatum taylori a partir de cinco ejemplares de los estados de 

Colima y Guerrero, México, diferenciándose de la especie nominal por el número de hileras 

de escamas alrededor del cuerpo, el número de escamas dorsales, la medida de las 

extremidades en proporción de la axila hasta la ingle, la coloración y la tendencia de un par 

completo de escamas nucales alargadas. En L. a. assatum la línea lateral oscura es completa, 

mientras que en L. assatum taylori se interrumpe a la altura del hombro, sin embargo, el autor 

menciona que uno de los paratipos de Guerrero presenta la línea lateral completa como en L. 

a. assatum. Años más tarde, Mittleman (1950) determina la existencia de un género nuevo 

denominándolo Scincella, diagnosticándolo por la presencia de 4 supraoculares, 6 o 7 

supralabiales, frontonasal y rostral elongadas y extremidades cortas. En este grupo se 

incluyen a todas las especies de los géneros Leiolopisma Dumeril y Bibron 1839 y Lygosoma 

Hardwicke y Gray 1827 descritas para América. Greer (1974) excluye a las especies 

centroamericanas del género Scincella, entre ellas Scincella assata, y las reasigna al género 

Sphenomorphus Fitzinger 1843 por la presencia de una escama frontoparietal única. 

Posteriormente con la utilización de caracteres moleculares, Honda y cols. (2003) y Linkem 

y cols. (2011) encontraron que los taxones de los géneros Scincella y Sphenomorphus de 
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América son parafiléticos respecto a los de Asia, reasignando así a todas las especies 

americanas de Sphenomorphus al género Scincella. 

Actualmente, Scincella assata es una especie de amplia distribución geográfica, la 

cual comprende la vertiente del pacífico en México en los estados de Jalisco, Colima, 

Michoacán, Guerrero, Oaxaca y Chiapas, así como en el sur de Guatemala, El Salvador y 

suroeste de Honduras. Se reconocen dos subespecies dentro de Scincella assata: S. assata 

assata se encuentra en el sur de Chiapas, México, sur de Guatemala, El Salvador hasta el 

Oeste de Honduras (Köhler y cols. 2006; Castiglia y cols.  2013; Mata-Silva y cols.  2015; 

McCranie 2018). Mientras que S. assata taylori se distribuye en los estados de Jalisco, 

Colima, Michoacán, Guerrero, Oaxaca hasta el oeste y región central de Chiapas (Fig. 2) 

(Oliver 1937; Álvarez del Toro 1982; García y Ceballos 1994; Alvarado-Díaz y cols. 2014). 

  

Figura 2. Modelos de distribución potencial de ambas subespecies de Scincella assata. La escala de 
probabilidad de presencia de la especie va del color azul (menor probabilidad) a marrón (mayor 

probabilidad). A) S. a. assata, está presente desde sur de Chiapas, México hasta el Oeste de Honduras. 

B) S. a. taylori, está presente desde Jalisco, hasta el oeste y región central de Chiapas.  
 

En estudios recientes, García-Vázquez (2012) y Valdenegro-Brito (2018) 

evidenciaron con base en mtDNA que S. assata es un taxón polifilético al ubicarse en dos y 

tres clados respectivamente y sugieren que podría representar un complejo de especies, lo 

cual pone en duda su taxonomía actual. Sin embargo, en estos estudios se incluyeron pocas 

muestras de S. assata representantes unicamente de cuatro estados en México, los cuales no 

representan el intervalo completo de distribución geográfica, considerando que S. assata se 

ha registrado en seis estados de México, además de Guatemala, El Salvador y Honduras.  
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2.- JUSTIFICACIÓN 

Las hipótesis filogenéticas realizadas con mtDNA de estudios previos sugieren que S. assata 

no es un grupo natural y morfológicamente se distinguen dos subespecies, por lo tanto, podría 

representar un complejo de especies. En este sentido la evaluación de los límites de especie 

en S. assata se considera necesaria. Las características morfológicas y evolutivas 

evidenciadas que además son consistentes en los miembros de la familia Scincidae, hacen 

que S. assata sea un candidato adecuado para ser evaluado mediante múltiples evidencias. 

Ya que es un grupo poco variable morfológicamente y se tiene poca evidencia acerca de las 

relaciones filogenéticas se requiere de otras fuentes de evidencia que puedan ser 

complementarias para determinar una hipótesis respaldada de delimitación de especies. La 

finalidad de este estudio es plantear una hipótesis de límites de especie bajo un enfoque de 

taxonomía integradora que aporte información del estatus taxonómico de S. assata. Este 

estudio es de importancia ya que contribuye en la clasificación taxonómica de los grupos 

biológicos. Adicionalmente, contribuye a dar pie a futuros proyectos, como estimar tasas de 

diversificación, reconstrucción de estados ancestrales, además de responder o generar nuevas 

preguntas sobre aspectos ecológicos, etológicos y conocer más sobre la historia natural de 

esta especie. 

3.- HIPÓTESIS 

El taxón Scincella assata está compuesto por más de un linaje los cuales representan especies 

diferentes. 

4.- OBJETIVOS   

4.1.- Objetivo general 

Reconocer los límites de especies en S. assata mediante taxonomía integradora basado en 

evidencia morfológica y molecular. 

4.2.- Objetivos particulares 

1. Poner a prueba la monofilia de Scincella assata. 

2. Analizar si existen diferencias morfológicas dentro del complejo Scincella assata. 
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3. Reconocer los límites de especie en Scincella assata mediante métodos coalescentes 

de delimitación. 

4. Elaborar una hipótesis de límites de especie en Scincella assata con base en el 

consenso de los resultados de los análisis morfológicos y pruebas de límites de 

especie.      

5. Actualizar la taxonomía de Scincella assata y en caso de representar más especies, 

describir las especies propuestas. 

  

5.- METODOLOGÍA 

5.1.- Muestreo de taxones 

Se realizó la solicitud de ejemplares y tejidos disponibles de S. assata y especies 

estrechamente relacionadas a las colecciones científicas de los museos: American Museum 

of Natural History (AMNH); Museo de Zoología, Facultad de Ciencias, (MZFC); Museo de 

Zoología, Facultad de Estudios Superiores Zaragoza, (MZFZ); Forschungsinstitut und Natur-

Mueum Senckenberg (SMF); University Texas at Arlington (UTACV); University of 

California Museum of Vertebrate Zoology (UC, MVZ); Museo de Historia Natural de El 

Salvador (MUHNES). Adicionalmente, se realizó trabajo de campo enfocado en localidades 

en las que no se tenían ejemplares y muestras de tejido.   

5.1.1.- Trabajo de campo 

Se realizó trabajo de campo para recolectar ejemplares y obtener muestras de tejido de S. 

assata, en diversas localidades con vegetaciones de selva baja perenifolia, selva baja sub 

perenifolia, bosque de pino y pino-encino. Se colectaron 31 ejemplares de S. assata; cuatro 

ejemplares en La unión y Atoyac de Álvarez, Guerrero; un ejemplar en Ixtlahuacan, Colima; 

seis ejemplares en Tonalá y dos en Huixtla, Chiapas en México. En El Salvador se colectaron 

18 ejemplares en los departamentos de Chalatenango, La libertad, Sonsonate, Cabañas, 

Cuscatlán y Usulatán (Fig. 3). Los ejemplares y las muestras de tejido fueron depositados en 

la colección herpetológica del museo de zoología de la Facultad de Estudios Superiores 

Zaragoza UNAM (MZFZ). 
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Figura 3. Localidades de los ejemplares de Scincella assata obtenidos a partir de trabajo de campo. 

Los triángulos amarillos representan los puntos de colecta de S. assata. (1) La unión, Gro. (2) Atoyac 

de Álvarez, Gro. (3) Ixtlahuacan, Col. (4) Tonalá, Chis. (5) Huixtla, Chis. y (6) El Salvador.  

 

 5.1.2.- Muestreo molecular 

Se incluyeron secuencias de DNA de las especies americanas del género Scincella (excepto 

S. rara) para poner a prueba su monofilia e inferir sus relaciones filogenéticas. Algunos 

ejemplares de los que se obtuvieron secuencias de DNA no pudieron ser revisados 

morfológicamente y viceversa. Se obtuvieron 183 secuencias de mtDNA del gen que codifica 

la subunidad 1 NADH deshidrogenasa (ND1), RNA ribosómico 16S (16S) y tRNAs 

asociados (tRNA-Ile, tRNA-Leu y tRNA-Gln) y de nDNA de los genes de la prolactina 

(PRLR) y las proteínas de huellas dactilares de RNA 35 (R35) de 83 ejemplares del género 

Scincella de los cuales 57 corresponden a Scincella assata (21 de S. a. assata y 36 de S. a. 

taylori). Adicionalmente, se incluyeron 11 individuos de S. c. cherriei, siete de S. c. stuarti 
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y uno de las siguientes especies: S. c. ixbaac, S. incerta, S. g. gemmingeri, S. s. silvicola, S. 

s. caudaequinae, S. kikaapoa, S. lateralis y S. reveesii (Gray 1838) (Apéndice I).   

5.1.3.- Muestreo morfológico 

Se examinaron ejemplares de otras especies del género Scincella con el fin de identificar 

caracteres diagnósticos. Se revisaron 222 ejemplares del género Scincella del grupo 

Lygosoma, 114 corresponden a S. assata (55 de S. a. assata y 59 de S. a. taylori), 97 a S. 

cherriei (33 de S. c. cherriei, 51 de S. c. stuarti y 13 de S. c. ixbaac) y 11 ejemplares de S. 

incerta (Apéndice II; Fig. 4).  

 

Figura 4. Localidades de los ejemplares de Scincella incluidos en este estudio. Los símbolos y colores 

correspondientes a cada uno de los taxones. Los símbolos que presentan un punto negro representan 

muestras de DNA incluidas en los análisis filogenéticos.  
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5.2.- Morfología 

5.2.1.- Caracteres morfológicos  

Para evaluar las diferencias en la morfología se tomaron en cuenta tres conjuntos de datos 

con base en los estudios previos enfocados a la taxonomía y descripción de nuevas especies 

de la familia Scincidae (García-Vázquez 2003; García-Vázquez y cols. 2010; Nguyen y cols. 

2010; García-Vázquez 2012). Se examinaron un total de 27 caracteres, de los cuales nueve 

fueron caracteres merísticos, cinco caracteres cualitativos y 13 morfométricos (Apéndice III). 

El conteo de escamas se realizó con ayuda de un microscopio estereoscópico Velab VE-S5 

y las mediciones se realizaron con un vernier digital marca Lenfech (0.01 mm de precisión). 

5.2.2.- Análisis de Componentes Principales (ACP)  

Se realizó un análisis de componentes principales con el objetivo de explorar el conjunto de 

las variables originales (caracteres merísticos, y morfométricos). La matriz elaborada se 

estandarizó transformando a logaritmo natural para disminuir la influencia que pudieran 

causar las diferencias dimensionales que existen entre los caracteres usados (Rivera-

González 2009; Sánchez-García 2018). La matriz se exportó al Software STATGRAPHICS 

v18.1.13 (StatPoint technologies 2020) y se realizó un análisis de componentes principales, 

se conservaron los seis primeros componentes de acuerdo con la gráfica de sedimentación 

obtenida.  

5.2.3.- Análisis de Funciones Discriminantes (AFD) 

Se realizó un análisis de funciones discriminantes del ACP con el objetivo de visualizar la 

capacidad de los caracteres usados para formar grupos y comprobar la congruencia de estos 

grupos con los formados en los análisis filogenéticos con caracteres moleculares (Rivera-

González 2009; Sánchez-García 2018).  
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5.3.- Caracteres moleculares 

5.3.1.- Generación de secuencias 

Extracción de DNA. La extracción se realizó a partir de tejido hepático o muscular con el 

protocolo de acetato de amonio (Fetzner Jr 1999) y para muestras con escaso tejido y 

muestras de más de 10 años se utilizó el kit de extracción DNeasy Blood & Tissue Kit 

(QIAGEN). La calidad y cantidad del DNA extraído se confirmó por medio de la técnica de 

electroforesis en gel de agarosa y empleando un marcador de peso molecular de 1kb Plus 

(100 – 12,000 pb). La visualización de los geles se realizó en una cámara de luz ultravioleta 

(UV Transilluminator). 

Amplificación. Se realizó mediante el proceso de reacción en cadena de la polimerasa (PCR) 

utilizando un termociclador PALM-CYCLER Corbett Research. Los parámetros del ciclo de 

PCR para mtDNA, fueron los siguientes: un ciclo de desnaturalización inicial a 94°C durante 

5 min. seguido por 40 ciclos de desnaturalización a 94°C durante 30 segundos, alineamiento 

a 48°C durante 30 segundos y extensión a 72°C durante 1.75 min. y un ciclo final de 

extensión a 72°C durante 10 min. Los productos amplificados fueron verificados mediante 

electroforesis en gel de agarosa visualizados en un UV Transilluminator. Los parámetros del 

ciclo de PCR para los loci nucleares fueron: un ciclo de desnaturalización inicial a 94°C 

durante 1 minuto, seguido de cinco ciclos de desnaturalización a 94°C durante 30 segundos, 

alineamiento a 61°C durante 30 segundos y extensión a 68°C durante 1.30 min. Las 

condiciones de los últimos cinco ciclos se repitieron cinco veces bajando la temperatura dos 

grados cada ciclo hasta 57°C. El protocolo concluyó con 25 ciclos de desnaturalización a 

94°C durante 30 segundos, alineamiento a 50°C durante 30 segundos y un ciclo de extensión 

a 68°C durante 1.30 min. Los oligonucleótidos utilizados para la amplificación se especifican 

en el Cuadro 1. Los productos de PCR fueron purificados con el método de Polyethylene 

Glycol (PEG) (Lis 1980). Los productos purificados se enviaron para su secuenciación en 

muestras de 50 ng/µl a un volumen de 20 µl con sus respectivos oligos en 20 µl de muestra 

a una concentración de 10 pmol/ul, a Macrogen Sequencing Service, Korea en 

secuenciadores AppliedBiosystems 3730XL. 
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Cuadro 1. Oligonucleótidos utilizados en este estudio. 

Gen Primer Secuencia (5´ -> 3’) Fuente 
 

ND1 

 

 

 

PRLR 

 

R35 

 

16 AR2 

R4 Skink 

ND1-INTR2 

TMET 

PRLR-F1 

PRLR-R3 

R35-F 

R35-R 

 

CCCGMCTGTTTACCAAAACA 

AGGAGATGGTTTGTGCCACTGCTC 

CRAAKGGGCCDGCTGCRTAYTCTAC 

TCGGGGTATGGGCCCRARAGCTT 

GACARYGARGACCAGCAACTRATGCC 

GACYTTGTRRACTTCYACRTAATCCAT 

GACTGTGGAYGAYCTGATCAGTGTGGTGCC 

GCCAAAATGAGSGAGAARCGCTTCTGAGC 

 

Reeder (2003) 

Valdenegro-Brito (2018) 

Schmitz y cols. (2005) 

Leaché y Reeder (2002) 

Townsend y cols. (2008) 

Townsend y cols. (2008) 

Leaché (2009) 

Leaché (2009) 
    

 

Edición y alineamiento. Las secuencias fueron editadas y ensambladas en el software 

Sequencher® v 4.1.4. (Gene Codes Corporation 2000). Las secuencias editadas se alinearon 

haciendo uso del algoritmo MUSCLE incluido en el Software MEGA X (Kumar y cols. 

2018). Se contruyeron dos matrices, una corresponde al mtDNA con una longitud de 1491 

pares de bases (pb) y la segunda corresponde a una matriz concatenda con los tres genes 

ND1, PRLR y R35 con una longitud de 2635 pb. Para obtener la mejor estrategia de partición 

y los modelos evolutivos que mejor se ajustaron a los datos se utilizó el software 

Partitionfinder 2.1.1 (Lanfear y cols. 2017) bajo el criterio de información bayesiana (CIB) 

con el algoritmo heurístico “greedy” (Smart y cols. 2017).  De acuerdo con Partitionfinder 

2.1.1 (Lanfear y cols. 2017), para la matriz de mtDNA se consideraron seis particiones: 16S 

stemps, 16S loops, ND1 1ª posición, ND1 2ª posición, ND1 3ª posición y tRNAs; por su parte 

para matriz concatenada se consideraron siete particiones: 16S stemps, 16S loops y PRLR, 

ND1 1ª posición, ND1 2ª posición, ND1 3ª posición, tRNAs y R35.     

5.3.2.- Análisis filogenéticos 

Para poner a prueba la monofilia de Scincella assata e inferir sus relaciones filogenéticas se 

realizaron dos análisis, uno de máxima verosimilitud y uno de inferencia bayesiana. Los 

modelos evolutivos para cada partición se indican en el Cuadro 2. Se realizó un análisis de 

máxima verosimilutud (ML) en el software RaxML v8.0 (Stamatakis 2014), y se calculó el 

soporte de ramas con un bootstrap no paramétrico con 1000 repeticiones. El segundo análisis 

se realizó por medio de la inferencia Bayesiana (IB) en el software Mr. Bayes 3.2 (Ronquist 

y cols. 2012) con dos corridas paralelas con cuatro cadenas de Markov Monte Carlo 

Metrópolis (mcmc) por 50,000,000 generaciones, muestrando cada 5000. Posteriormente se 

verificó la convergencia de las cadenas en TRACER v1.4 (Rambaut y Drummond 2007) y 
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se generó un árbol de máxima credibilidad (MCC) bajo el criterio de Comoon Ancestor 

Heights en TreeAnnotator v2.1.2 (Rambaut y Drummond 2012). Los árboles filogenéticos 

obtenidos de ambos análisis se visualizaron en FigTree 1.3.1 (Rambaut 2009). Los clados se 

consideraron como bien soportados para el análisis de ML con valores de bootstrap 

superiores a 70% (Hillis y Bull 1993) y para el análisis de IB los valores de probabilidad 

posterior superior a 0.95 PP (Leaché y Reeder 2002). 

 

Cuadro 2. Particiones y modelos evolutivos utilizados en los análisis filogenéticos. 
Partición                     Posición Modelo evolutivo ML Modelo evolutivo IB 
 

16S stemps                    1-202 

16S Loops                     203-334 

ND1 1a posición            335-1297/3 

ND1 2a posición            336-1297/3 

ND1 3a posición            337-1297/3 

tRNAs                           1298-1491 

 

GTR+CAT 

GTR+CAT 

GTR+CAT 

GTR+CAT 

GTR+CAT 

GTR+CAT 

 

GTR+G 

GTR+G 

GTR+G 

GTR+I+G 

GTR+I+G 

GTR+I+G 
   

 

5.4.- Métodos moleculares de delimitación de especies 

5.4.1.- Delimitación mediante WP 

Para realizar una hipótesis de límites de especie con el método WP propuesto por Wiens y 

Penkrot (2002) se utilizó el árbol filogenético de MCC obtenido del análisis bayesiano. Se 

consideraron como especies focales los grupos resultantes de la asignación morfológica. Se 

evaluó la exclusividad de cada especie focal con base en el soporte de los clados y su 

concordancia geográfica, y se determinó la presencia o ausencia de flujo génico entre las 

ramas basales de cada clado dentro de cada una de las especies focales. Finalmente, se 

elaboró un mapa para visualizar la procedencia geográfica de los haplotipos y su congruencia 

con el análisis filogenético. Se consideraron como especies potenciales los clados basales, 

exclusivos, congurentes con la geografía y fuertemente apoyados (> 0.95 PP).    

5.4.2.- Delimitación mediante GMYC 

Para ejecutar el análisis de GMYC se generó un árbol ultramétrico mitocondrial en BEAST 

2.5 (Bouckaert y cols. 2019). Se utilizaron las mismas particiones que en los análisis 

filogenéticos, pero se calcularon los modelos evolutivos en bModeltest (Bouckaert y 

Drummond 2017). Como parámetros se utilizó un reloj relajado con distribución log normal 

y un modelo de árbol de Yule. Se realizaron dos corridas independientes de 100,000,000 de 
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generaciones cada una, muestreando cada 5,000, se verificó la convergencia de las cadenas 

en TRACER v1.4 (Rambaut y Drummond 2007) y se generó el árbol MCC que se utilizó 

como entrada para GMYC bajo el criterio de Comoon Ancestor Heights en TreeAnnotator v 

2.1.2 (Rambaut y Drummond 2012), desechando el 25% de los árboles iniciales como burnin. 

Finalmente, se realizó el análisis de GMYC con ambos umbrales (multiple and single 

threshold) con el paquete "Splits" (Ezard y cols. 2009) en el software R (R development Core 

Team 2015). 

5.4.3.- Delimitación mediante PTP 

Se realizó el análisis de PTP en el servidor web  https://species.h-its.org/ptp/ (Zhang y cols. 

2013). Se utilizó como entrada el árbol de mtDNA obtenido en ML. Se descartaron los grupos 

externos con excepción de S. cherriei. El análisis se ejecutó con 500 000 mcmc generaciones 

con los parámetros de Thinning = 100, Burn-in = 0.1 y Seed = 123.  

5.5.- Árbol de especies 

Se infirió el árbol de especies de S. assata con datos multilocus para evaluar la hipótesis de 

la asignación morfológica y la filogenia. Se generó el árbol de especies con las secuencias de 

los tres loci en *BEAST implementado en BEAST 2.5 (Bouckaert y cols. 2019). Cada grupo 

morfológico obtenido de S. assata se consideró como una especie diferente para el análisis 

en *BEAST. A cada locus se le asignó su propia partición y se seleccionó el modelo evolutivo 

más adecuado para cada partición utilizando jModelTest 2.1.10 (Darriba y cols. 2012) 

(Cuadro 3). El árbol de especies se calibró con base en la filogenia de Squamata, la 

divergencia en el género Plestiodon y la filogenia de Lygosominae (Whiting y cols. 2003; 

Conrad 2008; Brandley y cols. 2011; Skinner y cols. 2011) con los siguientes críterios: (1) 

El ancestro común más reciente (ACMR) de  Episquamata (Anniella, Aspidoscelis, Basiliscus 

y Bipes) se calibró utilizando la edad del fósil, Paramacellodus, con distribución log normal, 

180 Ma. m = 0, d = 1.769 (Conrad 2008; Wiens y cols. 2006); (2) del ACMR de 

Scincomorpha (representada por Gerrhosauridae, Scincidae y Xantusiidae) se calibró 

utilizando la edad del fósil Sakurasaurus (Evans y Manabe 1999; Conrad 2008) con 

distribución log normal, 151 Ma. m = 0, d = 1.309 (Wiens y cols. 2006; Hugall y cols. 2007); 

(3) Para la divergencia del género Scincella se utilizó como referencia el origen de los 

representantes australianos del grupo Sphenomorphus, estimada en 25 Ma. (Skinner y cols. 

https://species.h-its.org/ptp/
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2011). Para generar el árbol de especies se utilizó un reloj estricto y el modelo de Yule, se 

ejecutaron dos corridas independientes con una longitud de 300,000,000 de generaciones 

cada una, muestreando cada 5,000 generaciones. Se verificó la convergencia de las cadenas 

en TRACER v1.4 (Rambaut y Drummond 2007) y se generó el árbol de especies en 

TreeAnnotator v2.1.2 (Rambaut y Drummond 2012) desechando el 25% de los árboles 

iniciales como burnin.  

Cuadro 3. Particiones y modelos evolutivos utilizados en el árbol de especies. 
Partición                                    Posición  Modelo evolutivo   
 

16S                                             1-334 

ND1 1a posición                         335-1297/3 

ND1 2a posición                         336-1297/3 

ND1 3a posición                         337-1297/3 

tRNAs                                        1298-1491 

PRLR                                         1492-2030  

R35                                             2031-2635 

 

GTR+G 

HKY+G 

HKY+G 

GTR+I+G 

SYM+I+G 

GTR+I+G 

GTR+I+G 

 

 

 

 

5.6.- Marco integrador y reconocimiento de especies 

Se consideraron como especies los grupos que cumplieron con los siguientes tres criterios:  

(1) Ser morfológicamente distinguibles de otros grupos por al menos en una o más 

características.  

(2) Haber sido propuesto como especie potencial por los métodos de delimitación de 

especies (GMYC, PTP, WP).  

(3) Se consideraron aspectos ecológicos y geográficos como la altitud, el tipo de 

vegetación y las regiones fisiográficas en que se distribuyen los grupos, que pudieran 

ayudar en la delimitación (Setiadi y cols. 2011; Pavón-Vázquez 2015).   
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6.- RESULTADOS  

6.1.- Morfología 

6.1.1.- Caracteres merísticos y cualitativos 

A partir de la revisión de los caracteres merísticos y cualitativos, dentro de S. assata se 

distinguieron cinco grupos: 1) S. a. taylori que incluye poblaciones de Jalisco, Colima, 

Michoacán y el oeste de Guerrero; 2) S. a. assata representado por las poblaciones del sur de 

Chiapas, México, Guatemala, El Salvador y Honduras; 3) Scincella sp. GRO-AOX por las 

poblaciones del centro y sur de Guerrero y el oeste de Oaxaca, México; 4) Scincella sp. OAX-

CHIS que incluye poblaciones del este de Oaxaca y el oeste de Chiapas, México; y 5) 

Scincella sp. SMS poblaciones de la Sierra Madre del Sur, en Guerrero y Oaxaca (Fig. 5). 

Los caracteres que permiten diferenciar estos grupos son: número de hileras de escamas 

alrededor de la mitad del cuerpo, número de escamas dorsales, número de hileras de escamas 

que separan las franjas laterales, número de escamas nucales, continuidad y discontinuidad 

de la franja lateral oscura, presencia o ausencia de línea dorsolateral clara y los patrones de 

coloración corporal (Cuadro 4). 

 

Figura 5. Distribución geográfica de los cinco grupos morfológicos en Scincella assata con base en 

caracteres merísticos y cualitativos. Los diferentes colores en los círculos indican el grupo al que 

corresponden.  



 

21 
 

Cuadro 4. Grupos identificados en Scincella assata con base en la morfología y caracteres que los 

diferencian. n= es el número de ejemplares revisados. x = valor promedio del intervalo de número de 

hileras de escamas a medio cuerpo y número de escamas dorsales.   

 

Escamas dorsales. Scincella sp. SMS se puede diferenciar del resto de los grupos, por la 

forma y el número de hileras de escamas entre las franjas laterales a la altura del cuello, ya 

que es el único grupo dentro del complejo con escamas dorsales grandes y alargadas, presenta 

seis hileras de escamas entre las franjas laterales (Fig. 6A), contrario a las ocho hileras de 

escamas que presentan el resto de los grupos (Fig. 6B). 

 

 

 

Grupo 

 

Hileras de 

escamas a 

mitad de 

cuerpo 

 

Número 

de 

escamas 

dorsales 

 

Número 

de 

escamas 

entre 

franjas 

laterales  

 

Arreglo 

de 

escamas 

nucales 

 

Franja 

lateral 

 

Patrón 

dorsal 

 

Línea 

dorsolateral 

clara 

 

S. a. taylori 

n= 11 

 

 

24-27 

x  = 25 

 

62-70 

x  = 66 

 

8 
 

1-1 
 

Discontinua 
 

Liso 
 

Ausente 

Scincella sp. GRO-

OAX 

n= 11 

26-28 

x  = 27 

63-76 

x  = 70 
 

8 0-0, 1-1 Continua  Con 

manchas 

Presente 

 

S. a. assata  

n= 52 
 

 

Scincella sp. OAX-

CHIS 

n= 10 

 

28-33 

x  = 31 

 

26-30 

x  = 28 

 

59-79 

x  = 70 

 

62-75 

x  = 69 

 
 

8 

 

 

 

8 

 

 

0-0 

 

 

 

0-0, 1-1 

 

Continua  

 

 

 

Continua  

 

Con 

manchas 

 

 

Con 

manchas 

 

 

Presente/ausente 

 

 

 

Ausente 

 

Scincella sp. SMS 

n= 29 

 

 

 

 

24-28 

x  = 25 

 

54-67 

x  = 61 

 

6 0-0, 1-1 Continua bien 

definida, con 

una segunda 

línea lateral 

Puntos 

ordenado

s en dos 

líneas 

dorsolate

rales 

Ausente 
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Figura 6. Diferencias en la forma de las escamas dorsales. (A) Escamas dorsales grandes y alargadas 

presentes en Scincella sp. SMS (ejemplar MZFC 28396) con seis hileras de escamas entre franjas 

laterales. (B) Escamas dorsales pequeñas presentes en el resto de los grupos (ejemplar IDF 57) con 
ocho hileras de escamas entre franjas laterales. 

 

Patrón dorsal. Se encontraron tres patrones de coloración. (A) Patrón liso: el dorso de los 

ejemplares no presenta puntos, manchas o líneas dorsales, S. a. taylori presentó este patrón. 

(B) Patrón con manchas: el dorso de los ejemplares presenta pequeñas manchas, el arreglo 

de estas manchas en algunos ejemplares asemeja líneas dorsales, presente en S. a. assata, 

Scincella sp. GRO-OAX y Scincella sp. OAX-CHIS. (C) Patrón exclusivo de Scincella sp. 

SMS con dos líneas dorsolaterales oscuras: los ejemplares presentan una serie de puntos en 
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el dorso ordenados en 2 líneas en la 2ª y 5ª hilera de escamas entre las franjas laterales a la 

altura del cuello (Fig. 7).    

 

Figura 7. Diferentes patrones dorsales presentes en los ejemplares de S. assata. (A) Patrón liso 

presente en Scincella a. taylori. (B) Patrón con manchas presente en S. a. assata, Scincella sp. GRO-

OAX y Scincella sp. OAX-CHIS. (C) Patrón con dos líneas dorsolaterales oscuras presente en 

Scincella sp. SMS.   

Franja lateral. Se encontraron tres patrones de la franja lateral: (A) Franja discontinua: la 

franja lateral surge desde las narinas y se interrumpe a la altura de las extremidades anteriores, 

S. a. taylori es el único grupo que presenta este patrón. (B) Franja continua: la franja lateral 

es continua desde las narinas hasta la cola, se hace más delgada y poco definida a medio 
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cuerpo, y nuevamente se define hacia la base y el resto de la cola, patron presente en Scincella 

sp. OAX-CHIS, S. a. assata y Scincella sp. GRO-OAX. (C) Franja continua doble: exclusivo 

de Scincella sp. SMS, en donde la franja lateral es continua y más gruesa, definida desde las 

narinas hasta la base de la cola, adicionalmente por debajo presenta una línea delgada que 

surge desde las escamas supralabiales, pasa por debajo del tímpano y se degrada 

convirtiéndose en puntos a la altura de medio cuerpo (Fig. 8).      

 

Figura 8. Patrones de la franja lateral presentes en los ejemplares examinados dentro del complejo S. 
assata. (A) Franja lateral discontinua presente en S. a. taylori, (B) franja lateral continua presente en 

Scincella sp. OAX-CHIS, S. a. assata y Scincella sp. GRO-OAX y (C) franja lateral continua, con 

una línea lateral delagada por debajo presente en Scincella sp. SMS.  
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Línea dorsolateral clara. Líneas dorsolaterales claras a cada lado, extendiéndose a lo largo 

del cuerpo desde las escamas nucales hasta más de la mitad de la cola, en contacto con la 1ª 

y 8ª hilera de escamas que separan las franjas laterales a la altura del cuello (Fig. 9), presentes 

en S. a. assata y Scincella sp. GRO-OAX y ausentes en S. a. taylori, Scincella sp. OAX-

CHIS y Scincella sp. SMS.  

 
Figura 9. Líneas dorsolaterales claras presente en Scincella a. assata y Scincella sp. GRO-OAX. (A) 

Ejemplar (RICB 519) en vida de S. a. assata de Huixtla, Chiapas, fotografía por Rocío Gabriela 

Escobedo Cadena. (B) Ejemplar (RPA 247) en vida de Scincella sp. GRO-OAX de Tierra Colorada, 

Guerrero, fotografía por Ricardo Palacios Aguilar.  

 

6.1.2.- Caracteres merísticos y morfométricos 

Análisis de Componentes Principales. - Se eligieron los seis primeros componentes que 

explican el 83.01 % de la varianza de los datos originales.  

Análisis de Funciones Discriminantes. - Para este análisis cada ejemplar se asignó a alguno 

de los cinco grupos obtenidos en el análisis morfológico con caracteres merísticos y 

cualitativos. En la gráfica de dispersión se distinguen cinco conjuntos, dos de ellos (S. a. 

taylori y Scincella sp. SMS) formaron grupos exclusivos y congruentes a la asignación 

morfológica con caracteres cualitativos y merísticos. Los grupos Scincella a. assata y 

Scincella sp. GRO-OAX se encuentran más cercanos, pero es posible diferenciarlos. Por su 

parte, Scincella sp. OAX-CHIS se sobrelapa en algunas muestras con Scincella a. assata y 

Scincella sp. GRO-OAX, sin embargo, los centriolos de estos grupos no se sobreponen (Fig. 

10).  
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Figura 10. Gráfica de dispersión de las muestras de acuerdo con las funciones discriminantes. Los 

diferentes colores indican a que grupo corresponde cada conjunto. Las cruces muestran el centriolo 

de cada grupo.  
 

6.2.- Análisis filogenéticos 

Máxima verosimilitud. En el árbol filogenético de ML (Fig. 11) el taxón S. assata es 

polifilético, sin embargo, la relación de uno de los clados principales no está bien soportada. 

En el árbol de máxima verosimilitud se pueden identificar cinco clados principales en el 

complejo Scincella assata congruentes con la asignación morfológica. El primer clado (A1) 

está conformado por los haplotipos de S. a. assata del Sur de Chiapas, Guatemala y El 

Salvador. Un segundo clado (A2), hermano de A1, conformado por los haplotipos de S. a. 

assata del este de Oaxcaca y oeste de Chiapas. En un tercer clado (A3), hermano de (A1+A2) 

se ubican los haplotipos de S. a. taylori de Jalisco, Colima y oeste de Guerrero. Un cuarto 

clado (A4) representa el grupo hermano del clado formado por ((A1+A2)+A3) y está 

conformado por los haplotipos de S. a. taylori del centro y sur de Guerrero y un haplotipo 

del oeste de Oaxaca. Un quinto clado (A7) lo conforman los haplotipos de S. a. taylori de la 

Sierra Madre del Sur desde el oeste de Guerrero hasta el sur de Oaxaca, y representa el grupo 

hermano de (((((A1+A2)+A3)+A4)+A5)+A6). 

Por su parte, Scincella cherriei es parafilético y se ubica en dos clados (A5) y (A6). 

El clado A5 está conformado por los haplotipos de S. c. cherriei, S. c. stuarti y S. c. ixbaac, 
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quienes a su vez representan el grupo hermano de (((A1+A2)+A3)+A4). El clado A6 

representa el grupo hermano de ((((A1+A2)+A3)+A4)+A5), e incluye los haplotipos de S. c. 

cherriei de Guatemala y Chiapas, Mex.   

El clado hermano de ((((((A1+A2)+A3)+A4)+A5)+A6)+A7), S. assata + S. cherriei 

está conformado por los haplotipos de Scincella del grupo Oligosoma (S. lateralis, S. 

kikaapoa, S. gemmingeri, S. s. caudaequinae y S. s. silvicola) y el haplotipo de Scincella 

incerta que pertenece al grupo Lygosoma, lo que representa que el grupo Lygosoma es 

parafilético respecto al grupo Oligosoma, sin embargo, estas relaciones presentan bajo valor 

de soporte. 
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Figura 11. Árbol filogenético de máxima verosimilitud obtenido con base en secuencias del gen 

mitocondrial ND1. Los colores morado, rojo, anaranjado, verde y azul turquesa indican cada clado 

principal dentro del complejo S. assata, el color gris indica los grupos externos. Los números 
corresponden al Anexo I. Los puntos en los nodos indican un soporte de BS ≥ 75%. 
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Inferencia Bayesiana. - En el árbol filogenético de MCC (Fig. 12) se obtuvieron los mismos 

cinco clados principales en S. assata que en el análisis de ML. Sin embargo, la topología 

difiere en la posición filogenética de A5 que se ubica como hermano del resto de los 

haplotipos de S. assata, por lo que S. assata es monofilético, sin embargo, al igual que en 

árbol de ML esta relación no está bien soportada. Scincella cherriei ubicado en dos clados 

(A6) y (A7) es parafilético. El clado A6 representa el grupo hermano de S. assata 

((((A1+A2)+A3)+A4)+A5) y el clado A7 representa el grupo hermano de 

(((((A1+A2)+A3)+A4)+A5)+A6).   

Finalmente, a diferencia del árbol de ML, Sincella incerta se excluye del clado 

formado por los haplotipos pertenecientes al grupo Oligosoma y aparece como grupo 

hermano del clado formado por S. cherriei + S. assata 

((((((A1+A2)+A3)+A4)+A5)+A6)+A7), por lo que el grupo Lygosoma es monofilético, pero 

con bajo valor de soporte del nodo.     
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Figura 12. Árbol de MCC obtenido con base en secuencias del gen mitocondrial ND1 a partir del 
análisis de inferencia bayesiana. Los colores morado, rojo, anaranjado, verde y azul turquesa indican 

cada clado principal dentro del complejo S. assata, el color gris indica los grupos externos. Los 

números corresponden al Anexo I. Los puntos en los nodos indican un soporte de PP ≥ 0.95. 
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6.3.- Delimitación de especies 

6.3.1.- Wiens y Penkrot (WP) 

La hipótesis de límites de especies con base en el método WP sugiere la presencia de cinco 

especies dentro del complejo S. assata: 1) Un grupo conformado por los haplotipos de la 

especie focal S. a. assata, esta especie potencial se distribuye en la planicie costera del 

pacífico, de manera continua desde el sur de Chiapas, Guatemala y El Salvador. 2) Un 

segundo grupo, representado por Scincella sp. OAX-CHIS con distribución restringida al este 

de Oaxaca y oeste de Chiapas. 3) El tercer grupo está representado por los haplotipos de S. 

a. taylori, con distribución en la planicie costera del pacífico, desde Jalisco, Colima hasta el 

oeste de Guerrero. 4) Scincella sp. GRO-OAX representa el cuarto grupo, se distribuye en 

las regiones de la Sierra Madre del Sur en el centro de Guerrero y oeste de Oaxaca, así como 

en elevaciones bajas en la costa de Guerrero. 5) El quinto grupo representado por Scincella 

sp. SMS, restringido a la Sierra Madre del Sur desde el oeste de Guerrero hasta el Sur de 

Oaxaca (Fig. 13). 

   
Figura 13. Correspondencia geográfica de las especies propuestas por WP dentro del complejo S. 

assata mediante la topología del árbol de IB. Cada círculo de color en el mapa se relaciona con los 

colores de los clados del árbol filogenético.   
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6.3.2.- General Mixed Yule Coalescent (GMYC) 

De acuerdo a la delimitación de especies en GMYC, en ambos umbrales se sugieren 17 

especies putativas dentro del complejo de Scincella assata (Fig. 14). Para Scincella sp. GRO-

OAX, se estiman dos especies: una especie (A1) esta representada por un solo haplotipo de 

la localidad de Putla Villa de Guerrero en Oaxaca, y la otra especie (A2) la representan las 

muestras de la sierra y costa de Guerrero. En S. a. assata se sugieren dos especies, una especie 

(B1) incluye todos los haplotipos del sur de Chiapas, Guatemala y El Salvador, con excepción 

de dos haplotipos del sur de Chiapas que representan otra especie (B2). En Scincella sp. 

OAX-CHIS se sugieren cinco especies, una especie (C1) que incluye los haplotipos del este 

de Chiapas en Tonalá, con excepción de un haplotipo que conforma otra especie (C4), por su 

parte todos los haplotipos del este de Oaxaca representan tres especies (C2, C3 y C5). En S. 

a. taylori se estiman dos especies, una especie (D1) conformada por un haplotipo de 

Ixtlahuacán Colima y otra especie (D2) representada por la muestra del oeste de Guerrero, 

dos haplotipos de Comalá y Minatitlán en Colima y uno de Jalisco. Dentro de Scincella sp. 

SMS se sugieren seis especies, una especie (E1) representada por un haplotipo de la sierra de 

Atoyac, Guerrero, mientras los haplotipos de Puerto del Bálzamo, ubicado en las montañas 

del oeste de Guerrero representan dos especies (E2 y E3), una cuarta especie sugerida (E4) 

está conformada por los haplotipos de las montañas del sur de Oaxaca y finalmente, los 

haplotipos de Malinaltepec ubicada en región montañosa del este de Guerrero representan 

dos especies (E5 y E6). 
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Figura 14. Delimitación de especies mediante GMYC para el complejo S. assata y especies 

cercanamente emparentadas. Los recuadros de colores representan los clados de los análisis 
filogenéticos de ML e IB. Cada especie potencial del análisis se muestra con un color diferente en la 

rama. Los números se indican en el Anexo I. 

 

6.3.3.- Poisson tree processes (PTP) 

El análisis de PTP reveló 14 especies putativas dentro de S. assata (Fig. 15). En este análisis 

se reconocen los clados de Scincella sp. OAX-CHIS, Scincella sp. GRO-OAX y Scincella a. 

assata como especies independientes. En S. a. taylori se sugieren dos especies, una especie 

(C1) conformada por el haplotipo de Ixtlahuacán Colima, y otra especie (C2) que incluye la 

muestra del oeste de Guerrero, dos haplotipos de Comalá y Minatitlán en Colima y uno de 

Jalisco. Dentro de Scincella sp. SMS se sugieren nueve especies, una especie (E1) 

conformada por los haplotipos del oeste de la Sierra Madre del Sur en Guerrero, con 

excepción de un haplotipo que conforma otra especie (E2), una tercer especie sugerida (E3) 

se conforma por el haplotipo de la sierra de Atoyac en Guerrero, los haplotipos de las 

montañas del sur de Oaxaca representan tres especies potenciales (E4, E5 y E6), y finalmente, 

las tres especies restantes (E7, E8 y E9) están representadas por los haplotipos de 

Malinaltepec, Guerrero. 
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Figura 15. Delimitación de especies en PTP con base el árbol de ML. Los recuadros de colores 

representan los clados de los análisis filogenéticos de ML e IB. Las especies moleculares putativas se 

indican usando transiciones entre ramas de color azul a ramas de color rojo. Los números se indican 
en el Anexo I.  
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6.4- Árbol de especies 

Las relaciones de los cinco grupos en el árbol de especies son iguales a los árboles de genes, 

sin embargo, en todos los casos, estas relaciones no fueron soportadas (Fig. 16) Scincella 

cherriei (S. c. cherriei + S. c. stuarti) apareció como especie hermana de todos los linajes del 

complejo S. assata (PP=1), por su parte Scincella sp. SMS apareció como hermana del resto 

de las especies, dentro del complejo. Scincella sp GRO-OAX aparece como especie hermana 

de S. a. taylori, S. a. assata y Scincella sp. OAX-CHIS, S. a. taylori aparece como especie 

hermana del clado conformado por S. a. assata y Scincella sp. OAX-CHIS. La divergencia 

entre el clado de S. cherriei y Scincella assata ocurrió hace 6.62 M.a., la divergencia entre 

((S. c. cherriei + S. c. stuarti) + Scincella sp. SMS) y el resto de clados de Scincella assata 

ocurrió hace 4.69 M.a., la divergencia entre (((S. c. cherriei+S. c. stuarti) + Scincella sp. 

SMS) + Scincella sp. GRO-OAX) y el resto de clados de Scincella assata ocurrió hace 3.21 

M.a., entre ((((S. c. cherriei + S. c. stuarti) + Scincella sp. SMS) + Scincella sp. GRO-OAX) 

+ S. a. taylori) y el clado (S. a. assata + Scincella sp. OAX-CHIS) ocurrió hace 2.66 M.a. 

quienes se estimó que divergieron hace 0.99 M.a.  

 

Figura 16.- Árbol de especies calibrado en el tiempo del complejo S. assata y S. cherriei basado en 
un locus mitocondrial y dos loci nucleares. Los colores representan los clados de los análisis 

filogenéticos de ML e IB. La PP se indica en los nodos. Las barras azules indican los intervalos de 

credibilidad al 95%. En la parte inferior se indica la edad en millones de años (M.a.) en que se estima 
se dio la divergencia de las especies. 
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6.5.- Resumen taxonómico 

 

Se muestra el número de especies propuestas por cada criterio para reconocer los límites de 

especies en el complejo S. assata. La revisión morfológica con caracteres merísticos y 

cualitativos propone cinco especies; el análisis de funciones discriminantes se consideran 

cinco especies; dentro de los métodos de delimitación, el análisis de Wiens y Penkrot propone 

cinco especies; por su parte dentro de los métodos coalescentes de delimitación, el análisis 

de GMYC propone 17 especies, y el análisis de PTP propone 14 especies (Fig. 17).       

 

Figura 17. Resultados de cada método utilizado para delimitar especies en el complejo Scincella 

assata. Se indican los mismos colores de cada clado de los análisis filogenéticos de ML e IB por 
especie propuesta. El análsis morfológico con caracteres merísticos y cualitativos (MORF) propone 

cinco especies; el análisis de funciones discriminantes (AFD) propone cinco especies; el análisis de 

Wiens y Penkrot (WP) propone cinco especies; el análisis de General Mixed Yule Coalescent 
(GMYC) propone 17 especies; el análisis de Poisson tree Process (PTP) propone 14 especies.     
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7.- DISCUSIÓN 

7.1.- Morfología de S. assata 

Uno de los principales problemas que han enfrentado los taxónomos en la clasificación de la 

familia Scincidae es la uniformidad de sus caracteres morfológicos (Taylor 1937). A lo largo 

de tiempo se han recopilado nuevos datos acerca de la morfología de Scincidos, y se han 

identificado caracteres diagnósticos útiles que respaldan su utlización en estudios 

taxonómicos (Stuart 1940; Mittleman 1950; Greer 1970; Greer 1974; Ouboter 1986; García-

Vázquez 2010; Nguyen y cols. 2010; Feria-Ortiz y cols. 2011: Linkem y cols. 2011; Hedges 

y Conn 2012; Nguyen y cols. 2019; McCranie y cols. 2020). Stuart (1940) proporciona 

información de las especies del género Scincella que conforman el grupo Lygosoma, algunos 

de los caracteres que permiten diferenciar las especies son: el número de hileras de escamas 

alrededor de la mitad del cuerpo, el número de escamas dorsales, escamas nucales y 

superposición de las extremidades. Este último carácter es cuestionado debido a que el 

tamaño de las extremidades depende de la edad del organismo, y se dificulta su aplicación 

en ejemplares de colecciones fijados con formol ya que se vuelven demasiado rigidos y son 

propensos a dañarse, sin embargo, este carácter se utiliza con frecuencia y es considerado 

con valor de diagnóstico (Stuart 1940; Greer 1970; García-Vázquez 2003; 2012; Hedges y 

Conn 2012).  

Por su parte para el complejo S. assata, como en otros representantes de la familia 

Scincidae, el mayor peso de la asignación morfológica recae en algunos de los caracteres 

merísticos y cualitativos como son el patrón de coloración, la franja lateral, color y prescencia 

de las líneas, el número de escamas alrededor de la mitad del cuerpo, el número de escamas 

dorsales, escamas nucales y tamaño de las extremidades (Stuart 1940, Greer 1974; Brow y 

Alcala 1980; Griffith y cols. 2000; Nguyen y cols. 2010; García-Vázquez y cols. 2010; 

Gracía-Vázquez 2012; Hedges y Conn 2012; Valdenegro-Brito 2018; Nguyen y cols. 2019; 

Perea-Pérez 2020).  

El número de hileras de escamas alrededor de la mitad del cuerpo es uno de los 

caracteres más utilizados para diagnosticar especies dentro de la famila Scincidae. Greer 

(1970) menciona que el intervalo de este carácter en los integrantes de la familia 

Lygosominae es muy grande, y puede presentar desde 18 hasta 112 hileras. En los 
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representantes del género Scincella del continente americano el intervalo es de 24–35 hileras 

aproximadamente (Stuart 1940; García-Vázquez 2012; Valdenegro-Brito 2018). Dentro de 

Scincella assata las hileras de escamas a medio cuerpo diagnostican a las subespecies 

reconocidas, S. a. assata presenta 30–33 a diferencia de S. a. taylori que presenta 24–28 

hileras (Stuart 1940). Sin embargo, a partir de la revisión morfológica realizada estos 

intervalos varían y permiten identificar cinco grupos, es importante mencionar que el valor 

de diagnóstico aumenta cuando se utiliza en conjunto con otros caracteres (Nguyen y cols. 

2010; 2019).  

Otros de los caracteres con valor de diagnóstico en este grupo son el número de 

escamas dorsales (Stuart 1940) y escamas nucales. De acuerdo con Greer (1970) y Greer y 

Shea (2003) las escamas de la región de la cabeza suelen ser útiles para identificar grupos. 

Oliver (1937) reporta que de 15 ejemplares de S. a. taylori examinados, cuatro presentan una 

fórmula nucal 1-1, siete tienen sólo una escama nucal alargada y cuatro tienen escamas 

nucales indiferenciadas, estas condiciones de escamas nucales permiten distinguir entre S. a. 

taylori (1-1) y S. a. assata (indiferenciadas). Por lo que los ejemplares mencionados por 

Oliver (1937) con escamas nucales indiferenciadas pueden referirse a Scincella sp. GRO-

OAX o Scincella sp. SMS ya que estos linajes presentan disposición de solo una escama 

nucal alargada o indiferenciadas.  

En cuanto a la franja lateral, se encontraron tres patrones, dentro de los cuales se 

describe uno que no posee otra especie del género Scincella del grupo Lygosoma, ya que 

Scincella sp. SMS presenta una línea oscura por debajo de la franja lateral. La franja lateral 

ha sido importante para diagnosticar especies, como en Scincella kikaapoa del grupo 

Oligosoma, la cual presenta dos franjas ventrolaterales estrechas y oscuras separadas entre sí 

por una línea pálida ventrolateral estrecha a cada lado (García-Vázquez y cols. 2010). Cabe 

señalar, que no es un carácter exclusivo de las especies del género Scincella, ya que la 

variación de los patrones de las franjas laterales y las líneas ventrolaterales o dorsolaterales 

se han utilizado con frecuencia en otras especies de la familia Scincidae como en los géneros 

Eumeces Wiegmann 1834, Plestiodon Dumeril y Bibron 1839, Marisora Hedges y Conn 

2012, Mabuya Fitzinger 1826 y Mesocincus Griffit, Ngo y Murphy 2000 (Griffith y cols. 
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2000; García-Vázquez y cols. 2010; Feria-Ortiz y cols. 2011; Pavón-Vázquez 2015; 

McCranie y cols. 2020).   

Por su parte el análisis estadístico, con la inclusión de caracteres morfométricos y 

merísticos, complementa la evidencia morfológica y es congruente con la asignación de los 

grupos morfológicos con caracteres merísticos y cualitativos, a pesar de que se observa un 

mínimo sobrelapamiento en un grupo con respecto a otros dos, debido a que comparten 

algunas características (S. a. assata, Scincella sp. GRO-OAX y Scincella sp. OAX-CHIS) 

estos se pueden distinguir por la procedencia geográfica. Actualmente se siguen describiendo 

especies nuevas en el género Scincella con la morfología como una de las principales fuentes 

de evidencia, incluso en algunas especies asiáticas se ha incluido morfología de hemipenes 

(Darevsky y Nguyen 1983; García-Vázquez y cols. 2010; Nguyen y cols. 2010; Neang y cols. 

2018; Nguyen y cols. 2019). 

7.2.- Sistemática de S. assata 

En la actualidad las filogenias con caracteres moleculares han resuelto muchos de los 

problemas taxonómicos que presentaban los integrantes de la familia Scincidae en su 

clasificación taxonómica (Griffith y cols. 2000; Brandley y cols. 2005; Feria-Ortiz y cols. 

2011; Hedges y Conn 2012; Linkem y cols. 2011; McCranie 2020). La hipótesis filogenética 

de S. assata obtenida en este estudio es congruente a la de trabajos previos (García-Vázquez 

2012; Valdenegro-Brito 2018), sin embargo, a diferencia de las anteriores se considera una 

hipótesis fuertemente soportada por la inclusión de un mayor número de muestras y la 

integración de diferentes fuentes de evidencia que la respaldan. Se confirma que S. assata no 

es un grupo natural y representa un complejo de especies en el que se identificaron cinco 

linajes. García-Vázquez (2012) identificó dos clados, uno conformado por un haplotipo de 

Sphenomorphus a. taylori (GRO) el cual corresponde al linaje identificado en este estudio 

como Scincella sp. GRO-OAX y el segundo conformado por haplotipos Sphenomorphus a. 

taylori (GRO) y Sphenomorphus a. assatum (OAX) que corresponden al linaje Scincella sp. 

SMS. Por su parte, Valdenegro-Brito (2018) identificó tres clados; uno conformado por 

haplotipos de Scincella a. taylori (GRO) y Scincella a. assatum (OAX) los cuales 

corresponden al linaje Scincella sp. SMS, el segundo conformado por un haplotipo Scincella 

a. taylori (Pluma Hidalgo) sin embargo, la longitud de la secuencia era corta, por lo que para 
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este estudio se completo, y en el análisis se incluye en el clado Scincella sp. SMS; el tercero 

incluía haplotipos de Scincella a. taylori (COL), Scincella a. taylori (GRO) y Scincella a. 

assata (CHIS), los cuales en este estudio se identificaron como tres linajes independientes y 

corresponden a S. taylori, Scincella sp. GRO-OAX y S. assata respectivamente. 

 La inclusión de muestras de Guatemala y El Salvador, específicamente de la 

localidad tipo (volcán de Izalco, El Salvador) de S. assata es relevante ya que permitió 

identificar que las poblaciones de Chiapas no pertenecen a un mismo clado, a partir de lo 

cual se identificó un linaje no descrito (Scincella sp. OAX-CHIS) reportado como S. a. taylori 

por Álvarez del Toro y Smith (1956) y Álvarez del Toro (1982) en Tonalá, Chiapas.  

De acuerdo con Linkem y cols. (2011) la familia Scincidae requiere de una revisión 

exahustiva con caracteres moleculares, ya que realizar filogenias con estos caracteres pueden 

evitar diagnosticar erróneamente las relaciones filogenéticas resultantes de altos niveles de 

homoplasia en algunos caracteres morfológicos. 

7.3.- Límites de especie en S. assata  

Los métodos de límites de especies concuerdan en sugerir que Scincella assata es un 

complejo de especies conformado por diferentes linajes y no por dos subespecies como es 

reconocido actualmente (Fig. 17). Sin embargo, no hubo congruencia total de las hipótesis 

propuestas por cada método ya que el intervalo de especies propuestas dentro de S. assata va 

desde cinco hasta 17 especies.  

La delimitación de especies mediante WP propone cinco especies. Este análisis 

parece confiable, ya que se incluyeron especies estrechamente relacionadas a la especie focal. 

Además, se incluyen dos o más individuos de tantas localidades como fue posible, esto para 

determinar la exclusividad del grupo e inferir si existe flujo génico entre las poblaciones en 

los linajes más basales. Esta aproximación resultó en que las cinco especies focales fueron 

exclusivas y determinadas como especies únicas, hipótesis respaldadas por los caracteres 

morfológicos y la congruencia geográfica con excepción de Scincella sp. SMS y Scincella 

sp. GRO-OAX. En la región de la SMS en el centro de Guerrero se observa una distribución 

simpátrica entre Scincella sp. SMS y Scincella sp. GRO-OAX, sin embargo, existen 

diferencias en cuanto a la altitud y tipo de vegetación en donde habitan cada una de estas 
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especies. Por una parte, Scincella sp. GRO-OAX se puede encontrar de bajas a moderadas 

elevaciones (17-1800 m) principalmente en selva baja caducifolia desde el centro de 

Guerrero en Chilpancingo hacía el sur en la Planicie Costera del Pacífico y por su parte 

Scincella sp. SMS se restringe a elevaciones mayores (1000-2079 msnm) principalmente en 

bosques de pino y pino-encino (Zamudio y cols. 1997; Serb y cols. 2001; Wiens y Penkrot 

2002; Mata-silva y cols. 2017; Palacios-Aguilar y Flores-Villela 2018).  

En cuanto a los métodos coalescentes de delimitación, GMYC y PTP, podrían estar 

sobreestimando por más de 11 especies el número de entidades presentes en el complejo S. 

assata. Generalmente las estimaciones de límites de especies entre PTP y GYMC son 

similares, son métodos que están influenciados por el flujo génico y son sensibles a la 

relación entre el tamaño de la población y el tiempo de divergencia (Zhang y cols. 2013; Luo 

y cols. 2018). La sobreestimación de especies es frecuente en estos métodos, ya que el 

número de especies propuestas suele ser mayor que las determinadas morfológicamente, pero 

no se descarta su aplicación ya que se ha demostrado que detecta la posible presencia de 

especies crípticas, por lo que se resalta la importancia de comparar los resultados con otros 

métodos (Fontaneto y cols. 2009; Ence y Carstens 2011; Ceccarelli y cols. 2012; Miralles y 

Vences 2013; Talavera y cols. 2013). Dentro de los problemas principales que enfrenta 

GMYC se encuentra el muestreo (sobreestimación de especies) y la historia evolutiva del 

taxón, ya que es poco probable que las especies que han divergido recientemente o los clados 

que se someten a radiación rápida sean identificables como especie (subestimación de 

especies). Una estimación erronea se puede detectar porque los resultados son incongruentes 

cuando se compara bajo un enfoque de taxonomía integradora, en este estudio se considera 

una estimación erronea por parte de GMYC en Scincella sp. OAX-CHIS y Scincella sp. SMS 

ya que no existe congruencia entre las especies propuestas y la evidencia morfológica así 

como la estructura geográfica al estimar ejemplares que son morfológicamente similares 

provenientes de una misma localidad como especies potenciales diferentes. En Scincella sp. 

OAX-CHIS la falta de inclusión de muestras de la región central de Chiapas y en Scincella 

sp. SMS los huecos en el muestreo debido al relieve accidentado de la Sierra Madre de Sur 

podrían estar afectando las estimaciones (Reid y Carstens 2012; Talavera y cols. 2013).  
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El método de PTP considera como especies únicas a Scincella assata, Scincella sp. 

GRO-OAX y Scincella sp. OAX-CHIS (uno de los dos taxones que sobreestima GMYC), 

mientras que en S. a. taylori al igual que GMYC estima dos especies, a pesar de que no 

existió diferenciación morfológica no se descarta la hipótesis de que el ejemplar de 

Ixtlahuacan, Colima pudiera representar un linaje independiente críptico, considerando que 

S. a. taylori es el grupo con menor número de haplotipos incluidos en los análisis, además de 

que en este estudio no se incluyeron muestras de Michoacán, un esquema de muestreo mejor 

representado podría contribuir a resolverlo (Le Ru y cols. 2014; Mallo y Posada 2016). El 

clado Scincella sp. SMS con PTP al igual que en GMYC está sobreestimado por ocho 

entidades, y de la misma manera se atribuye al muestreo limitado (Le Ru y cols. 2014) al 

estimar ejemplares morfológicamente similares de una misma localidad como especies 

diferentes considerando la baja probabilidad de simpatría de tres especies en un mismo sitio, 

ya que en puerto del Balsamo, Guerrero, de tres ejemplares se estiman dos especies. Así 

mismo, estima tres ejemplares de Malinaltepec, Guerrero, como tres especies independientes.  

De acuerdo con el amplio intervalo de distribución geográfica de Scincella sp. SMS y el 

relieve accidentado de la Sierra Madre de Sur, existen haplotipos de este grupo que no se han 

muestreado, por lo tanto, el grado de divergencia entre los haplotipos del mismo clado es 

mayor, cabe mencionar que los límites inferidos por PTP y GMYC son sólo aproximados y 

es necesario dentro de un marco de taxonomía integradora utilizar conjuntos de datos 

adicionales como evidencia morfológica, geográfica, ecológica, etológica etc. para dar 

soporte a las hipótesis de delimitación (Padial y cols. 2010; Ence y Carstens 2011; Sauer y 

Hausdorf 2012; Zhang y cols. 2013). 
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8.- CONCLUSIONES 

 

• La integración de la evidencia morfológica y molecular permitió plantear una 

hipótesis bien soportada de delimitación de especies dentro del complejo S. assata, la 

cual refiere existen al menos cinco entidades en el complejo. 

• El taxón Scincella assata no es monofilético, ya que los haplotipos forman cinco 

clados, y uno de ellos se excluye del ancestro común más reciente.  

• Existen algunas diferencias morfológicas que permiten formar grupos dentro del 

complejo S. assata. Sin embargo, la evidencia morfológica por si sola no es 

contundente, por lo que se requirió de fuentes complementarias como la procendencia 

geográfica y las relaciones filogenéticas que respaldaran los grupos morfológicos. 

• Los resultados de la delimitación molecular de especies son congruentes en algunos 

grupos con la asignación morfológica y sus relaciones filogenéticas, por otra parte, 

también existe incongruencias en dos de los clados. Sin embargo, todos los métodos 

sugerieren la hipótesis de que el complejo Scincella assata se conforma por al menos 

cinco especies. 

• Los métodos coalescentes de límites de especies (GMYC y PTP) sobreestiman el 

número de especies hipotéticas, sin embargo, esta sobreestimación se produce 

únicamente en dos de los cinco clados en los cuales se atribuye a que el muestreo 

requiere ser mejor representado. 

• Los resultados obtenidos en este estudio se consideran como evidencia suficiente de 

evolución independiente de los linajes que conforman el complejo S. assata para ser 

considerados como especie cada uno, por lo que las dos subespecies reconocidas en 

S. assata (S. assata assata y S. assata taylori) se elevan de categoría taxonómica a 

nivel de especie y además se describen tres especies nuevas (Scincella sp. nov. OAX-

CHIS, Scincella sp. nov. GRO-OAX y Scincella sp. nov. SMS).  
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9.- SISTEMÁTICA DEL COMPLEJO SCINCELLA ASSATA Y 

CONSIDERACIONES TAXONÓMICAS 

Con base en los análisis realizados y de acuerdo con la propuesta de De Queiroz (2007) que 

define a las especies como linajes evolutivos independientes y que los atributos que fueron 

adquiriendo en el proceso de divergencia nos ayudan a reconocer entre ellas, en este estudio 

se sugiere la presencia de cinco especies dentro del complejo S. assata. En particular, S. a. 

assata, S. assata taylori consideradas como subespecies dentro de S. assata, conforman cada 

uno grupos exclusivos que se pueden distinguir morfológicamente por el número de hileras 

de escamas alrededor de la mitad del cuerpo, número de escamas dorsales, escamas nucales 

alargadas y por la franja lateral continua en S. a. assata y discontinua en S. a. taylori. Por lo 

tanto, se propone elevarlos de categoría taxonómica a nivel de especie a Scincella assata stat. 

nov. y Scincella taylori stat. nov. respectivamente. Por su parte Scincella sp. OAX-CHIS, 

Scincella sp. GRO-OAX y Scincella sp. SMS representan especies no descritas, y son 

distingibles morfológicamente. Scincella sp. nov. SMS se diferencia del resto por el tamaño 

de las escamas dorsales, menor número de escamas dorsales, por la presencia de una línea 

oscura lateral por debajo de la franja lateral y dos líneas oscuras dorsolaterales. Scincella sp. 

nov. OAX-CHIS, se diferencia de S. assata stat. nov. por presentar menor número de hileras 

de escamas alrededor de la mitad del cuerpo y la ausencia de las líneas dorsolaterales claras. 

Y Scincella sp. nov. GRO-OAX se diferencia de S. taylori stat. nov. por presentar la franja 

lateral continua, tendencia a escamas nucales indeferenciadas y la presencia de las líneas 

claras dorsolaterales, con relación a S. assata stat. nov. se diferencia por el menor número de 

hileras de escamas alrededor de la mitad del cuerpo. Cada grupo representa grupos 

monofiléticos, además cada linaje es respaldado por al menos un método de límites de 

especie.   

9.1.- Caracterización de las especies propuestas:    

9.1.1.- Scincella assata (Cope 1864) stat. nov. 

(Fig. 18) 

Lampropholis assatus Cope 1864 

Mocoa assata (Cope 1876) 

Lygosoma assatum assatum (Stuart 1940) 

Scincella assata assata (Mittleman 1950) 

Scincella assata assata (Smith y Taylor 1950)  

Sphenomorphus assatus (Greer 1974) 
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Sphenomorphus assatus (Köhler 2006) 

Scincella assata (Linkem y cols 2011) 

Scincella assata (McCranie 2018) 

Scincella assata assata (Valdenegro-Brito 2018) 

Holotipo. - ANSP 9465 

Localidad tipo. - Volcán Izalco, El Salvador. 

Redescripción. - Especie de tamaño pequeño, alcanza una LHC max. de 55.58 mm. Escama 

frontoparietal única; interparietal rodeada por parietales; frontal elongada en contacto con 

frontoparietal, prefrontales separadas. Escamas nucales indiferenciadas; escamas dorsales 

pequeñas; 27–35 hileras de escamas alrededor del cuello; 28–33 hileras de escamas alrededor 

de la mitad del cuerpo; 63–79 escamas dorsales; ocho hileras de escamas entre franjas 

laterales a la altura del cuello, 1ª y 8ª hilera en contacto con las franjas oscuras laterales y 

líneas dorsolaterales claras a ambos lados. Miembros pentadáctilos cortos, que cuando son 

plegados al cuerpo no se tocan entre si, pueden estar separados por 2–15 escamas. Presentan 

14–19 laminillas infradigitales en el cuarto dedo. Color del cuerpo con el dorso marrón 

oscuro con puntos negros, franja oscura lateral continua extendiéndose desde los nostrilos 

hasta más de la mitad de la cola, bien definida desde la región postocular hasta la altura de 

las extremidades anteriores en donde se hace delgada y degradada, nuevamente se define en 

el margen distal de la cloaca y finalmente se desvanece en la cola; línea dorsolateral clara a 

ambos lados del cuerpo por arriba de la franja oscura lateral, vientre color crema, cola con 

tonos rojizos.   

Variación morfológica. - Las poblaciones del Sur de Chiapas y Guatemala presentan una 

serie de puntos negros en el rostro, que en la región de las supralabiales se extienden por el 

tímpano hasta la región de las extremidades anteriores en donde se hacen menos visibles, 

mientras que las poblaciones de El Salvador y Honduras los puntos en el rostro son menos 

visibles o ausentes. Las líneas dorsolaterales claras son más definidas y gruesas en las 

poblaciones del Sur de Chiapas y Guatemala, mientras que en las poblaciones de El Salvador 

y Honduras estas líneas están menos definidas y son menos visibles. Adicionalmente, de 52 

ejemplares examinados cuatro ejemplares de El Salvador y el único registro de Honduras, 

presentan menos de 30 hileras de escamas alrededor de la mitad del cuerpo, el resto de los 

ejemplares de El Salvador y todos los ejemplares del sur de Chiapas y Guatemala presentan 

30 o más hileras de escamas alrededor de la mitad del cuerpo.  
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Comparaciones. - Scincella assata stat. nov. difiere de S. gemmingeri, S. lateralis, S. 

kikaapoa y S. silvicola por la presencia de la escama frontoparietal única (escama 

frontoparietal dividida en las otras especies). De S. incerta, S. rara y S. cherriei por la 

coloración rojiza de la cola (cola color marron en S. incerta y azul en S. cherriei). De S. 

taylori stat. nov., Scincella sp. nov. (OAX-CHIS) y Scincella sp. nov. (SMS) por la presencia 

de una línea dorsolateral clara a ambos lados del cuerpo (ausencia de líneas dorsolaterales 

claras en las otras especies). Adicionalmente, se puede diferenciar de S. cherriei por la 

prescencia de extremidades cortas, que cuando son plegadas al cuerpo, se separan por 2–15 

escamas (extremidades largas, que cuando son plegadas al cuerpo, se sobrelapan por 1–8 

escamas en S. cherriei). Scincella assata stat. nov. se diferencia de S. taylori stat. nov., 

Scincella sp. nov. (GRO-OAX), Scincella sp. nov. (OAX-CHIS) y Scincella sp. nov. (SMS) 

por el número de hileras de escamas alrededor de la mitad del cuerpo (28–33 x  = 30 vs 24–

27 x  = 25 en S. taylori, 26–28 x  = 27 en Scincella sp. nov. (GRO-OAX); 26–30 x  = 28 en 

Scincella sp. nov. (OAX-CHIS) y 24–28 x  = 25 en Scincella sp. nov. (SMS). De S. taylori, 

Scincella sp. nov. (GRO-OAX) y Scincella sp. nov. (SMS) por la presencia de escamas 

nucales indiferenciadas (escamas nucales alargadas en las otras especies). 

Distribución. - Scincella assata stat. nov. se distribuye en la planicie costera del Pacífico, 

desde el sur de Chiapas, México, sur de Guatemala, en El Salvador se distribuye en casi todo 

el País (Köhler 2006), hasta el oeste de Honduras (McCranie 2018). Habita en bosque tropical 

perenifolio y subperenifolio, en El Salvador, específicamente en la localidad de San José 

Sacare se tiene el registro más alto de esta especie, en bosque de pino-encino a 1097 msnm 

(Köhler 2006) (Fig. 19). 
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Figura 18. A y B, ejemplares de Scincella assata stat. nov. de El Salvador (La Libertad); C y D, 

ejemplares de S. assata del Sur de Chiapas (Huixtla), fotografías por Rocío Gabriela Escobedo 
Cadena. 

 
Figura 19. Distribución geográfica de Scincella assata stat. nov. Los círculos amarillos representan 

registros de colecciones científicas, los círculos rojos representan registros visuales de la plataforma 

Naturalista. 
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9.1.2.- Scincella taylori (Oliver 1937) stat. nov. 

(Fig. 20) 

Leiolopisma assatum (Burt 1935) 

Leiolopisma assatum taylori Oliver 1937 

Lygosoma assatum taylori (Stuart 1940) 

Scincella assata taylori (Mittleman 1950) 

Scincella assata taylori (Smith y Taylor 1950) 

Scincella assata taylori (Valdenegro-Brito 2018) 

Holotipo. - UMMZ 80107 

Localidad tipo. - Santiago, Colima, México. 

Redescripción. - Especie de tamaño pequeño, alcanza una LHC max. de 50.62 mm. Escama 

frontoparietal única; interparietal rodeada por parietales; frontal no elongada en contacto con 

frontoparietal, prefrontales separadas. Escamas nucales alargadas fórmula 1–1; escamas 

dorsales pequeñas; 26–30 hileras de escamas alrededor del cuello; 24–27 hileras de escamas 

alrededor de la mitad del cuerpo; 62–70 escamas dorsales; ocho hileras de escamas entre 

franjas laterales a la altura del cuello, 1ª y 8ª hilera en contacto con las franjas a ambos lados. 

Miembros pentadáctilos cortos, que cuando son plegados al cuerpo no se tocan entre si, 

pueden estar separados por 5–15 escamas. Presentan 12–16 laminillas infradigitales en el 

cuarto dedo. Color del cuerpo con el dorso marrón claro. Franja oscura lateral discontinua, 

extendiéndose desde los nostrilos hasta la altura de las extremidades anteriores en donde se 

desvanece, vientre color crema, cola con tonos rojizos. 

Variación morfológica. - En algunos ejemplares la franja lateral oscura es menos visible, 

adicionalmente en dos ejemplares juveniles la coloración dorsal es más oscura y presentan 

vestigios de líneas oscuras a lo largo del dorso.  

Comparaciones. - Scincella taylori stat. nov. difiere de S. gemmingeri, S. lateralis, S. 

kikaapoa y S. silvicola por la presencia de la escama frontoparietal única (escama 

frontoparietal dividida en las otras especies. De S. incerta, S. rara y S. cherriei por la 

coloración rojiza de la cola (cola color marron en S. incerta y azul en S. cherriei). 

Adicionalmente, se puede diferenciar de S. cherriei por la prescencia de extremidades cortas, 

que cuando son plegadas al cuerpo son separadas por 5–15 escamas (extremidades 

moderadamente largas, que cuando son plegadas al cuerpo se sobrelapan por 1–8 escamas en 

S. cherriei). Scincella taylori stat. nov. se diferencia de S. assata stat. nov. por el número de 

hileras de escamas alrededor de la mitad del cuerpo (24–27 x  = 25 vs 28–33 x  = 30 en S. 
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assata stat. nov.) y por la presencia de escamas nucales alargadas (escamas nucales 

indiferenciadas en S. assata stat. nov.). De Scincella sp. nov. (GRO-OAX), Scincella sp. nov. 

(OAX-CHIS) y Scincella sp. nov. (SMS) por la franja lateral oscura discontinua a la altura 

de las extremidades anteriores (franja lateral continua en las otras especies).  

Distribución. - Scincella taylori stat. nov. es endémica de México, se distribuye en la zona 

occidente del País en la planicie costera del Pacífico, desde Jalisco, Colima, Michoacán hasta 

el oeste de Guerrero, en bosque tropical perenifolio y subperenifolio (Fig. 21). 

 

Figura 20. Ejemplar de S. taylori stat. nov. del oeste de Guerrero (Puente Coyuquilla), municipio La 

Unión. 
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Figura 21. Distribución geográfica de S. taylori stat. nov. Los círculos amarillos representan registros 

de colecciones científicas, los círculos rojos representan registros visuales de la plataforma 

Naturalista. 

9.1.3.- Scincella sp. nov. (GRO-OAX) 

(Fig. 22) 

Leiolopisma assatum taylori Oliver 1937 (en parte) 

Sphenomorphus assatum taylori (García-Vázquez 2012) 

Scincella assata taylori (Valdenegro-Brito 2018) 

Scincella assatus (Palacios-Aguilar y Flores-Villela 2018) 

 

Descripción. - Especie de tamaño pequeño, alcanza una LHC max. de 50.8 mm. Escama 

frontoparietal única; interparietal rodeada por parietales; frontal no elongada en contacto con 

frontoparietal, prefrontales cercanas y en algunos ejemplares en contacto. Escamas nucales 

alargadas en un par, presencia de una sola escama nucal alargada (1–1/1–0/0–1) raramente 

indiferenciadas; escamas dorsales pequeñas; 27–30 hileras de escamas alrededor del cuello; 

26–28 hileras de escamas alrededor de la mitad del cuerpo; 63–76 escamas dorsales; ocho 

hileras de escamas entre franjas laterales a la altura del cuello, 1ª y 8ª hilera en contacto con 
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las franjas a ambos lados, 2ª y 7ª hilera en contacto con línea clara dorsolateral. Miembros 

pentadáctilos cortos, que cuando son plegados al cuerpo no se tocan entre si, estan separados 

por 9–20 escamas. Presentan 12–16 laminillas infradigitales en el cuarto dedo. Color del 

cuerpo con el dorso marrón oscuro. Franja oscura lateral continua, extendiéndose desde los 

nostrilos, hasta la base de la cola, bien definida desde los nostrilos hasta la altura de las 

extremidades anteriores, donde se hace delgada y menos visible, nuevamente se define en el 

margen distal de la cloaca; línea dorsolateral clara ambos lados del cuerpo; vientre color 

crema, cola con tonos rojizos. 

Variación morfológica. - En seis ejemplares de 11 examinados, la línea clara dorsolateral es 

poco visible, por otra parte, dos ejemplares de Ayutla y Mochitlán, Guerrero presentan 

vestigios de líneas oscuras a lo largo del dorso. Adicionalmente, dos ejemplares presentaron 

escamas nucales indiferenciadas, cuatro presentaron una solo escama nucal alargada y cinco 

presentaron un par de escamas nucales alargadas.  

Comparaciones. - Scincella sp. nov. (GRO-OAX) difiere de S. gemmingeri, S. lateralis, S. 

kikaapoa y S. silvicola por la presencia de la escama frontoparietal única (escama 

frontoparietal dividida en las otras especies. De S. incerta, S. rara y S. cherriei por la 

coloración rojiza de la cola (cola color marron en S. incerta y azul en S. cherriei). 

Adicionalmente, se puede diferenciar de S. cherriei por la prescencia de extremidades cortas, 

que cuando son plegadas al cuerpo son separadas por 9–20 escamas (extremidades 

moderadamente largas, que cuando son plegadas al cuerpo se separan por 1–10 escamas y se 

sobrelapan por 1–8 escamas en S. cherriei). De S. taylori stat. nov. por la franja lateral 

continua (discontinua en S. taylori stat. nov.). De S. taylori stat. nov., Scincella sp. nov. 

(SMS) y Scincella sp. nov. (OAX-CHIS) por la presencia de una línea clara dorsolateral 

(ausencia en las otras especies). Scincella sp. nov. (GRO-OAX) se diferencia de S. assata 

stat. nov., por el número de hileras de escamas alrededor de la mitad del cuerpo (26–28 x  = 

25 vs 28–33 x  = 30 en S. assata stat. nov.). Adicionalmente se puede diferenciar de S. taylori 

stat. nov. y Scincella sp. nov. (SMS) por el número de escamas dorsales (63–76 x  = 70 vs 

62–70 x  = 66 en S. taylori y 54–67 x  = 61 en Scincella sp. nov. (SMS). 

Distribución. - Scincella sp. nov. (GRO-OAX) es endémica de México, se distribuye en parte 

de la planicie costera del Pacífico en la costa de Guerrero, en Acapulco, Ayutla de los libres, 

además en la Sierra Madre del Sur, en la zona central de Guerrero, en Chilpancingo, Tierra 
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Colorada, Sierra de Mochitlán hasta el oeste de Oaxaca en Putla Villa de Guerrero, San 

Andrés Cabecera Nueva, en bosque tropical perenifolio y subperenifolio (Fig. 23). 

 
Figura 22. A y B, ejemplares de Scincella sp. nov. (GRO-OAX) de Guerrero (Tierra Colorada), 

fotografías por Ricardo Palacios Aguilar. 
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Figura 23. Distribución geográfica de Scincella sp. nov. (GRO-OAX). Los círculos amarillos 
representan registros de colecciones científicas, los círculos rojos representan registros visuales de la 

plataforma Naturalista. 

9.1.4.- Scincella sp. nov. (OAX-CHIS)  

(Fig. 24) 

Scincella assata taylori (Álvarez del Toro y Smith 1956) 

Scincella assata taylori (Álvarez del Toro 1982) 

Descripción. - Especie de tamaño pequeño, alcanza una LHC max. de 49.24 mm. Escama 

frontoparietal única; interparietal rodeada por parietales; frontal elongada en contacto con 

frontoparietal, prefrontales separadas. Escamas nucales indiferenciadas, raramente alargadas 

fórmula (1–1/1–0/0–1); escamas dorsales pequeñas; 28–34 hileras de escamas alrededor del 

cuello; 26–30 hileras de escamas alrededor de la mitad del cuerpo; 62–75 escamas dorsales; 

ocho hileras de escamas entre franjas laterales a la altura del cuello, 1ª y 8ª hilera en contacto 

con las franjas a ambos lados. Miembros pentadáctilos cortos, que cuando son plegados al 

cuerpo no se tocan, pueden estar separadas por 7–20 escamas. Presentan 14–17 laminillas 

infradigitales en el cuarto dedo. Color del cuerpo con el dorso marrón oscuro. Franja oscura 
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lateral continua, extendiéndose desde los nostrilos, hasta la base de la cola, bien definida 

desde los nostrilos hasta la altura de las extremidades anteriores, donde se hace delgada y 

menos visible, nuevamente se define en el margen distal de la cloaca; vientre color crema, 

cola con tonos rojizos. 

Variación morfológica. - Seis ejemplares de 10 examinados presentan escamas nucales 

indiferenciadas, un ejemplar presenta un par de escamas nucales alargadas y tres presentan 

una sola escama nucal alargada. 

Comparaciones. - Scincella sp. nov. (OAX-CHIS) difiere de S. gemmingeri, S. lateralis, S. 

kikaapoa y S. silvicola por la presencia de la escama frontoparietal única (escama 

frontoparietal dividida en las otras especies. De S. incerta, S. rara y S. cherriei por la 

coloración rojiza de la cola (cola color marron en S. incerta y azul en S. cherriei). 

Adicionalmente, se puede diferenciar de S. cherriei por la presencia de extremidades cortas, 

que cuando son plegadas al cuerpo son separadas por 7–20 escamas (extremidades 

moderadamente largas, que cuando son plegadas al cuerpo se sobrelapan por 1–8 escamas en 

S. cherriei). De S. taylori stat. nov. por la franja lateral continua (discontinua en S. taylori). 

Scincella sp. nov. (OAX-CHIS) se puede diferenciar de S. assata stat. nov. y Scincella sp. 

nov. (GRO-OAX) por no presentar la línea clara dorsolateral (presencia de línea clara 

dorsolateral en las otras especies). De S. assata stat. nov., por el número de hileras de escamas 

alrededor de la mitad del cuerpo (26–30 x  = 28 vs 28–33 x  = 30 en S. assata stat. nov.).  

Distribución. - Scincella sp. nov. (OAX-CHIS) es endémica a la zona sur de México, se 

distribuye en una parte de la planicie costera del Pacífico en la costa este de Oaxaca, en San 

Pedro Tapanatepec, hacía el sur en la costa norte del estado de Chiapas en Tonalá, dentro de 

bosque tropical perenifolio y subperenifolio (Álvarez del Toro y Smith 1956; Álvarez del 

Toro 1982) (Fig. 25). 
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Figura 24. A y B, ejemplares de Scincella sp. nov. (OAX-CHIS) del este de Oaxaca (San Pedro 

Tapanatepec), fotografías por Raquel Hernández Austria. 

 

 
Figura 25. Distribución geográfica de Scincella sp. nov. (OAX-CHIS). Los círculos amarillos 

representan ejemplares de colecciones científicas.  
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9.1.5.- Scincella sp. nov. (SMS) 

(Fig. 26) 

Sphenomorphus assatum assatum (García-Vázquez 2012) 

Sphenomorphus assatum taylori (García-Vázquez 2012) 

Sphenomorphus assatus (Mata-Silva y cols. 2017) 

Scincella assata assata (Valdenegro-Brito 2018) 

Scincella assata taylori (Valdenegro-Brito 2018) 

Descripción. - Especie de tamaño mediano, alcanza una LHC max. de 65.25 mm. Escama 

frontoparietal única; interparietal rodeada por parietales; frontal no elongada en contacto con 

frontoparietal, prefrontales separadas. Escamas nucales alargadas, raramente indiferenciadas 

(1–1/1–0/0–1); escamas dorsales grandes y alargadas; 26–28 hileras de escamas alrededor 

del cuello; 24–28 hileras de escamas alrededor de la mitad del cuerpo; 54–67 escamas 

dorsales; seis hileras de escamas entre franjas laterales a la altura del cuello, 1ª y 6ª hilera en 

contacto con las franjas a ambos lados, 2ª y 5ª hilera en contacto con las líneas oscuras 

dorsolaterales. Miembros pentadáctilos cortos, que cuando son plegados al cuerpo no se 

tocan, pueden estar separadas por 8–23 escamas. Presentan 13–18 laminillas infradigitales 

en el cuarto dedo. Color del cuerpo con el dorso marrón claro, con un patrón liso sin manchas. 

Franja oscura lateral continua, gruesa y bien definida extendiéndose desde los nostrilos, hasta 

la base de la cola, adicionalmente presentan una línea oscura por debajo de la franja lateral, 

que surge a partir de puntos en las escamas supralabiales, pasa por debajo del tímpano y 

arriba de las extremidades anteriores, se desvanece a medio cuerpo. Presentan una serie de 

puntos en la región dorsolateral ordenados en dos hileras que asemejan dos líneas oscuras 

dorsolaterales; vientre color crema, cola con tonos rojizos. 

Variación morfológica. -  De 29 ejemplares examinados, 15 presentan un par de escamas 

nucales alargadas, seis presentan una sola escama nucal alargada y ocho ejemplares presenta 

un par de escamas nucales indiferenciadas. En algunos ejemplares la línea lateral oscura por 

debajo de la franja lateral no es continua y está representada por puntos una serie de puntos 

que se van separando. Adicionalmente en algunos ejemplares las líneas oscuras 

dorsolaterales son menos visibles.   

Comparaciones. - Scincella sp. nov. (SMS) difiere de S. gemmingeri, S. lateralis, S. kikaapoa 

y S. silvicola por la presencia de la escama frontoparietal única (escama frontoparietal 

dividida en las otras especies. De S. incerta, S. rara y S. cherriei por la coloración rojiza de 

la cola (cola color marron en S. incerta y azul en S. cherriei). Adicionalmente, se puede 
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diferenciar de S. cherriei por la prescencia de extremidades cortas, que cuando son plegadas 

al cuerpo son separadas por 8–23 escamas (extremidades moderadamente largas, que cuando 

son plegadas al cuerpo se sobrelapan por 1–8 escamas en S. cherriei). De S. taylori stat. nov., 

S. assata stat. nov., Scincella sp. nov. (GRO-OAX), Scincella sp. nov. (OAX-CHIS) y S. 

cherriei por las escamas dorsales grandes y alargadas (pequeñas en las otras especies). 

Scincella sp. nov. SMS se puede diferenciar de S. taylori stat. nov., S. assata stat. nov., 

Scincella sp. nov. (GRO-OAX) y Scincella sp. nov. (OAX-CHIS) por la franja lateral 

continua gruesa y bien definida (discontinua en S. taylori, continua delgada y poco definida 

a medio cuerpo en S. assata stat. nov., Scincella sp. nov. (GRO-OAX) y Scincella sp. nov. 

(OAX-CHIS). Adicionalmente de S. taylori stat. nov., S. assata stat. nov., Scincella sp. nov. 

(GRO-OAX) y Scincella sp. nov. (OAX-CHIS) por la presencia de una línea oscura por 

debajo de la franja lateral (ausencia de en el resto de las especies). De S. assata stat. nov. por 

la presencia de escamas nucales alargadas (tendecia a escamas nucales indiferenciadas en S. 

assata stat. nov.). De S. taylori stat. nov., S. assata stat. nov., Scincella sp. nov. (GRO-OAX), 

Scincella sp. nov. (OAX-CHIS) por el número de escamas dorsales (54–67 x  = 61 vs 63–76 

x  = 70 en Scincella sp. nov. (GRO-OAX), 62–70 x  = 66 en S. taylori stat. nov., 59–65 x  = 

69 en S. assata stat. nov., 62–75 x  = 69 en Scincella sp. nov. (OAX-CHIS). 

Distribución. - Scincella sp. nov. (SMS) es endémica a la zona suroeste de México, se 

distribuye en la Sierra Madre del Sur, desde el oeste de Guerrero en Puerto del Bálsamo, La 

Ola, Bajos de Balzamar, hacía el sureste en Sierra de Tecpan, Sierra de Atoyac, Malinatepec 

hasta Oaxaca en la región fisiográfica Montañas y Valles del Occidente en Villa Sola de 

Vega, hacía el sur, en Portillo del Rayo y Pluma Hidalgo. Scincella sp. nov. (SMS) se 

encuentra en bosque de Pino-Encino (Mata-Silva y cols. 2017) (Fig. 27). 
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Figura 26.- A y B, ejemplar en vida (JAC 21755) de Scincella sp. nov. (SMS) de Oaxaca (Sola de 

Vega), fotografías por Jonathan A. Campbell; C y D, ejemplar de Scincella sp. nov. (SMS) de 

Guerrero (Tecpan de Galeana), fotografías por Enrique Vazquez Arroyo. 

 
Figura 27.- Distribución geográfica de Scincella sp. nov. (SMS). Los círculos amarillos representan 
registros de colecciones científicas, los círculos rojos representan registros visuales de la plataforma 

Naturalista. 



 

59 
 

10.- PERSPECTIVAS 

La falta de inclusión en este estudio de muestras (morfológicas y genéticas) de las 

poblaciones de Scincella del centro de Chiapas no permitió definir su situación taxonómica, 

pero considerando la evidencia morfológica, la cercanía geográfica y los registros 

fotográficos de la plataforma naturalista, se sugiere la posibilidad que sean parte de Scincella 

sp. nov. (OAX-CHIS), sin embargo, no es posible confirmar esta hipótesis, por lo que se 

considera necesaria la obtención de muestras para corroborar o rechazarla.      

Se sugiere realizar un análisis de taxonomía integrativa en las especies del género 

Scincella del grupo lygosoma, para el cual se deben considerar las especies propuestas en 

este estudio, además de S. cherriei que se sugiere puede representar un complejo de especies, 

a S. incerta de la cual se tiene escasa información, ya que en análisis filogenéticos sólo se ha 

incluido una muestra de Guatemala, y finalemente a S. rara (que sólo se conoce del holotipo). 

Con el fin de resolver las relaciones filogenéticas de las especies americanas del género 

Scincella se debe complementar con los resultados obtenidos por García-Vázquez (2012) en 

las especies del grupo Oligosoma.  
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12.- APÉNDICES 

12.2.- Apéndice I. Taxones correspondientes a las secuencias de Scincella incluidos en 

los análisis filogenéticos. 

 
Taxón                    ID Catálogo Estado         Localidad 
S. a. taylori             1 JAC 23908 Jalisco Manantlán, Mex. 

S. a. taylori             2 UOGV 718 Colima  Comala, Mex. 

S. a. taylori             3 

S. a. taylori             4 

S. a. taylori             5 

S. a. taylori             6 

JAC 28269 

UOGV 3621 

UOGV 3598 

ANMO 3266 

Colima 

Colima 

Guerrero 

Guerrero 

Agua fría, Minatitlán, Mex. 

Grutas San Gabriel, Ixtlahuacan, Mex. 

Puente Coyuquilla, La Unión, Mex. 

Ayutla de los libres, Mex. 

S. a. taylori             7 IFD 57 Guerrero Acahuizotla, Chilpancingo, Mex. 

S. a. taylori             8 UOGV 629 Guerrero Acahuizotla, Chilpancingo, Mex. 

S. a. taylori             9 OORH 35 Guerrero Paraje Montero, Malinaltepec, Mex. 

S. a. taylori             10 OORH 39 Guerrero Paraje Montero, Malinaltepec, Mex. 

S. a. taylori             11 ANMO 3586 Guerrero Paraje Montero, Malinaltepec, Mex. 

S. a. taylori             12 RPA 190 Guerrero Mochitlán, Mex. 

S. a. taylori             13 RPA 242 Guerrero Tierra Colorada, Mex. 

S. a. taylori             14 RPA 247 Guerrero Tierra Colorada, Mex. 

S. a. taylori             15 

S. a. taylori             16 

RPA 248 

RPA 346 

Guerrero 

Guerrero 

Tierra Colorada, Mex. 

Acapulco, Mex. 

S. a. taylori             17 JAC 25254 Guerrero Puerto Del Balzamo, Zihuatanejo, Mex. 

S. a. taylori             18 

S. a. taylori             19 

S. a. taylori             20 

JAC 25257 

JAC 25256 

UOGV 3709 

Guerrero 

Guerrero 

Guerrero 

Puerto Del Balzamo, Zihuatanejo, Mex. 

Puerto Del Balzamo, Zihuatanejo, Mex. 

El molote, Atoyac de Álvarez, Mex. 

S. a. taylori             21 OFV 990 Oaxaca Pluma Hidalgo centro, Mex. 

S. a. taylori             22 JAC 21755 Oaxaca Sola de Vega, Mex. 

S. a. taylori             23 JAC 21246 Oaxaca Portillo del Rayo, Candelaria Loxicha, Mex. 

S. a. taylori             24 ANMO 1068 Oaxaca Cerro del Vidrio, Juchatengo, Mex. 

S. a. taylori             25 JAC 22923 Oaxaca Rodulfo Figueroa, Mex. 

S. a. taylori             26 ANMO 2013 Oaxaca Putla Villa de Guerrero, Mex. 

S. a. taylori             27 JAC 25845 Oaxaca Rizo de Oro-El Baúl, Mex. 

S. a. taylori             28 

S. a. taylori             29 

S. a. taylori             30 

JAC 25846 

TAP1 

TAP2 

Oaxaca 

Oaxaca 

Oaxaca 

Rizo de Oro-El Baúl, Mex. 

Río Novillero, San Pedro Tapanatepec, Mex. 

Río Novillero, San Pedro Tapanatepec, Mex. 

S. a. assata              31 RLR 1022 Chiapas Mazatán, Mex. 

S. a. assata              32 

S. a. taylori             33 

S. a. taylori             34 

S. a. taylori             35 

S. a. taylori             36 

S. a. taylori             37 

S. a. taylori             38 

S. a. assata             39 

S. a. assata             40 

S. a. assata             41 

S. a. assata             42 

S. a. assata             43 

S. a. assata             44 

S. a. assata             45 

S. a. assata             46 

S. a. assata             47 

S. a. assata             48 

S. a. assata             49 

S. a. assata             50 

S. a. assata             51 

S. a. assata             52 

S. a. assata             53 

S. a. assata             54 

S. a. assata             55 

S. a. assata             56 

S. a. assata             57 

S. c. cherriei           58 

S. c. cherriei           59 

S. c. cherriei           60 

S. c. cherriei           61 

S. c. cherriei           62 

RLR 1094 

RICB 502 

RICB 505 

RICB 508 

RICB 509 

RICB 510 

RICB 511 

RICB 519 

RICB 520 

MVZ 270120 

MVZ 270121 

UOGV 3801 

UOGV 3802 

UOGV 3803 

UOGV 3804 

UOGV 3805 

UOGV 3806 

UOGV 3822 

UOGV 3823 

UOGV 3829 

UOGV 3836 

UOGV 3837 

UOGV 3838 

UOGV 3850 

UOGV 3851 

UOGV 3852 

ART 428 

ENS 7113 

UOGV 3853 

UOGV 3854 

ENS 1091 

Chiapas 

Chiapas 

Chiapas 

Chiapas 

Chiapas 

Chiapas 

Chiapas 

Chiapas 

Chiapas 

Quetzaltenango 

Suchitepequez 

La libertad 

La libertad 

La libertad 

La libertad 

La libertad 

La libertad 

Sonsonate 

Sonsonate 

Cabañas 

Cuscatlán 

Cuscatlán 

Cuscatlán 

Chalatenango 

Chalatenango 

Chalatenango 

Chiapas 

Izabal 

Chalatenango 

Chalatenango 

Honduras 

Pijijiapan, Mex. 

Tonalá, Mex. 

Villa Flores, Tonalá, Mex. 

Vicente Guerrero, Tonalá, Mex. 

Vicente Guerrero, Tonalá, Mex. 

Vicente Guerrero, Tonalá, Mex. 

Vicente Guerrero, Tonalá, Mex. 

Camino a la reserva de la Biosfera “La encrucijada” Huixtla 

Camino a la reserva de la Biosfera “La encrucijada” Huixtla 

Finca Magnolia, Miramar, Guatemala. 

La concha, San Juan Bautista, Guatemala. 

Parque Nacional Walther Thilo Deininger, El Salvador. 

Parque Nacional Walther Thilo Deininger, El Salvador. 

Parque Nacional Walther Thilo Deininger, El Salvador. 

Parque Nacional Walther Thilo Deininger, El Salvador. 

Parque Nacional Walther Thilo Deininger, El Salvador. 

Parque Nacional Walther Thilo Deininger, El Salvador. 

Quinta quetzal, Izalco, El Salvador. 

Quinta quetzal, Izalco, El Salvador. 

Parque Ecológico, Bosque de Sinquera, El Salvador. 

Hacienda los nacimientos, Suchitoto, El Salvador. 

Hacienda los nacimientos, Suchitoto, El Salvador. 

Hacienda los nacimientos, Suchitoto, El Salvador. 

San José Sacare, La Palma, El Salvador. 

San José Sacare, La Palma, El Salvador. 

San José Sacare, La Palma, El Salvador.  

Yaxilán, Mex. 

Guatemala. 

San José Sacare, La Palma, El Salvador. 

San José Sacare, La Palma, El Salvador. 

Honduras 
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Taxón                    ID Catálogo Estado         Localidad 
S. c. cherriei           63 

S. c. cherriei           64 

S. c. cherriei           65 

S. c. cherriei           66 

S. c. cherriei           67 

S. c. cherriei           68 

S. c. ixbaac             69 

ENS 1092 

MF 4670 

MEA 893 

LCM 260 

MVZ 263601 

MF 6067 

ISZ 211 

Honduras 

San José 

La Atlántida 

Oaxaca 

Chiapas 

Alajuela 

Campeche 

Honduras 

Costa Rica 

Honduras 

La gringa, Santa María Chimalapa, Mex. 

Ya’altemen, Chilon, Mex. 

Costa Rica. 

Campeche, Mex. 

S. c. stuarti             70 UOGV 3012 Veracruz Los Reyes, Méx. 

S. c. stuarti             71 

S. c. stuarti             72 

S. c. stuarti             73 

S. c. stuarti             74 

S. c. stuarti             75 

S. c. stuarti             76 

S. incerta                77 

S. gemmingeri       78 

S. caudaequinae    79 

S. silvícola              80 

S. kikaapoa            81 

S. lateralis              82 

S. reveesi                83 

UOGV 2813 

UOGV 2801 

DGM 40 

UOGV 2860 

UOGV 2862 

UOGV 342 

JAC 19573 

JAC 22567 

JLAL 247 

UOGV 1232 

UOGV 2123 

KU 289470 

KU 1 

Veracruz 

Veracruz 

Veracruz 

Oaxaca 

Oaxaca 

Veracruz 

Quiche 

Veracruz 

Nuevo León 

Puebla 

Coahuila 

Lousiana 

China 

Cerro Huehuexcaltepetl, Aticpac, Mex. 

Aticpac, Mex. 

Aticpac, Mex. 

San Juan del Río, Santiago Choapam, Mex. 

San Juan del Río, Santiago Choapam, Mex. 

San Matías, Orizaba, Mex. 

Uspatan, Guatemala. 

Ejido La perla, Metlac, Mex. 

Parque Ecológico Chipinque, Mex. 

Ejido Rancho nuevo, Eloxochitlán. Mex. 

Antiguos Mineros de Norte, Cuatro Ciénegas, Mex. 

Área de Manejo de Vida Silvestre Russell Sage, Lousiana, EUA. 

    

 

12.2.- Apéndice II. Material examinado morfológicamente.  

American Museum of Natural History (AMNH); Museo de Zoología, Facultad de Ciencias, 

(MZFC); Museo de Zoología, Facultad de Estudios Superiores Zaragoza, (MZFZ); 

Forschungsinstitut und Natur-Mueum Senckenberg (SMF); University Texas at Arlington 

(UTACV); University of California Museum of Vertebrate Zoology (UC, MVZ); Museo de 

Historia Natural de El Salvador (MUHNES). Colectas personales: Jonathan A. Campbell 

(JAC); Eric N. Smith (ENS); Carlos Hernández Jiménez (CHJ); José Luis Aguilar López 

(JLAL); Uri Omar García Vázquez (UOGV); Itzel Durán Fuentes (IDF); Jean Cristian 

Blancas Hernández (JCBH); Adrián Nieto Montes de Oca (ANMO); Steve Poe (POE); 

Alberto Mendoza Hernández (AMH); Nelson y Nickerson (N&N); Romina Itzel Cervantes 

Burgos (RICB). 

Scincella assata assata.  

MÉXICO: Chiapas: MZFC 21315, Mazatan; MZFC 22417, 4.4 km NW Buenavista, 

Pijijiapan, MZFC 15355, Rancho 3 Hermanos, Pijijiapan; MZFC 26648, La Esmeralda, 

Tonalá; MZFC 26635, 26633, RICB 508, 509 Vicente Guerrero, Tonalá; RICB 502 Iglesia 

vieja, Tonalá; RICB 505 Camino a Villa Flores, Tonalá; UC MVZ 167171 Cacahoatán; RICB 

519, 520 Camino a Reserva de la Biósfera la Encrucijada; Oaxcaca: MZFC 16542, Colonia 

Rodulfo Figueroa; MZFC 20373, 20374; Area de Rizo de Oro-El Baúl, ENS 12033  
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GUATEMALA: Santa Rosa. - UTACV 33251, Barberena, Finca Las Marias; 

Huehuetenago: ENS 8920, Barrillos, Finca Buena Vista, UTACV 28967, Finca Chiblac, ca. 

22.0 km NNE Barillas, UTACV 42001, 42002, Sierra de Los Cuchumatanes, Finca Chiblac 

Buena Vista (now Aldea Buenos Aires); UTACV 42012, 4.3 km S Nentón; Quetzaltenango: 

UTACV 20366, 20380, 20382, 20386, 20387, 20388, 20391, 20393, 20396, 20401, 20407, 

20408 Slope, volcan Santa Maria, finca el Faro, 4 Km. N El Palmar, UTACV 20373, Finca 

El Carmen Km. 197.5 Guat Hwy CA-2; Alta Verapaz: UTACV 27290, N slope Sierra de 

las Minas, Finca Pueblo Viejo, W slope Río Tinajas/Río Chiquito divide, ca. 4.5-5.5 air km 

SSE, UTACV 42007, Coban, Parque Nacional 'Lachua', UTACV 46656, Finca Rubelpec; 

Zacapa: UTACV 33253, 13.0 km W of La Union, UTACV 40592, La Unión, Sierra del 

Merend¢n, Cerro del Mono (al sur de La Unión; San Marcos: UTACV 40563, Municipio 

San Rafeal Pie de La Cuesta, Aldea Pati, UTACV 45936, 45940 Malacatón, Finca San 

Ignacio; Suchitepequez: CAS 68528, 68531 Volcan Zunil. EL SALVADOR: La Libertad. 

– La libertad: Parque Nacional Walter Thilo Deininger (UOGV 3801-3806). Sonsonate. – 

Izalco: Quinta Quetzal (UOGV 3822, 3823); Cuscatlán: Suchitoto: Hacienda los 

Nacimientos (UOGV 3835- 3838). Colima: Sendero a roca llorona (MUHNES 30-1503); 

área natural protegida Colima (MUHNES 30-1502). Chalatenango. – La palma: San José 

Sacaré (UOGV 3850-3854), Dulce nombre de María: Hacienda El Morito, 2.3 km E desvio 

de Dulce Nombre de María (SMF 44388). Santa Ana. - Ahuachapán. - San Francisco 

Menéndez: Parque Nacional El Imposible (YPM 12992), El Refugio (SMF 79243), Colonia 

Santa Cecilia Barrio los Ausoles (MUHNES XX). Cabañas. – Sinquera: Parque Ecológico 

Bosque Sinquera (UOGV 3829). Morazán. – El Divisadero: Quebrada el gigante, loma 

tendida (MUHNES 30-313). HONDURAS: Santa Lucía: Intibucá SMF 78933 

 

Scincella assata taylori. 

MÉXICO: Colima: UOGV 718, Comala; MZFC 31444, Agua Fria: close to Minatitlan off 

HWY 98; Jalisco: MZFC 17424, Sierra de Manantlán, MZFC 19771, 3.7 Km W Puerto Los 

Mazos; MZFC 17408, carretera Puerto Vallarta- La Cumbre; JAC 23908, Manantlán; 

Michoacán: MZFC 8270, 10364, Farito, 8 Km NW Caleta de Campos; MZFC 10365, Farito, 

600 m SE by the beach; Guerrero: MZFC 48408, Paraje Montero, 5 km de comisaría 

municipal, Malinaltepec, MZFC 28396, Paraje Montero, 3 km de comisaría municipal, 



 

76 
 

Malinaltepec, ANMO 3586, 0.9 Km al NW de Paraje Montero, Malinaltepec, JCBH 39, 

Bajos de Balmazar, Tecpan de Galeana, JCBH 51, La Ola, Tecpan de Galeana, JAC 25253, 

25254, 5 Km S de Puerto Bálsamo, Zihuatanejo, JAC 25256, 25257, 7 Km S de Puerto 

Bálsamo, Zihuatanejo; UOGV 3733, Atoyac de Álvarez; Oaxaca: MZFC 22625 Finca la 

venta, Pluma Hidalgo, MZFC 22608, 22523 Centro, Pluma Hidalgo; MZFC 22474, Río la 

Virgen, Pluma Hidalgo, MZFC 22504, 22505, Finca San Francisco, Pluma Hidalgo, MZFC 

22470, 22521, Finca el Carmen, Pluma Hidalgo; MZFC 15643, 15644, 15645, 15646, San 

Pedro Juchatengo; MZFC 11155 Santa Catarina Juquila; JAC 21755 Sola de Vega; JAC 

21246, Portillo del Rayo, Candelaria Loxicha. 

Scincella cherriei cherriei.  

MÉXICO: Chiapas: MZFC 11947, 11881, 11882, 11883, 11884 ,11886, 12190, 13150, 

Zona Arqueológica Yaxchilán, Ocosingo, MZFC 13148, 13149, 13151, Yaxchilán. 

GUATEMALA: Izabal: UTACV 20469, 20470, 20472, Finca el Guapinol, UTACV 20473, 

20474, Puerto Santo Tomás, UTACV 20477, 20482, 20488, 20493, 20495, Near Mariscos, 

UTACV 22114, 22115, Sierra Santa Cruz, Semococh 8 Km W Finca Semua head quarters; 

Alta Verapaz: UTACV 27287, 27288, 27291, N slope Sierra de las Minas, Finca Pueblo 

Viejo, UTACV 46651, 46653, Finca Rubelpec; Zacapa: UTACV 33256, 33257, Sierra del 

Merendon, Finca San Enrique, Sur del Casco, Cerro La Palmichera;  

COSTA RICA: El palmar: AMNH 9551 El palmar; UTACV 20378, Slope, volcan Santa 

Maria, finca el Faro, 4 Km. N El Palmar.  

Scincella cherriei stuarti.  

MÉXICO: Puebla: MZFC 22178, Ejido Tepequezquiapan, Eloxochitlán; Veracruz; MZFC 

4695, Catemaco; MZFZ 1562, 1563, 1564, Aticpac, Zongolica; CHJ 131, Ejido los Pericos, 

Las Choapas, JLAL 66, 40, 45, 111, 115, Las Choapas, UOGV 192, Rancho la Lupita, Las 

Choapas; UOGV 1933, 9 Km SE Ejido La Laguna, Uxpanapa, UOGV 1946, 1948, 

Uxpanapa; IDF 52, San Matías, Orizaba, UOGV 342, Orizaba; UTACV 3114, 2.1 Km. NW 

Sontecomapan, Sontecomapan, UTACV 6993, 6997, 6998, 7010, 7013, 9446, 9448, 9470, 

9471, 9474, 10094, 10095, 10097, 7.7 Km NW Sontecomapan, Sontecomapan; UTACV 

51928, 51929, Los Tuxtlas, San Martín; Chiapas: Ecological Reserve (Laguna Bélgica) 

Ocozocuautla, MZFC 4745, Rancho Santa Martha, Ocozocuautla; MZFC 2076, 8.5 Km E 
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Estación Juárez, Juárez; ENG 499, 504, Ocosingo; ENG 525, 526, Las Margaritas, 29 Km 

OSO de San Quintín; UOGV 2831, Playa Vicente; Oaxaca: UOGV 2858, 2859, 2860, 2861, 

2862, 2863, carretera Jalahui-Choapam, Choapam; MZFC 5612, Santiago Jalahui, San Juan 

Lalana; MZFC 14002, Ejido Paso Canoa, San Juan Bautista Tuxtepec; MZFC 4505, carretera 

Tuxtepec-Oaxaca, Santiago Comaltepec. 54 

Scincella cherriei ixbaac.  

GUATEMALA: El Petén: UTACV 35009, Tikal; UTACV 46092, La libertad, UTACV 

71379, El Petén; SMF, 83963, 83964, 83965, 83966, 83967, 83968, Macanché, Hotel Retiro; 

BELICE: Stann Creek: SMF 83337, 83338, Cockscomb Basin Wildlife Sanctuary; Cayo: 

SMF 83336, 83339, Bei San Jose Succotz. 

Scincella incerta.  

MÉXICO; Chiapas: ANMO 3155, 3156, Carretera Teopisca-Comitán, Comitán de 

Dominguez, MZFC 7161; Real del Monte, San Cristobal de las Casas, MZFC 7162, La 

alboreda,1 Km al S de la Ciudad, San Cristobal de las Casas, POE 4378, 5 Km al SE de San 

Cristobal, San Cristobal de las Casas, MZFC 909, San Cristobal de las Casas, MZFC 4192, 

1 Km al S de San Cristobal, San Cristobal de las Casas; ANMO 3201. 4 Km al E de Alsacia, 

Berriozabal; AMH 383, Golondrinas, Huixtla; N&N 409, Comitán. 

 

12.3.- Apéndice III. Caracteres examinados en este estudio 

Caracteres merísticos  

1. Número de escamas nucales alargadas. - Escamas alargadas transversalmente en la 

parte posterior de la cabeza, el número total resultó del conteo de estas escamas en 

ambos lados de la cabeza, las escamas no alargadas se consideraron como escamas 

nucales indiferenciadas (Fig. 28).  

2. Número de hileras de escamas entre las franjas laterales. - Hileras de escamas 

dorsales continuas que separan las franjas laterales, a la altura del cuello, entre el 

hombro y la abertura timpánica (Fig. 29).  

3. Número de hileras de escamas alrededor de la mitad del cuerpo. - Hileras de 

escamas que rodean el cuerpo entre la axila y la ingle.  
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4. Número de escamas dorsales. - Escamas a lo largo de la línea media dorsal del 

cuerpo, desde la nuca hasta el nivel de la abertura cloacal.  

5. Número de escamas que separan las extremidades. - Las extremidades se plegaron 

al cuerpo lateralmente, cuando los miembros eran cortos se contabilizó el número de 

escamas que los separan y se delimitó como números positivos, cuando los miembros 

se tocaron se contabilizó el número de escamas en las que se sobrelaparon y se 

delimitó como números negativos, cuando los miembros se tocaban sin sobrelaparse 

de delimitó como cero.  

6. Número de laminillas del cuarto dedo. - Divisiones de la parte inferior del cuarto 

dedo de la extremidad posterior derecha, desde la región proximal hasta la distal de 

dicho dígito. 

7. Número de escamas supralabiales. - Se contabilizó el número de escamas 

supralabiales. 

8. Número de escamas infralabiales. - Se contabilizó el número de escamas 

infralabiales. 

9. Número de escamas supraoculares. - Se contabilizó el número de escamas 

supraoculares. 

 

 

Figura 28. Descripción de escamas nucales. (A) Escamas nucales alargadas en disposición 1/1. (B) 

Escamas nucales indiferenciadas.  
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Figura 29. Descripción de conteo de número de hileras de escamas que separan las franjas laterales, 

contabilizadas a la altura del cuello, entre el hombro y la abertura timpánica. 

 

Caracteres cualitativos  

1. Escama frontal. - Elongada (más larga que ancha) o no elongada (mismo ancho que 

largo). 

2. Escamas prefrontales. - En contacto o separadas. 

3. Disco del párpado. -  Dividido o no dividido. 

4. Patrón de coloración. -  Manchado o uniforme 

5. Franja lateral. - Continua o discontinua (Fig. 30).  
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Figura 30. Descripción de los patrones de la franja lateral oscura presente en Scincella assata. (A) 

Franja continua en ejemplar UOGV3805 en vida. (B) Franja discontinua en ejemplar UOGV 3599 en 

vida. 

Caracteres morfométricos (Fig. 31)  

1. Longitud hocico-cloaca (LHC).  

2. Longitud de la cola (LC).  

3. Longitud de la cabeza (de la punta del hocico al margen posterior del parietal) (LCa).  

4. Ancho de la cabeza (en el punto más profundo de la región temporal) (AC). 

5. Longitud hocico-extremidad anterior (desde la punta del hocico hasta anterior cruce 

de extremidad anterior y la pared del cuerpo, con la extremidad celebrada en ángulo 

recto con el cuerpo) (LHEA). 

6. Diámetro máximo del tímpano (DT).  
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7. Longitud del fémur (distancia comprendida desde la ingle hasta las articulaciones de 

la tibia con él fémur) (LF).  

8. Longitud de extremidades anteriores (desde la unión anterior de la extremidad 

anterior y la pared del cuerpo hasta la punta del cuarto dedo, con la extremidad 

celebrada en ángulo recto con el cuerpo) (LA).  

9. Longitud de las extremidades posteriores (unión anterior de la extremidad posterior 

y la pared del cuerpo hasta la punta del cuarto dedo del pie, con la extremidad 

celebrada en ángulo recto con el cuerpo) (LP). 

10. Ancho del cuerpo (Longitud del ancho del cuerpo a la mitad del abdomen) (ACU).  

11. Longitud axila-ingle (LAI).  

12. Longitud del cuarto dedo (LD).  

13. Longitud de la tibia (LT).  

 

Figura 31. Caracteres morfométricos utilizados en este estudio. Longitud hocico-cloaca (LHC); 

longitud de la cola (LC); longitud de la cabeza (LCa); ancho de la cabeza (AC); diámetro máximo 
del tímpano (DT); longitud del fémur (LF); longitud de extremidades anteriores (LA); la longitud de 

las extremidades posteriores (LP); ancho del cuerpo (ACU); longitud axila-ingle (LAI). Tomado de 

García-Vázquez (2012). 


