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Resumen

Con €l objetivo de obtener unavision preliminar delafilogeografiade seisespecies
de peces deinterés econdmico, con rasgos de vida contrastadosy de ampliadistri-
bucién en Amazonia: Colossoma macropomum, Piaractus brachypomus,
Pygocentrus nattereri, Pseudoplatystoma fasciatum, Pseudoplatystoma
tigrinum, Cichla monoculus, analizamos | as secuencias nucleotidicas de una por-
cion del genomamitocondrial (Region de Control o D Loop).

Laausencia de concordancia filogeogréfica entre dichas especies permite propo-
ner diferentes escenarios parainterpretar su historia evolutiva en laregion.

I ntroduccion

Lafilogeografia es la estrategia moderna de |a biogeografia historica que asocia
losmétodosy conceptosdelafilogenia, lagenéticade poblacionesy labiogeografia

148



(Avise, 2004). Estadisciplinaharevolucionado laecologiahistoricay labiologiade
poblaciones y permite comprender mejor 1os mecanismos de la evolucién de las
especies, pero también puede ayudar al establecimiento y eecucion de nuevas
estrategias de gestion de la biodiversidad (Bernatchez & Wilson, 1998; Moritz &
Faith, 1998)

El Alto-Madera constituye unade las zonas geogréficas de mayor complejidad de
lacuenca Amazonica, en particular en lo que serefiere alas caracteristicas fisico-
quimicas del agua (Roche et al., 1988; Guyot et al., 1998; Goulding & Barthem,
2004). A pesar de €llo, hasta la fecha muy pocos estudios se han interesado de
manera directa en esta regién tan particular. Desde €l establecimiento general de
su configuracién actual, hace unos cinco millones de afios atras, esta region ha
sufrido numerosas modificaciones en su geomorfologia y ecologia (Lundberg et
al., 1998), transformaciones que han debido dejar huellasidentificables en los pa-
trones de variabilidad genéticade su floray fauna.

Aplicar unaestrategiade filogeografiacomparadaen el estudio delaictiologiade
estaregion, tiene el potencial de esclarecer larelacién de laictiofaunadelacuen-
cadel Alto Madera con €l resto de la Amazonia, y a mismo tiempo enmarcar €l
contexto pal eoecol 6gico de lahistoriaevolutiva de laictiofauna a dentro del Alto
Madera. En otras regiones, este enfoque ha permitido confirmar las subdivisiones
intra-especificas conocidas al mismo tiempo que ha puesto en evidencia estructu-
ras genéticas inesperadas e incluso contrarias a las propuestas por criterios
morfol 6gicos (Bernatchez & Wilson, 1998).

M etodologia

Muestreo

El presente estudio incluye seis especies con rasgos de vida contrastados y de
amplia distribucion en Amazonia: Colossoma macropomum, Piaractus
brachypomus, Pygocentrus nattereri, Pseudoplatystoma fasciatum,
Pseudoplatystoma tigrinum y Cichla monoculus.

En todos | os casos se abtuvieron muestras provenientes de los principal es afluen-
tes de la cuenca hidrogréfica del Alto Madera (Fig. 1): €l Rio Madre de Dios, €l
Rio Beni, el Rio Mamoré, el Rio Yatay el Rio Iténez o Guaporé. Se incluyeron
muestras provenientes de dos localidades de la cuencadel Rio Ucayali. De mane-
raparalela seincluyeron diversas secuencias de laregion de control mitocondrial
(D-Loop) publicadas en GenBank, asi como secuencias de D-Loop de especies
emparentadas paraser utilizadas como grupos externos en losandisisfilogenéticos.
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Figura 1. Ubicacion delazonadeestudioy localidades de muestreo. 1, Rio Manuripi; 2, Rio
Yata; 3, Bgjo Iténez; 4, Iténez Alto; 5, Rio Sécure; 6, Rio Ichio; 7, Rio Beni; 8, Ucayali.

Amplificacion por PCR y secuenciacién

L os cebadores empl eados paralaamplificaciény lasecuenciacion delaregién de
control (DL20F: 5'ttagcaaggcgtcttggget3’, DL20R: 5’ acccctagctcccaaageta3’)
fueron gentilmente proporcionados por J.F. Agnése. Se trabajé bajo condiciones
estdndar de PCR. Las secuencias fueron encargadas a un servicio comercial.

Andlisis filogenéticos

L as secuencias fueron alineadas manualmente en €l editor de secuencias GenDoc
(Nicholas et al., 1997). L os parametros generales como composicion, niUmero de
sitiosvariables, informativos, recuentosdetransicionesy tranversionesfueron rea-
lizados en el programa MEGA version 3. (Kumar et al., 2004).

El andlisis de larelacion entre los diferentes hapl otipos de D-loop obtenidos fue
realizado mediante algoritmos de Neighbor-Joining y Parsimoniaen el programa
MEGA mientras que los andlisis de Maximo de Verosimilitud se efectuaron gra-
ciasal programaPhyML 2.4.3. Como pruebas de neutralidad de las secuencias se
usaron el Test de Tgjima(1989) y el Test deFuy Li (1997). Bgjolahipétesisdeun
reloj molecular y ante laausenciade calibraciones paralas especies estudiadas, se
emplearon calibraciones publicadas para grupos emparentados. Asi por gjemplo se
empled un tasa de substitucion nucleotidica de 1.3% por cada millén de afios
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(Birmingham et al., 1997) para Pimelodidae y Serrasalminae, mientras que se
utilizé un valor de 6 a 7% por millén de afios (Volckaert et al., 2002) para Cichla
monocul us.

Resultados y Discusion

El andlisisdelasrelacionesfilogenéticos entrelos diferentes hapl otipos obtenidos
por secuenciacion de laregidn D-Loop paralas seis especies dan como resultado
varios filogramas de topologias diferentes y no congruentes (Fig. 2). Podemos
distinguir bésicamente cuatro casos. bajadivergenciay ausenciade estructuracion
genética; bagja divergencia pero estructuracion genética entre diferentes cuencas
de drengje; divergencia media, estructuracion compleja pero sin coherencia geo-
gréfica evidente y finalmente divergencia alta con estructuracion fuerte en rela-
cion con la geografia (cuencas de drenagje).

En el caso de P. fasciatumy P. tigrinum, las dos especies que presentan €l nivel
mas bajo de divergencia genética (0.51+0.11% y 0.69+0.11%, respectivamente),
ninguna estructuracion genética en grupos monofiléticos ha podido ser puesta en
evidencia. Laausencia de barreras eficaces a flujo de genes en la historia evolu-
tivareciente de estas especies, ligada a un potencial migrador importante podria
explicar tales resultados. Los haplotipos de P. nattereri también son igualmente
poco diferenciadossin embargo y apesar del bajo nimero de muestras|os haplotipos
del Alto-Maderaparecen ser distintos de los provenientes dela Amazonia Central
y Peruana.

Las dos especies, P. brachypomus et C. macropomum muestran, sobre el con-
junto delacuencaamazdnica, unaestructuracion compleja (divergenciapromedio
0.91+0.46% y 1.36+0.21%, respectivamente), pero sin relacion evidente con la
configuracion del sistema hidrogréfico (presentado en esta publicacion Garcia et
al.). Finamente Cichla monoculus es la especie que presenta los niveles de di-
vergenciagenéticamés elevados (hasta 11.89%). M uestraunaestructuracion fuerte
conlingesexclusivosdel Alto Maderay unling e exclusivo dela Amazoniaperua-
na. Hemos identificado procesos ecol dgicos, actual es 0 pasados, como una causa
potencial de la estructuracion genética de esta especie, toda vez que la calidad de
agua parece haber sido un factor importante en la historia evolutiva de C.
monoculus, por lo menos en el &rea en estudio. Podemos concluir también que
unarevision taxondmicade estaespecie en € conjunto de lacuencaamazénicaes
necesaria.
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Figura2. Relacionesfilogenéticas entrelos hapl otypos de D-loop de (a) Pseudoplatystoma
fasciatum, (b) Pygocentrus nattereri y (c) Cichla monoculus. Las puntas de flecha =
bootstrap > 75% en Parsimoniay M&ximo de Verosimilitud; rombos oscuros (Alto-Madera)
y losredondos (externas a Alto Madera)

El desarrollo de este trabajo va permitir |a propuesta de diferentes escenariosen el
marco de procesos histdricos. Gracias a uso de tres calibraciones diferentes para
las velocidades de evolucion molecular del ADN mitocondrial, asumimos que se
han desarrollado la diferenciacion entre lingjes mas recientes entre el limite del
Plioceno-Pleistoceno y el Pleistoceno, asociada alaformacion de refugios, cuya
naturalezay ubicacion quedan por definirse, y alahistoriadindmicadelaarticula-
cion del sistema hidroldgico y tectonico de la Amazonia Occidental . Finalmente,
los resultados presentados ponen en evidencia aspectos importantes parala apro-
piacién sostenible delos recursos bi ol 6gi cos con consideracion de laestructuracion
genéticadelasespecies. Lacuencadel Alto Maderano solamente esgenéticamente
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diversificadaen |o que concierne a especi es econdmi camente muy importantes en
la Amazonia: P. brachypomus, C. macropomumy C. monoculus; pero ademas
hasta ahora se ha visto libre de la sobre-explotacion de los recursos ictiol 6gicos
gue es caracteristica de la amazonia central. Al mismo tiempo la acuacultura ha
comenzado a interesar a los sectores econdmicos y de conservacion. Estudios
como el presente son importantes en vista a un uso racional, planificado y respe-
tuoso del ambiente natural.
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