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Resumen

En este trabajo son mostrados los andlisis filogeogréficos de Colossoma
macropomum y Piaractus brachypomus, de la Amazonia Boliviana y Peruana,
establecidas en base a secuencias de la region control del genoma mitocondrial
(D-Loop). Lasreducidas divergencias nucleatidicaencontradas entre | os hapl otipos
indican unavelocidad de divergenciabaja o un tiempo de divergencia corto entre
losmtDNA (D-L oop) de estas especies. Paraambas especieslosandlisisde maxima
de parcimoniamostraron una estructuracion en varios lingjes hapl otipicos que no
tienen concordancia con ladistribucion geogréficarel acionada con unadispersion
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compleja de estas especies en varias etapas y varias caminos de colonizacién de
unmismo lugar.

I ntroduccion

Colossoma macropomum y Piaractus brachypomus son especies de la familia
delos serrasalmideos que habitan cuerpos de aguadela Amazoniay delaOrinoquia

Estas dos especi es comparten habitat y nicho ecol 6gico, tienen similitud deforma
diferencidndose entre ellas por su patrén de coloracion (P. brachypomus tiene
color grisoscuro en el dorso y blanquecino en los costados, con laparteinferior de
la cabeza, region de lagargantay parte anterior del vientre de color anaranjado).

Son considerados peces semi migradores, ya que |os adultos realizan migraciones
laterales (desde laplanicie deinundacion haciael canal principal) y longitudinales
alolargo del canal principal, ademas de estas dos migraciones realizan una corta
hacialas &reas de mezcla de aguas en la confluencia de los rios para reproducirse
(Manual Sandoval, com. Pers.). Estas dos especies tienen gran importancia eco-
noémicaen laAmazoniacontinental, al canzando el evados precios en los mercados
de las principales ciudades amazonicas, particularmente en el periodo de aguas
atas. Por estarazédn sus poblaciones natural es sufren intensas presiones de pesca,
las cuales seintensifican en las areas cercanas alas grandes ciudades amazonicas.
Datos de desembarque pesguero alo largo del tiempo indican unareduccién delas
poblaciones natural es de estas dos especies, resultante del aumento poblacional y
delaoptimizacion delos procesos de pescacomercia enlaAmazonia(Mérona&

Bittencourt, 1988; Mufioz & Vargas, 2002).

A pesar de la gran importancia econdmica de estas dos especies en la Amazonia
peruanay boliviana poco se conoce sobre la biologia, ecologiay genética de sus
poblaciones naturales. Este trabajo muestralosresultados preliminares del estudio
de genética de poblaciones de estas especies 'y tiene como objetivo contribuir al

conocimiento del estado de conservacion genética de sus poblaciones naturales,
visando generar informacién que sirva de base para planes de manegjo y conserva
cion.

M etodologia
Fueron utilizados muestras de tejido muscular de peces (conservados en alcohol

96%) provenientesdelaAltaAmazonia: RiosIchilo (MMI) y Sécure (MMS) enla
cuencadel Rio Mamoré, sitios Beni-Salinas (BNS) y Beni-Esperanza(BNE) enla
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cuencadel rio Beni, Rio Yata (YAT), Rio Guaporé (GUA), Rio Amazonas, region
de Iquitos (IQU) y Rio Ucayali, region de Pucallpa (PUC).

L os cebadores empleados en laamplificacion y las secuenciacion de laregion de
control del genoma mitocondrial fueron proporcionados por J.F.Agnése (DL 20F:
5’ ttagcaaggcegtcttgggcet3’, DL20R: 5’ accectagctcccaaagceta3’). Se trabajo bajo
condiciones estdndar de PCR. Las secuencias fueron realizadas por una empresa
de servicio comercial.

Las secuencias del ADN mitocondrial fueron alineadas y editadas con €l auxilio
del programa Bioedit 6.0.7 (Hall, 1999) y Cromas. Para |a determinacion de la
divergenciagenéticaentrelas poblacionesy lageneracion delos arboles consensus
de méaxima parcimoniafue utilizado el programa MEGA 3 (Kumar et al., 2004).
Los andlisis de variabilidad genética entre poblaciones y polimorfismo del DNA
fueron realizadas con el auxilio del programaDNAsp 4.01 (Rozas& Rozas, 1999).
Enlosandlisisdedistanciagenéticay polimorfismo de DNA paraP. brachypomus
fueron utilizadas solamente 4 poblaciones (PUC, GUA, MM Sy BNS) por presen-
tar mayor nimero deindividuos. Paralos andlisisfilogeogréficosfueron utilizados
como grupos externos Mylossoma duriventris, Mylossoma paraguayensis y
Piaractus mesopotanicus.

Resultados y discusion

Polimorfismo del ADN en la secuencia de D-loop

Cuando aineados entre si, la regién control los 43 especimenes de Colossoma
macropomum totalizo 1031 pares de bases, con 975 sitios constantes, 56 sitios
variables e de estos 28 fueron filogenéticamente informativos paraparcimonia. La
regién control de Piaractus brachypomus cuando alineadatotalizo 1016 pares de
bases, con 965 sitios constantes, 48 sitios variables y 22 sitios informativos para
parcimonia.

Estas dos especies presentan una elevada variabilidad genética (Tabla 1), obser-
véndose en €l reducido nimero de muestras un elevado nimero de haplotipos. Sin
embargo no se puede eval uar la presion antrépica porgque no se conoce el grado de
variabilidadinicid.
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Tabla 1. Principales andlisis de polimorfismo de DNA de las poblaciones de Colossoma
macropomum y Piaractus brachypomus estudiadas.

Localidades Numero Ne N° Media Media
muestras Mutaciones Haplotipos diversidad diversidad
haplotipica nuclectidica

Col ossomamacropomum

Pucallpa 5 30 5 1.000+0.126 0.014+0.002
Iquitos 4 9 2 0.500+0.265 0.004+0.009
Manuripi 4 22 4 1.000+£0.177 0.011+0.003
Sécure 5 21 4 0.900+0.161 0.009+0.002
Beni-Sdlinas 5 7 3 0.800+0.164 0.003+0.001
Ichilo 5 23 3 0.800+0.164 0.009+0.005
Beni-Esperanza 5 21 4 0.900+0.161 0.009+0.003
Yata 5 10 4 0.900+0.161 0.005+0.001
Guaporé 5 16 3 0.800+0.164 0.009+0.002
Piaractus brachypomus

Pucallpa 4 12 4 1.000+0.177 0.006+0.001
Sécure 9 22 7 0.917+0.092 0.008+0.000
Guaporé 5 13 5 1.000+0.126 0.006+0.001
Beni-Sdlinas 7 21 7 0.006+0.076 0.008+0.000

Las divergencias genéticas dentro y entre las poblaciones geogréficas obtenidas
segn el modelo Kimura 2-Parametros para la region control del genoma
mitocondrial de C. macropomum fueron muy bajas. En algunos casos inclusive
con divergencias interpoblacionales menores gque sus respectivas divergencias
intrapoblacionales (Manuripi/Beni Esperanza). Las divergencias genéticas entre
las poblaciones peruanasy bolivianas mostraron patrones similares, evidenciando
un fuerte relacionamiento evolutivo entre las poblaciones independiente de la
distancia geogréfica (Tabla 2).

Las 4 poblaciones estudiadas de P. brachypomus (PUC, MMS, GUA Y BNYS)
también presentaron valores muy bajos de divergencias genéticas entre ellas
independiente deladistanciageogréfica, losval ores presentaron un rango de 0.007
a0.010y divergencias genéticas dentro de las poblaciones de 0.006 a 0.0013.

Filogeografia de Colossoma macropomum y Piaractus brachypomus

El andlisis de maxima Parcimonia fue realizado con la intencion de estimar la
topol ogiamas probabl e de | as rel aciones fil ogeogréficas de estos grupos. El &rbol
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de méxima parcimoniafue obtenidacon unamatriz de pesosiguales paralastran-
sicionesy lastranversiones TSITV1(Fig. 1).

Para C. macropomum (Fig. 1A) fueron evaluados 625 &rboles, siendo obtenidaun
arbol consenso (mas parcimonioso) con 301 pasos, indice de consistencia (Cl) de
0,852 eindice deretencion (RI) de 0,917. En latopologia general del
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Figura 1. Arboles consenso de méxima parcimonia (MP) considerando matriz de peso
TS1TV1 paralas poblaciones de Colossoma macropomum (A) y Piaractus brachypomus
(B) delaAmazoniaPeruanay Boliviana. Los nimeros encimade |os brazos son valoresde
bootstrap para 100 repeticiones. Solamentelosbootstrap > 50 estan conservados. Lostaxa
PME, MPy MD son utilizados como grupos externos.

arbol los haplotipos quedaron estructurados en 5 linegjes (bootstrap >50) sin
concordancia geogréfica.

En P. brachypomus (Fig. 1B) fueron evaluados 206 &rboles, siendo obtenida un
arbol mas parcimonioso con 303 pasos, indice de consistencia (Cl) de 0,851 e
indice deretencion (RI) de 0,836. En latopologiageneral del arbol los
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Tabla 2. Media de la divergencia genética Inter. e intrapoblacional de Colossoma
macr opomum obtenido segiin el modelo Kimura 2 — Parametros.

PUC MMS GUA BNS MAN QU YAT MMI BNE

PUC 0.015

MMS 0.014 0.010

GUA 0.012 0.009 0.009

BNS 0.015 0.007 0.009 0.005

MAN 0.014 0.009 0.010 0.007 0.012

QU 0.013 0.010 0.010 0.009 0.010 0.004

YAT 0.014 0.007 0.008 0.005 0.008 0.009 0.006

MMI 0.018 0.010 0.010 0.010 0.010 0.012 0.008 0.009

BNE 0.014 0.008 0.010 0.006 0.008 0.010 0.007 0.009 0.009

hapl otipos quedaron estructurados en 3 lingjes (bootstrap >50) sin concordancia
geogréafica.

Las peguefias divergencias encontradas en estas dos especies puede estar rela
cionada con una evolucién lenta de sus DNA o un tiempo de divergencia corto
después eventos de «bottleneck» Laexistenciade estructuracién de los haplotipos
en varios lingjes puede estar relacionada con una retencion de polimorfismo an-
cestral y/o a una dispersion compleja de estas especies en varias etapas y varias
caminos de colonizacion de un mismo lugar y/o unatranslocacion.
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