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INTRODUCCIÓN 

Pseudoplatystoma corruscans, conocido como “surubí pintado” (Pimelodidae: 
Siluriformes), es un pez migrador, predador, nativo de los ríos de América del Sur, 
principalmente delos ríos São Francisco y Paraná. Es muy apreciado en la pesca 
deportiva y comercial, por su gran tamaño, dificultad de captura y valor gastronómico. 
El surubí tiene un rol ecológico importante como predador en los ecosistemas donde 
vive. Esta especie exhibe movimientos migratorios extensivos durante su ciclo de 
vida.Existen evidencias de que la interrupción de tales movimientos afecta 
severamente a esta especie al impedir el acceso al área de desove(Revaldaves et al. 
2005). Como consecuencia de ello, se observa una reducción del tamaño y una 
estructuración de las poblaciones, reduciendo la variabilidad genética y con ello el 
potencial de responder a cambios ambientales (Abreu et al. 2009) 
El estudio de la diversidad genética de las poblaciones naturales tiene fundamental 
importancia para la conservación de las especies, ya que al poder identificar 
similitudes y diferencias entre los individuos y las poblaciones que los mismos 
constituyen, es posible establecer tanto el estado actual como el potencial evolutivo 
que las poblaciones presentan. Para poder llevar a cabo estos estudios, se utilizan 
diferentes marcadores genéticos, como por ejemplo los microsatélites (Avise 2010, 
Saulo-Machado et al. 2011) 
La pérdida de diversidad genética y por lo tanto del potencial evolutivo suele 
considerarse como el factor más relevante en la disminución del tamaño poblacional. 
Asimismo, los estudios genéticos-poblacionales, son importantes para una futura 
aplicación en el área productiva, para el monitoreo de las poblaciones y para la 
identificación de posibles escapes de especies de cultivo, que suelen competir con las 
poblaciones naturales. Dentro del género Pseudoplatystomasp., podemos traer a 
consideración dos trabajos genéticos realizados en el alto Paraná y alto Paraguay. 
Pereira y colaboradores, estudiaron la estructura genético-poblacional de P. 
corruscans en la cuenca del Alto Paraná y Paraguay, sugieren, a partir de los 
resultados obtenidos  que dicha especie presenta una estructura poblacional debido a 
su fidelidad a sitios de reproducción llamado, comportamiento de “homing” (Pereira et 
al. 2009) . También Matos de Abreu y colaboradores, reportaron la existencia de  
estructura poblacional en P. reticulatum en el alto Paraguay (Abreu et al. 2009).  
 



 
 

OBJETIVOS 

-Caracterizar la diversidad genética de poblaciones naturales Pseudoplatystoma 
corruscans en la zona de confluencia de los ríos Paraná y Paraguay, utilizando 
marcadores moleculares.  
-Analizar la estructura poblacional de la especie en distintos sitios de la cuenca y 
determinar el número de stocks genéticos existentes.  
-Determinar el estado del reservorio genético de la población actual. 

 

METODOLOGÍA 

Obtención de ejemplares de P. corruscans:  
Los ejemplares fueron capturados en un sitio 
cercano a la localidad de Antequera (Chaco), 
por el personal de la Dirección de Fauna de la 
Provincia de Chaco, en el marco de su 
programa de monitoreo biológico. También se 
utilizó material cedido por la Dra. Carla 
Pavanelli (Nupeliá, Brasil) provenientes del 
alto Paraná. Los muestreos fueron realizados 
en enero de 2011, agosto de 2012 y diciembre 
de 2012. Las muestras se conservaron en 
alcohol 96° (Figura 1). 
 
 

 

Figura 1.Mapa de distribución geográfica del 
P. corruscans incluyendo los sitios de 

muestreo. 

 
Obtención de ADN genómico:  
Se extrajo ADN genómico con kits comerciales de acuerdo con los protocolos de los 
proveedores, de 119 muestras. 
 
Amplificación de Marcadores moleculares:  
Se amplificaron 8 loci microsatélites publicados por Saulo-Machado et al. (2011) 
mediante la reacción en cadena de la polimerasa (PCR) según las condiciones 
recomendadas. En todos los casos, los productos de PCR serán analizados primero 
en geles de agarosa al 1,5 % teñidos con el colorante GelGreen® y visualizados con 
transiluminador de luz oscura.  
 
Obtención de Genotipos:  
Los productos amplificados fueron enviados al servicio de secuenciación de Macrogen 
Inc. Los resultados de la genotipificación fueron analizados con el programa 
PeakScanner®, para determinar así el tamaño de los fragmentos y los alelos 
correspondientes para cada loci.  
 
Análisis de los datos:  
Los genotipos obtenidos a partir de la amplificación de loci microsatélites se utilizaron 
para realizar estimaciones de diversidad genética (a partir de la heterocigocidad 
observada, heterocigocidad esperada y número de alelos por locus) utilizando 



 
 

softwares de genética de poblaciones como GENEPOP (Raymond and Rousset 1995) 
y ARLEQUIN (Excoffier and LISCHER 2010) . Los estudios de estructura poblacional 
se realizaron utilizando el programa informático bayesiano Structure (Pritchard et al. 
2000, Falush et al. 2007). 
 

RESULTADOS 

 
Se extrajo ADN genómico de un total de 119 ejemplares. Todas las muestras se 
amplificaron utilizando 8 loci microsatélites (PPU2, PPU6, PPU9, PPU11, PPU12, 
PCOR5, PCOR7, PCOR28) mediante la reacción en cadena de la polimerasa (PCR). 
Finalmente se elaboraron las tablas con los genotipos de cada ejemplar y se realizaron 
los análisis genético-poblacionales.  
La Tabla 1 muestra los valores de diversidad genética (medidos en Heterocigocidad 
esperada y número de alelos) para los dos sitios de estudio (Chaco y Matto Grosso) y 
para los muestreos estacionales realizados en Argentina.  
Los resultados muestran valores elevados de diversidad genética indicando un buen 
estado del recurso (Tabla 1). Los valores de heterocigocidad fueron 0.78742 (0.71056 
-0.83611) con un número elevado de alelos para cada locus analizado. 
La estructura genética (número de clusters o “stocks”) se determinó usando 
STRUCTURE. Los datos mostraron agruparse con mayor probabilidad en 4 (K=4) 
clusters, mostrando, por un lado una diferencia entre los ejemplares de Brasil y 
Argentina, y por otro, una estructura temporal en las muestras de Chaco. Esto sugiere 
que el stock pesquero que estuvo en enero, es diferente al de Agosto/Diciembre. La 
Figura 2, muestra cada sitio/momento de estudio, y la composición genética de cada 
individuo(Figura 2: Análisis de la estructura genética de P. corruscans). 

 
 

 Chaco 
(En-2011) 

Chaco  
(Ago-
2012) 

Chaco 
(Dic-2012) 

Matto Grosso 
(Oct-2011/ 
Mar-2012) 

Número de individuos 30 40 21 28 
HE(Heterocigocidad 
esperada) 
(± S.D.) 

0.83611 
(±0.08525) 

0.81732   
(±0.11630) 

0.78571 
(±0.11901) 

0.71056 
(±0.23366) 

Número de alelos 
(rango) 

15(9-20) 17 (11-27) 11 (5-21) 12(5-23) 

 
Tabla 1. Análisis de la diversidad genética, en los distintos sitios y tiempos estudiados. 

 

 
 

Figura 2. Análisis de la estructura genética (Structure 2.3.1.). El valor más probable es K=4, lo 
que sugiere que existen al menos 4 stocks genéticos. 



 
 

CONCLUSIONES 
 

De acuerdo a los resultados obtenidos podemos concluir que las poblaciones actuales 
de surubí pintado constituyen diferentes grupos genéticos. La diferencia entre los 
stocks, de Brasil y Argentina, podría deberse a que el circuito migratorio está 
interrumpido por represas (Itaipú), por lo que no pueden mezclarse los ejemplares del 
Alto Paraná con los del Paraná inferior. Por otro lado, los resultados del análisis de las 
muestras de Chaco, muestran un cambio de estructura genética temporal, 
probablemente asociada al comportamiento reproductivo-migrador de la especie. Los 
datos obtenidos son relevantes para la conservación de esta especie emblema del 
norte de la provincia de Santa Fe. 
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