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BIODIVERSIDAD BARCODE EN GRUPOS POBLACIONALES DE SABALETA
Brycon henni (Pisces: Characidae)
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RESUMEN

Introduccion: Los linajes en la mayoria de los peces estin siendo dilucidados para su
clasificaciéon por medio de secuencias moleculares. EI ADN mitocondrial (mtADN) cuenta
con una secuencia de nucledtidos especificos Barcode que permite concretar los linajes en
ellos. Objetivo: Conocer la presencia del linaje genético intra e inter especifico, entre los
grupos poblacionales de la sabaleta Brycon henni y especies del mismo género, mediante la
comparacion de secuencias mtADN de la regién citocromo oxidasa I. Métodos: 40 individuos
de sabaleta, como grupo intra especifico de tres quebradas del rio Cauca (Pitanja, Guaracu y
Sopetrana) y una del rio Magdalena (Concepcién) fueron analizados. El grupo de
comparacion inter especifico incluyé nueve individuos de dorada Brycon moorei y cinco
individuos de yamu Brycon amazonicus. De cada individuo, se extrajo el ADN, mediante un
kit comercial (Quiagen®), a partir de muestras de aleta. Se amplificé la regién citocromo
oxidasa 1  (650pb), mediante @ PCR con iniciadores universales (FF2d
TTCTCCACCAACCACAARGAYATYGG; FR1d
CACCTCAGGGTGTCCGAARAAYCARAA). La amplificacién por PCR fue realizada en
volimenes de 12,5 pL e incluyo: 6,25 uL. de 10% trehalosa, 2,00 uL agua ultra pura, 1,25 uL.
10x buffer PCR (10 mM KCI, 10 mM (NH,),SO,, 20 mM Tris-HCI (pH 8,8), 2 mM M,SO,,
0,1% Triton X-100), 0,625 uLL. MgCl, (50 mM), 0,125 pL de cada iniciador universal (0,01
mM), 0,0625 ul. de cada ANTP (10 mM) marcados con fluorocromos, 0,0625 pL. de Taq
DNA Polimerasa (Biolabs®) y 2,0 uL de ADN de cada individuo. El perfil de temperaturas en
el termociclador fue: 94°C por 2 min, treinta y cinco ciclos de 94°C por 30 s, 52°C por 40 s y
72°C por 1 min, con una extension final de 72°C por 10 min. El amplicado se envié a
secuenciacion automdatica (Macrogen Inc). Obtenida la secuencia, se comparé entre los grupos
de muestreo mediante el programa Mega7 para obtener un dendrograma. Resultados: Se
presentd una separacion de los grupos intra especificos de sabaleta, pertenecientes a las
cuencas de los rios Cauca y Magdalena. Asi mismo, una separacién entre las especies de
dorada y yamd. Conclusiéon: Se evidencié una variabilidad genética entre los grupos
poblacionales de sabaleta, provenientes de dos cuencas diferentes. Asi mismo, una separacioén
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de especies dentro del mismo género, lo cual soporta la idea de biodiversidad y taxonomia en
ambientes naturales.
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