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La variabilidad genética del bagre rayado Pseudoplatystoma fasciatum fue estudiada a través del
análisis de isoenzimas en 15 loci codificadores de proteínas en muestras de tejido hepático tomadas
en tres localidades del río Magdalena. La distancia genética estándar D (0.00006-0.00041) y el
índice de Fijación F

ST 
(0.006) sugieren que son muestras de un mismo linaje. Los valores promedio

de heterocigocidad fueron muy bajos y no se encontró polimorfismo en ningún sistema enzimático.
Los resultados soportan la idea de la existencia de una población panmictica favorecida por el
aislamiento reproductivo generado por eventos geológicos durante la formación de la cuenca, por la
ausencia de barreras geográficas infranqueables y el carácter migratorio de P. fasciatum. Sin embar-
go, debido a los sostenidos niveles de sobreexplotación que enfrenta el recurso y al evidente
deterioro de la cuenca, surge el cuestionamiento en torno al impacto que puede estar ejerciendo la
reducción en el tamaño poblacional sobre la pérdida de variabilidad genética. Se identificaron dos
marcadores que pueden ser de gran utilidad para el monitoreo de la salud poblacional.
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Abstract

Genetic variation of Pseudoplatystoma fasciatum (bagre rayado) was explored through allozyme
analysis at 15 polymorphic protein coding loci in samples from three localities in the Magdalena
river basin. Both the Standard genetic distance (0.00041< D >0.00006) and the Fixation index
(F

ST
=0.006) values suggest that individuals belong to the same gene pool. Mean heterozygosity

* Centro de Investigaciones Científicas,  Universidad de Bogotá Jorge Tadeo Lozano, Calle 22 No. 3-30 Bogotá-Colombia.
jaime.diaz@utadeo.edu.co

ZOOLOGÍA



600 REV. ACAD. COLOMB. CIENC.: VOLUMEN XXVII, NÚMERO 105-DICIEMBRE DE 2003

values were extremely low and no polimorphism was detected in any system. Results support the
idea of a single panmictic population favored by the reproductive isolation produced by geological
events during the formation history of the basin, the absence of geographic barriers and the migratory
behavior of the species. However, a question rises on the impact that is being imposed by the
sustained overfishing process and the evident deterioration of the basin. The two markers identified
may result useful to monitor the health of the population.

Key words: Genetic variability, fish, Magdalena river, Pseudoplatystoma, bagre.

1992), especies como el bagre rayado, Pseudoplatystoma
fasciatum (Linnaeus, 1766), persisten como evidencia de
una adaptación exitosa a las condiciones ambientales sufri-
das por la cuenca a lo largo de su historia geológica reciente.
En el Magdalena, el bagre rayado es la especie de mayor
tamaño y ocupa la posición trófica más alta entre los peces
carnívoros. Presenta dos picos reproductivos bien definidos
y sus migraciones estacionales aguas arriba en el canal prin-
cipal del río, conocidas localmente como “subienda”, son
evidentes en las capturas artesanales, las cuales se han cons-
tituido junto con las del bocachico Prochilodus magdalenae
en la base de la pesquería artesanal de la cuenca.

Las capturas de P. fasciatum que alcanzaron su volu-
men máximo de 15.960 toneladas en 1977 (Gutiérrez-
Bonilla, 2000), se han visto seriamente disminuidas por
motivo de la sobrepesca y del deterioro ambiental eviden-
te que sufren hábitats en el canal principal del río y en el
amplio sistema de ciénagas en su plano inundable. Duran-
te la última década se han registrado niveles preocupantes
en las capturas (Zárate et al., 1988; Valderrama et al.,
1997) y en la actualidad se considera como especie amena-
zada (Mojica et al., 2002). Con el fin de evitar el colapso
total en las capturas, se han implementado medidas de con-
trol tradicionales (tallas mínimas, vedas, artes de pesca),
pero su eficiencia es aún incierta. Sin embargo, indepen-
dientemente del resultado que se obtenga a partir de las
medidas de control establecidas, éstas no serán suficientes
para garantizar la viabilidad del recurso sin una definición
de unidades poblacionales.

En el manejo de recursos con importancia pesquera
como es el caso el bagre rayado, el reconocimiento de la
variabilidad genética con el objetivo de diferenciar stocks
puede ser de gran utilidad, para maximizar de manera sos-
tenible el rendimiento de las capturas e identificar el im-
pacto de actividades antrópicas en procesos ecológicos y
evolutivos (Moritz et al.,1995), ya que es al nivel de stock
donde se establecen las variaciones genéticas y la diver-
sidad intraespecífica necesaria, para responder a condi-
ciones ambientales particulares e incrementar la habilidad
para soportar perturbaciones ocasionadas por pesca o de-
gradación del hábitat (Stepien,1995).

Introducción

El estudio de la variabilidad genética constituye un
factor fundamental para entender la forma como se
estructuran las poblaciones de especies de peces de agua
dulce y su interpretación se encuentra estrechamente re-
lacionada con eventos geológicos en la evolución de la
cuenca, con las características geomorfológicas, con as-
pectos biológicos de la especie, como su carácter migra-
torio, y con la influencia de actividades antrópicas sobre
las poblaciones y su hábitat.

El nivel de conocimiento de la genética de poblacio-
nes de la fauna íctica en los principales sistemas riberinos
de Suramérica, es aún incipiente y las deficiencias en la
información disponible impiden el análisis histórico so-
bre la biogeografía de las especies (Sivasundar et al.,
2001) o la diferenciación de stocks o subpoblaciones con
fines de manejo.

El río Magdalena es el principal sistema fluvial de
Colombia y uno de los complejos acuáticos más extensos
de Sudamérica, tiene una longitud de 1.540 km y una
cuenca que abarca 273.350 km2 (24% del territorio). En la
actualidad cuenta con una ictiofauna estimada entre 190
(Mojica, 1999) y 245 especies (Álvarez-León et al. en
prep) , diversidad muy inferior a la de las cuencas del
Orinoco (>1.000 especies) y Amazonas, entre 2.500-3.000
especies (Goulding et al., 1996) con las cuales compartió
un legado común antes del aislamiento ocasionado por el
levantamiento de la cordillera de los Andes en el terciario
tardío (Lundberg & Chernoff, 1992).

Aunque la evolución hacia el estado actual de los prin-
cipales sistemas riberinos de Suramérica comenzó con una
serie de eventos tectónicos hace 89 millones de años (Ma),
que culminaron con el levantamiento de la Cordillera de
los Andes hace 10 Ma (Sivasundar et al., 2001), no exis-
ten estudios que exploren una posible relación entre és-
tos y la magnitud o la distribución de la variabilidad
genética en especies de la cuenca del Magdalena.

A pesar de que existen evidencias de múltiples
extinciones locales en la cuenca (Lundberg & Chernoff,
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Si se considera que la variabilidad genética refleja de
manera importante la historia evolutiva de la especie y
representa su probabilidad de adaptación y persistencia,
resulta fundamental su exploración como requisito indis-
pensable para su conservación y uso, tal como lo propone
la Política Nacional de Biodiversidad (MINAMBIENTE,
1997). Dilucidar la estructura poblacional e identificar las
características de la variabilidad genética que permiten a
especies con poblaciones amenazadas, como el bagre raya-
do (Mojica et al., 2002) responder a condiciones ambien-
tales particulares e incrementar la habilidad para soportar
problemas de contaminación, como los que enfrenta la
cuenca del Magdalena, resulta indispensable en la
implementación de estrategias de conservación y manejo.

El estudio planteó la exploración de patrones particu-
lares en la variabilidad genética de P. fasciatum, a través
del análisis de isoenzimas en muestras de tejido hepático
tomadas en tres puntos de la cuenca, y se constituyen en
la primera aproximación al tema en la cuenca del Magda-
lena. Los resultados obtenidos brindan la oportunidad de
introducir la reflexión sobre la forma como se establecen
las poblaciones de peces migratorios en la cuenca, los
factores que pueden afectar la variabilidad genética y su
incidencia en la construcción de estrategias de conserva-
ción y manejo efectivas de los recursos pesqueros conti-
nentales en el país.

Materiales y métodos

Las muestras de tejido hepático se recolectaron duran-
te el segundo semestre de 1999 en tres localidades sobre
el río Magdalena (Figura 1). En el momento de la extrac-

ción las muestras se refrigeraron en hielo seco para su
transporte al laboratorio, donde fueron maceradas en so-
lución K

2
HPO

4
 0,1M y congeladas a –40ºC.

Durante el estudio se efectuó electroforesis horizontal
en gel de almidón al 10% para 15 loci codificadores de
proteínas (Tabla 1). Se emplearon los sistemas buffer Tris-
bórico EDTA (pH 9.0), Tris-cítrico (pH 7.1) (Murphy et
al., 1996); TBE alcalino (pH 8.6), Tris-HCl (pH 8.6)

   
 
  10° 

 
 
  8° 

  
 
  6° 

R
ío

 M
ag

da
le

na
 

R
ío

 C
au

ca
 

     Río  Cesar 

 Río  San Jorge 

 
   Río Bogotá 

R
ío

 N
ec

hí
 

   PLATO * 

    *  BARRANCABERMEJA 

 * LA DORADA 

MAR 
CARIBE 

OCEANO 

PACÍFICO 

         VENEZUELA 

COLOMBIA 

 
     0                        300 km 

CÁCERES * 

  * NEIVA 

 
  4° 

Figura 1. Localización geográfica de las áreas de muestreo sobre el
río Magdalena (Plato, Dorada y Barrancabermeja) y localidades

hasta donde se distribuye la especie (Cáceres y Neiva).

Tabla 1. Sistemas enzimáticos y loci analizados

Código Locus Sistema Enzimático

1.1.1.37 MDH* Malato dehydrogenasa
1.1.1.204 XDH* Xantin dehydrogenasa
1.1.1.27 LDH* Lactato dehydrogenasa
1.1.1.42 IDH* Isocitrato dehydrogenasa
1.1.1.14 IDDH* Sorbitol dehydrogenasa
3.1.1.- aEST* Alfa Esterasa
1.1.1.8 aGPDH-1* Alfa Glicerofosfato

aGPDH-2*
1.1.1.49 GCDH* Glucosa fosfato dehydrogenasa

AO* Aldehido oxidasa
1.1.1.1 ADH-1* Alcohol dehydrogenasa

ADH-2*
1.1.1.73 ODH-1* Octanol dehydrogenasa

ODH-2*
1.15.1.1 SOD* Superóxido dismutasa
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(Ramírez, 1993). La tinción se realizó de acuerdo con el
método de Murphy et al., (1996) y la nomenclatura para
los diferentes loci y proteínas siguió lo sugerido por
Shaklee et al. (1990).

Las frecuencias alélicas se calcularon directamente a
partir de los genotipos observados. La distribución de
estas frecuencias se comparó con la esperada en el equili-
brio de Hardy-Weinberg (Chakraborty & Leimar, 1987;
Nei, 1987). Un locus fue asumido como polimórfico en
cada población si la frecuencia del alelo más común no
sobrepasaba el valor de 0.95 (Sato & Masuda, 1997). La
prueba de homogeneidad de las frecuencias alélicas se
efectuó mediante el estadístico G (Sokal & Rohlf, 1979).
El índice de fijación (F

ST
) se calculó mediante F

ST
=(H

T
-

^H
S
)/H

T
 (Nei, 1987; Hartl & Clark 1989) y la prueba de

chi-cuadrado se realizó según Röhner et al. (1997) F
ST

X2≈2NF
ST

(K-1). La distancia genética estándar (D) fue es-
tablecida a partir de D=-ln(I) (Nei, 1972;1987) y la migra-
ción genética (N

m
) se estableció a través de F

ST
=1/(4N

m
+1)

(Allendorf & Utter, 1979; Chakraborty & Leimar, 1987).

PLATO-MAGDALENA 

ALELOS MDH GCDH aGPDH-1 aGPDH-2 IDH LDH a EST XDH IDDH AO ODH-1 ODH-2 ADH-1 ADH-2 SOD 

*101 0.0161    0.008           

*100 0.9839 1 1 1 0.992 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

N 62 62 62 62 62 62 62 62 62 62 62 42 62 42 62 

BARRANCABERMEJA-SANTANDER 

*100 1 1 1 1 0.985 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

*99     0.015           

N 65 65 65 65 65 65 65 65 65 65 65 57 65 58 65 

LA DORADA-CALDAS 

*100 0.9944 1 1 1 0.972 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 

*99 0.0056    0.028           

N 89 89 89 89 89 89 89 89 89 89 89 89 89 89 89 

Tabla 2. Frecuencias alélicas en los 12 sistemas enzimáticos presentes en las tres localidades.

Tabla 3. Índice de fijación (F
ST

) y prueba de homogeneidad (G)

LOCUS F
ST

G

MDH* 0.0069 6.7830

IDH* 0.0059 7.8220

General 0.0062 -

P < 0.05

Tabla 4. Identidad genética (I) (sobre la línea) y distancia
genética estándar (D) (abajo de la línea).

PLATO BARRANCABERMEJA DORADA

EL PLATO 0.99978 0.99959

BARRANCA
BERMEJAMEJA 0.00022 0.99994

DORADA 0.00041 0.00006

Resultados

En los 216 individuos analizados no se encontró
polimorfismo para ningún sistema. En la localidad de Plato
se expresó de manera exclusiva el alelo *101 para IDH* y
MDH* y en La Dorada y Barrancabermeja el alelo *99
(Tabla 2).

Los valores de heterocigocidad para los 15 loci anali-
zados fueron muy bajos en general con un promedio de
0.0039 (Tabla 3). Los genotipos observados fueron con-
sistentes con lo esperado en el equilibrio de H&W para
IDH* y MDH*. La prueba de homogeneidad de las fre-
cuencias alélicas no reveló diferencias significativas para
estos loci. Por otra parte, el índice de fijación se aproxi-
mó a F

ST 
= 0, lo cual indicó baja variabilidad genética

(Tabla 3).

La distancia genética estándar D en las áreas estudia-
das fue baja (0.00006 - 0.00041) (Tabla 4) y el flujo génico
arrojó un valor de Nm = 40
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expresan en la cuenca del Orinoco para la misma especie
(Escobar, 2001).

Otro factor que debe ser considerado para entender la
variabilidad genética baja encontrada, es la carencia de
barreras geográficas reconocibles en el paisaje actual de
la cuenca, lo cual habría actuado a favor de un flujo génico
alto como el encontrado y en la prevención del estableci-
miento de subpoblaciones. Así mismo, a pesar de la incer-
tidumbre que aún existe sobre algunas particularidades
de los movimientos estacionales de P. fasciatum (exten-
sión, frecuencia de migración individual, fidelidad espa-
cial), el carácter migratorio de la especie como factor
facilitador del flujo génico, puede ser a su vez co-respon-
sable de la alta homogeneidad encontrada.

Aun cuando la variabilidad genética baja puede ser el
resultado de eventos naturales en la historia evolutiva y
adaptativa de la especie, o de su carácter migrador, los
resultados obtenidos pueden estar asociados con fenóme-
nos recientes de origen antrópico como la sobrepesca y el
deterioro de la cuenca, los cuales son ampliamente reco-
nocidos como precursores en la pérdida de variabilidad
genética (Reeves et al., 1995).

La sobrepesca en el Magdalena es evidente y a pesar
del establecimiento de épocas de veda, regulación de ar-
tes de pesca y establecimiento de tallas mínimas de cap-
tura, la población se ha reducido drásticamente. Las tallas
medias de las capturas sugieren desde 1987 un alto riesgo
para la renovación natural (Zárate et al., 1987) que se
acentúa con el tiempo (Zárate, 1991; Moreno et al.,1993)
y el volumen de capturas máximo alcanzado en 1977 de
15.960 ton. ha disminuido de una manera progresiva du-
rante las décadas subsiguientes (1.509 ton. en 1986 y 398
ton. en 1995) hasta alcanzar un mínimo registrado de 173
ton (Gutiérrez-Bonilla, 2000), con lo cual se plantea la
existencia de un fenómeno de “cuello de botella”. Ante
esta situación, los resultados encontrados pueden estar
reflejando una reducción en la variabilidad genética, oca-
sionada por endogamia y deriva genética, consideradas
ambas como causas principales de esta situación en espe-
cies explotadas a nivel pesquero (Allendorf & Utter,
1979).

En este momento no se puede determinar con certeza
si las reducciones en la abundancia de individuos ha in-
fluido en la pérdida de variabilidad genética, sin embar-
go, cuando la reducción de tamaños poblacionales genera
“cuellos de botella” por periodos de tiempo prolonga-
dos, los riesgos de pérdida de variabilidad genética, po-
tencial adaptativo y deterioro en la salud de la población
son altos. En el caso de Pseudoplatystoma fasciatum, se

Discusión

Los resultados obtenidos evidencian una variabilidad
genética muy baja y sugieren la existencia de una pobla-
ción panmíctica, sin grupos locales genéticamente esta-
blecidos. Estos resultados que pueden estar asociados con
una multiplicidad de factores (ej.: tamaño y estructura
poblacional, patrones de migración, sistema de aparea-
miento y reproducción, estrategia reproductiva, hetero-
geneidad de hábitat, interacciones tróficas) que son
difíciles de evaluar a la luz del conocimiento existente
sobre la especie. Sin embargo, si se considera que la va-
riabilidad genética es el resultado de la interacción histó-
rica y actual de los individuos con el ambiente, resulta
útil analizar los resultados obtenidos en función de algu-
nos factores relacionados con la historia geológica de la
cuenca, la biología de la especie y la influencia antrópica.

El levantamiento tectónico de la cordillera de los An-
des, hace 10.5 Ma, ocasionó no sólo cambios en los facto-
res generadores de heterogeneidad en el paisaje de la
cuenca (pendiente, sustrato mineral, barreras geográficas,
vegetación), sino que de manera fundamental aisló
reproductivamente a la población de P. fasciatum en el
Magdalena con otras poblaciones conespecíficas en las
cuencas de la Amazonia y Orinoquia. Este aislamiento
que erosionó la diversidad íctica del Magdalena (Lund-
berg, 1998; Lundberg et al.,1998; Lundberg & Chernoff,
1992), sometió a las poblaciones de peces remanentes en
la cuenca a la necesidad de asimilar nuevas condiciones
(ej.: hábitat, aspectos demográficos, relaciones interespe-
cíficas), lo cual fue logrado exitosamente por P. fasciatum,
pero no por otras especies que compartían su rango de
distribución original (Arapaima sp., Colossoma sp.,
Brachyplatystoma sp.), que se extinguieron localmente
del Magdalena, pero que persisten actualmente en el Ama-
zonas y el Orinoco (Lundberg & Chernoff, 1992).

Considerando que la fragmentación del hábitat es un
factor determinante en el establecimiento de la variabili-
dad genética (Chakravorty & Leimar, 1987; Hartl &
Clark, 1989), la interrupción del flujo génico con indivi-
duos que hacían parte de un paisaje mucho más amplio y
diverso como las cuencas del Orinoco y Amazonas, puede
haber propiciado un proceso de erosión genética, como el
que se evidencia en los resultados obtenidos. Sin embar-
go, resulta importante considerar que la erosión genética
no es el único proceso posible a partir de un aislamiento
geográfico y reproductivo de una población, ya que a
estos eventos puede seguirle una divergencia en el pool
génico (Dobzhansky, 1972), que en el caso particular,
podrían ser responsables de la variabilidad existente y de
la presencia de alelos específicos diferentes a los que se
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ha establecido que 10 años o 3 generaciones podrían ser
suficientes para ocasionar problemas de vulnerabilidad
para la población (Froese & Pauly, 2002). Dilucidar este
aspecto resulta fundamental en la medición de la efecti-
vidad que tienen las acciones de manejo actuales, ya que
si se demuestra un impacto real en la estructura genético-
poblacional, esto implicaría un efecto negativo e impor-
tante en la adaptabilidad y en el legado evolutivo de la
especie, además de la permanencia del recurso como tal y
sería conveniente reconsiderar la manera como se plantea
su manejo para garantizar la viabilidad del recurso.

Así mismo, aunque no existen estudios particulares
que relacionen de manera directa la disminución del ta-
maño poblacional de P. fasciatum con el gran deterioro
que está sufriendo la cuenca (Cala, 1987), es bien conoci-
do que al igual que la sobrepesca, factores como la conta-
minación o la pérdida de hábitats fundamentales durante
alguna parte del ciclo de vida de la especie, actúan sobre
la disminución de tasas de reproducción y sobrevivencia,
que inciden en la disminución de tamaños poblacionales
(Stepien, 1995) y en la pérdida de variabilidad genética
(Gagiotti & Vetter, 1999). La alteración por contamina-
ción o taponamiento de hábitat (Bisson, 1995), como las
ciénagas, fundamentales para la permanencia en la cuen-
ca de especies como P. fasciatum (Lundberg & Cher-
noff,1992), afecta la amplitud de nicho, y esto puede
contribuir a que se den niveles tan bajos de heteroci-
gocidad y polimorfismo como los obtenidos.

Existen evidencias teóricas y empíricas de la gran im-
portancia que tiene la variabilidad genética en la adapta-
ción y persistencia de una especie, y los resultados
obtenidos parecen sugerir que en P. fasciatum ésta condi-
ción está asociada con una variabilidad genética baja. Sin
embargo, aunque la alta homegeneidad poblacional en los
individuos analizados no es extraña en un ambiente con
pocas barreras geográficas identificables, como es la cuen-
ca del Magdalena, y con una especie migratoria como el P.
fasciatum, esta no debe ser interpretada como una respues-
ta definitiva en torno de la estructura poblacional. La alta
homegeneidad genética debe ser considerada como un fac-
tor que incrementa la vulnerabilidad de la especie y los
resultados obtenidos deben dar lugar a una exploración
más precisa del efecto que pueden estar ejerciendo sobre la
variabilidad genética de la especie, factores de origen
antrópico como los mencionados anteriormente.

La búsqueda de una interpretación para los resultados
del estudio, conduce sin duda al cuestionamiento sobre
la forma como se considera la estructura y dinámica de
los recursos pesqueros dentro de los sistemas de manejo

actuales en Colombia y nos brinda una oportunidad para
la reflexión sobre la necesidad de incorporar enfoques
poblacionales más complejos y pertinentes.
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