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RESUMO 

 

 

A genética de populações estuda as variações e estruturação genética de populações dos 

organismos. A diversidade genética é essencial para a adaptação e evolução das populações, enquanto 

a estruturação populacional pode ser influenciada por fatores como hábitat, fluxo gênico e isolamento 

geográfico. Compreender esses aspectos é fundamental para a conservação e manutenção das 

populações de peixes, e para compreender melhor a evolução e adaptação dessas espécies. Barreiras 

naturais ou artificiais em rios transformam o ambiente, podendo interferir na reprodução, alimentação 

e consequentemente no fluxo gênico entre populações. A construção da represa de Itaipu criou o 

Reservatório de Itaipu, que modificou a paisagem, inundando uma superfície de 1.460 km2 que 

recebe rios e riachos que desembocavam diretamente no rio Paraná. Nesse contexto, o presente estudo 

buscou testa a hipótese de que o Reservatório de Itaipu poderia funcionar como barreira no fluxo 

gênico, intensificando a estruturação genética. Para tanto, o trabalho investigou os níveis de 

diversidade e estruturação genética entre populações de Ancistrus sp. de diferentes microbacias 

afluentes do Reservatório de Itaipu, a partir do marcador D-Loop do DNA mitocondrial. As análises 

revelaram altos níveis de diversidade genética (Hd= 0,959; π =0,0351). As análises de estruturação 

genética entre as populações mostraram também altos níveis de estruturação (ФST: 0,219 a 0,751), 

com um índice de fixação global de 0,136. Esses resultados mostraram que as populações de Ancistrus 

sp. possuem alta diversidade genética e alta estruturação genética entre as microbacias da bacia do 

rio Paraná. Também evidenciou uma mistura de linhagens devido a um contato secundário entre as 

microbacias, que deve ter ocorrido durante as alterações hidrológicas causadas pela construção e 

enchimento do lado de Itaipu. Esse trabalho confirma a hipótese de que grandes rios atuam como 

barreira efetiva ao fluxo gênico, intensificando a estruturação de espécies de riachos dado que as 

microbacias analisadas se conectam pelo rio Paraná (hoje, no trecho substituído pela Barragem de 

Itaipu). Por fim, esses resultados encontrados são um passo importante para elucidar uma questão 

ainda pouco estudada: como e o quanto um grande rio ou reservatório pode influenciar na estruturação 

genética entre populações de peixes que habitam os afluentes destas drenagens. 

 

Palavras-chave: diversidade genética populacional; marcador D-Loop; Reservatório de Itaipu; 

ecossistemas aquáticos neotropicais; rio Paraná. 
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RESUMEN 

 

 

La genética de poblaciones estudia las variaciones y estructuras genéticas de las poblaciones 

de los organismos. La diversidad genética es esencial para la adaptación y evolución de las 

poblaciones, mientras que la estructura poblacional puede estar influenciada por factores como el 

hábitat, el flujo de genes y el aislamiento geográfico. Comprender estos aspectos es fundamental para 

la conservación y gestión de las poblaciones de peces y para comprender mejor la evolución y 

adaptación de estas especies. Barreras naturales o artificiales en los ríos transforman el ambiente, 

logrando interferir en la reproducción, alimentación y consecuentemente lo flujo génico entre 

poblaciones. La construcción de la represa de Itaipu creó el Embalse de Itaipu, que modifico el 

paisaje, inundando una superficie de 1.460 km2 que recibe los drenajes de ríos y arroyos que 

desembocan directamente en el río Paraná. En este contexto, el presente estudio busco testar la 

hipótesis de que el Embalse podría funcionar como barrera en el flujo génico intensificando la 

estructuración génica. Para tanto, el trabajo investigo los niveles de diversidad y estructuración 

genética entre las poblaciones de Ancistrus sp. de diferentes microcuencas afluentes del Embalse de 

Itaipu, a partir del marcador D-Loop del ADN mitocondrial. Los análisis revelaron altos niveles de 

diversidad genética (Hd= 0,959; π =0,0351). Los análisis de estructuración genética entre las 

poblaciones mostraron también altos nivel de estructuración (ФST: 0,219 a 0,751), con un índice de 

fijación global de 0,136. Estos resultados mostraron que las poblaciones de Ancistrus sp. poseen alta 

diversidad genética y alta estructuración genética entre las microcuencas de la cuenca del río Paraná. 

También evidencio una mezcla de linajes debido a un contacto secundario entre microcuencas, 

probablemente ocurriendo durante las alteraciones hidrológicas provocadas por la construcción y 

llenado del lago de Itaipu. Esto trabajo confirma la hipótesis de que grandes ríos actúan como barrera 

efectiva para el flujo génico, intensificando la estructuración de especies de arroyos dado que las 

microcuencas analizadas se conectan por el río Paraná (hoy, en el trecho sustituido por la Barraje de 

Itaipu). Por fin, los resultados encontrados son un paso importante para dilucidar una cuestión aún 

hoy poco estudiada: cómo y en qué medida un gran río y embalses pueden influir en la estructura 

genética de las poblaciones de peces que habitan en los afluentes de estos drenajes. 

 

Palabras clave: diversidad genética poblacional; marcador D-Loop; Embalse Itaipu; ecosistemas 

acuáticos neotropicales; río Paraná. 
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ABSTRACT 

 

 

Population genetics studies the genetic variations and structures within populations of organisms. 

Genetic diversity is essential for the adaptation and evolution of populations, while population 

structure can be influenced by factors such as habitat, gene flow, and geographic isolation. 

Understanding these aspects is crucial for the conservation and management of fish populations and 

for gaining a better understanding of their evolution and adaptation. Natural or artificial barriers in 

rivers can transform the environment, interfering with reproduction, feeding, and consequently, gene 

flow between populations. The construction of the Itaipu Dam created the Itaipu Reservoir, which 

altered the landscape by flooding an area of 1,460 km2 that receives drainage from rivers and streams 

directly flowing into the Paraná River. In this context, the present study aimed to test the hypothesis 

that the reservoir could function as a barrier to gene flow, intensifying genetic structuring. To do so, 

the study investigated the levels of diversity and genetic structuring among populations of Ancistrus 

sp. from different micro-watersheds that flow into the Itaipu Reservoir, using the D-Loop marker of 

mitochondrial DNA. The analyses revealed high levels of genetic diversity (Hd = 0.959; π = 0.0351). 

The analyses of genetic structuring among populations also showed high levels of differentiation 

(ФST: 0.219 to 0.751), with a global fixation index of 0.136. These results demonstrated that the 

Ancistrus sp. populations exhibit high genetic diversity and significant genetic structuring among the 

micro-watersheds of the Paraná River Basin. The study also revealed a mixture of lineages due to 

secondary contacts between micro-watersheds, likely occurring during the hydrological alterations 

caused by the construction and filling of the Itaipu Reservoir. This work confirms the hypothesis that 

large rivers act as effective barriers to gene flow, intensifying the structuring of stream-dwelling 

species, given that the analyzed micro-watersheds are connected through the Paraná River (now 

replaced by the Itaipu Dam). Ultimately, the findings represent an important step towards 

understanding a still poorly studied question: how and to what extent can large rivers and reservoirs 

influence the genetic structure of fish populations inhabiting their tributaries. 

 

Key words: population genetic diversity; D-Loop marker; Itaipu Reservoir; neotropical aquatic 

ecosystems; Paraná River. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Versão Final Homologada
20/06/2023 23:31



 

LISTA DE FIGURAS 

 

Figura 1 – Ejemplar de Ancistrus sp. A) posición lateral B) posición dorsal y C) posición 

ventral.  23 

Figura 2 – - Mapa de la cuenca hidrográfica del Paraná 3 con los puntos de colecta de Ancistrus 

sp. Los colores delimitan las diferentes microcuencas (M) estudiadas. 26 

Figura 3 – Frecuencias haplotipos en el conjunto total de datos. 29 

Figura 4 – Red de haplotipos obtenida a partir del secuenciamiento parcial de la región D- loop 

(ADNmt) para Ancistrus sp. Proveniente de diferentes puntos de colecta en cinco microcuencas 

afluentes del río Paraná. 31 

Figura 5a – Primera parte del dendrograma de similaridad entre las secuencias de D-Loop de 

Ancistrus sp. colectados en diferentes arroyos de cinco microcuencas afluentes del río Paraná 

3.  33 

Figura 5b – Segunda parte del dendrograma de similaridad entre las secuencias de D-Loop de 

Ancistrus sp. colectados en diferentes arroyos de cinco microcuencas afluentes del río Paraná 

3.  34 

Figura 5c – Tercera parte del dendrograma de similaridad entre las secuencias de D-Loop de 

Ancistrus sp. colectados en diferentes arroyos de cinco microcuencas afluentes del río Paraná 

3.  35 

Figura 6 – Test de Mantel para las poblaciones Ancistrus sp. para verificar correlaciones entre 

distancia genética, obtenidas a partir de ФST par a par y distancia geográfica entre las 

microcuencas estudiadas.  37 

Figura 1 Suplementar – Dendrograma de similaridad entre las secuencias de D-Loop de 

Ancistrus sp. colectados en diferentes arroyos en cinco microcuencas afluentes del río Paraná. 

 53 

 

Versão Final Homologada
20/06/2023 23:31



 

LISTA DE TABLAS 

 

Tabla 1 – Número de especímenes Ancistrus sp. mostrados por punto. 26 

Tabla 2 – Índices de diversidad genética de Ancistrus sp. colectados en cinco microcuencas 

afluentes del río Paraná. N: número de individuos, S: sitios de segregación, Nh – número de 

haplotipos encontrados, Hd – diversidad haplotípica, π – diversidad nucleotídica. 28 

Tabla 3 – Distribución de los haplotipos de las muestras de Ancistrus sp. de las secciones 

muestreadas. La última columna informa el número total de haplotipos presentes en cada 

localidad. 30 

Tabla 4 – Diferencia genética par a par entre las poblaciones de Ancistrus sp. en las 

microcuencas afluentes de la cuenca del río Paraná 3, obtenidas a partir del marcador D-Loop 

del ADNmt. ΦST- parámetros basados en las estadísticas F de Wright. 36 

Tabla 5 – Análisis de variancia molecular (AMOVA) para Ancistrus sp. colectados en cinco 

microcuencas afluentes del río Paraná 3, a partir del marcador D-Loop. Considerando todas las 

muestras como un único grupo. 37 

Tabla 6 – Análisis de variancia molecular (AMOVA) para Ancistrus sp. colectados en cinco 

microcuencas afluentes del río Paraná 3, a partir del marcador D-Loop. Considerando 4 grupos: 

Grupo 1: M1; Grupo 2: M2 e M3; Grupo 3: M4; Grupo 4: M5. 37 

Tabla Suplementar 1 – Distancia geográfica en kilómetros entre los puntos de colecta de 

Ancistrus sp. en las microcuencas del río Paraná. 52 

 

Versão Final Homologada
20/06/2023 23:31



 

 

SUMÁRIO 

1. INTRODUCCIÓN ........................................................................................................................ 12 

1.1. GENÉTICA DE POBLACIONES ......................................................................................... 12 

1.1.1. Diversidad genética ........................................................................................................... 12 

1.1.2. Genética de poblaciones en peces  .................................................................................... 14 

1.1.3. Marcadores moleculares en el estudio de la genética de poblaciones de peces ................ 15 

1.2. ECOSISTEMAS DE AGUA DULCE NEOTROPICAL  ...................................................... 17 

1.2.1. Río Paraná ......................................................................................................................... 18 

1.3 SILURIFORMES, LORICARIIDAE ...................................................................................... 21 

1.3.1. Hypostominae: Ancistrus. ................................................................................................... 22 

2. OBJETIVOS  ................................................................................................................................ 24 

2.1 OBJETIVO GENERAL  ......................................................................................................... 24 

2.2 Objetivos específicos  .............................................................................................................. 24 

3. METODOLOGIA  ....................................................................................................................... 25 

3.1. ÁREA DE ESTUDIO Y OBTENCIÓN DE MUESTRAS  ................................................... 25 

3.2. MÉTODOS MOLECULARES  ............................................................................................. 27 

3.3 ANÁLISIS DE LOS DATOS  ................................................................................................ 27 

4. RESULTADOS............................................................................................................................. 28 

4.1 DIVERSIDAD GENÉTICA ................................................................................................... 28 

4.2 ESTRUCTURA GENÉTICA POBLACIONAL .................................................................... 36 

5. DISCUSIONES ............................................................................................................................ 38 

5.1 DIVERSIDAD GENÉTICA ................................................................................................... 38 

5.2 ESTRUCTURA GENÉTICA POBLACIONAL .................................................................... 39 

6. CONCLUSIONES ........................................................................................................................ 40 

REFERENCIAS ............................................................................................................................... 41 

ANEXOS  .......................................................................................................................................... 52 

 

 

Versão Final Homologada
20/06/2023 23:31

https://docs.google.com/document/d/15GfKyV0frfQPg8cW7qbllEU6thm8miEI/edit#heading=h.30j0zll


12 
 

1. INTRODUCCIÓN 

 

1.1. GENÉTICA DE POBLACIONES 

 

Los estudios de genética de poblaciones pueden ser clasificados como una sub área de la biología 

evolutiva que busca comprender cómo la evolución influye en la variación genética a nivel 

poblacional. Estos estudios tuvieron inicio en el siglo XX, tiempo antes del descubrimiento de la 

estructura del ADN en los años cuarenta y la disponibilidad de datos genómicos a gran escala en la 

actualidad. Con relación a los primeros modelos evolutivos, estos fueron publicados de forma 

independiente en el año 1908 por el médico Weinberg y el matemático Hardy (SANCHEZ,2022). 

Por ende, la genética de poblaciones tiene como propósito principal, estudiar las variaciones 

genéticas de una población para inferir valores de parámetros demográficos que describen tanto los 

cambios en el tamaño de la población, como en su estructura, mezcla y eventos de migración 

(SANCHEZ,2022). 

A largo plazo, las poblaciones deben ajustarse a los cambios, adaptándose. Las adaptaciones 

pueden ser fisiológicas, conductuales o genéticas propiamente dichas, moldeadas por la selección 

natural (FRANKHAM et al., 2010). Estos cambios evolutivos moldeados por la evolución natural se 

conocen como evolución adaptativa y, para que esto ocurra, se requieren poblaciones genéticamente 

variables (FRANKHAM et al., 2010) pues, la base de todos los niveles de la biodiversidad y la 

evolución de la vida en la Tierra está constituida en la variación a nivel genético (LAIKRE et al., 

2005). 

 

1.1.1 Diversidad Genética 

 

La diversidad genética es la variedad de alelos y genotipos presentes en especies, poblaciones 

o grupos de especies (FRANKHAM et al., 2010). Ésta es necesaria para la evolución de las 

poblaciones y su adaptación a los cambios ambientales, además de contribuir con la diversidad y 

resiliencia de los ecosistemas (REED & FRANKHAM, 2003; FRANKHAM et al., 2010; 

PEARMAN; GARNER, 2005). Así, la pérdida de genotipos de poblaciones adaptadas localmente 

puede ser tan irreversible como la pérdida de especies (CARVALHO & HAUSER, 1994), debido a 

que, del mismo modo que una especie extinta no aparecerá nuevamente, un linaje tampoco lo hará 

(MORITZ, 2002). 

Los procesos evolutivos influencian directamente los niveles de diversidad genética dentro de 

las poblaciones, entre estos están la mutación, la migración, la deriva genética y la selección natural 
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(HUGHES et al., 2008). La mutación y la migración son los principales propulsores de la diversidad 

genética en las poblaciones, siendo eliminadas, principalmente, por la deriva y la selección natural 

(FRANKHAM et al., 2010). 

Las poblaciones pequeñas y/o aisladas son generalmente de baja diversidad genética, y 

experimentan una alta consanguinidad, que resulta en un vigor reproductivo reducido (depresión 

endogámica) y en una menor capacidad evolutiva en respuesta a los cambios ambientales. Así 

también, la deriva genética tiene consecuencias significativas en poblaciones pequeñas. La diversidad 

genética en estas poblaciones se pierde como resultado del muestreo aleatorio durante la transmisión 

de alelos entre generaciones. Existe también la posibilidad de que alelos especialmente raros no sean 

transmitidos de una generación a otra por simple casualidad. (FRANKHAM et al., 2010).  

El sistema de apareamiento, el flujo de los genes y la deriva genética, son factores que pueden 

influenciar el cómo la diversidad genética está distribuida espacialmente dentro de las especies. En 

el caso de los peces, que toman como sus hábitats los diferentes tramos de agua existentes a lo largo 

del curso de un río, la tendencia es a que la diversidad genética intrapoblacional difiera, en escala 

local incluso. (CARVALHO, 1993). 

Las variaciones heredables que suceden en cada uno de los organismos, es lo que 

denominamos diversidad genética. Cuando las condiciones naturales son más o menos estables, 

factores como la mutación, recombinación del material genético o migración de individuos son los 

causantes de que la diversidad genética pueda ocurrir entre los individuos de una población o dentro 

de las poblaciones de una misma especie (DOMÍNGUEZ-DOMÍNGUEZ et al., 2020).  

La hipótesis de congruencia espacial explica que, la diversidad genética dentro de una especie 

(intraespecífica) y entre las especies (interespecífica) es mayor en las regiones cálidas, debido a que 

altas temperaturas conllevan a mayores tasas de metabolismo y mutaciones; y con eso, tiempo de 

generaciones más rápidas que promueven el aumento en la tasa de especiación y diversidad de 

especies (FINE, 2015).  

Se debe tener en cuenta, que las fluctuaciones demográficas están asociadas con la 

inestabilidad ambiental y que está a su vez, limitan la diversidad (DOMÍNGUEZ-DOMÍNGUEZ et 

al., 2020). Frecuentemente esos eventos son seguidos por recolonización estocástica que ocasionan 

procesos demográficos cuellos de botellas, que provocan una reducción drástica en la diversidad de 

especies y en la genética local (MITTELBACH et al., 2007) 

Con relación a las áreas más productivas, estas van a sustentar poblaciones más grandes, que 

permitirán producir una mayor diversidad genética e incrementará la presencia de más especies y 

probablemente, dará paso a tener una mayor tasa de especiación (STORCH et al., 2017; CURRIE et 

al., 2004). Con respecto a las áreas con mayor complejidad, estas deberán proporcionar más nichos 

Versão Final Homologada
20/06/2023 23:31



14 
 

ecológicos y sustentar una mayor diversidad de especies (GROSBERG et al., 2012; KOVALENKO 

et al., 2012), incluso, poblaciones más espacialmente estructuradas en un área determinada, tendrán 

una mayor diversidad genética (BERTIN et al., 2017). 

No obstante, la diversidad genética es importante para que las poblaciones evolucionen y se 

adapten a los ambientes que se encuentran en constante cambio (FRANKHAM, 2002).  

 

1.1.2. Genética de poblaciones en peces 

 

A menudo, las especies son genéticamente heterogéneas y se estructuran en grupos de 

individuos que pueden estar aislados unos de otros, esto da como resultado un patrón de distribución 

de la variación genética entre y dentro de las poblaciones denominado estructura genética (LAIKRE 

et al., 2005). El período de tiempo durante el cual las poblaciones son sometidas a los procesos 

evolutivos como la mutación, la selección natural, la deriva genética y el flujo de genes, lleva a la 

diferenciación de estas (HILSDORF & HALLERMAN, 2017).  

Carvalho (1993) destaca que, los peces frecuentemente se separan en diferentes grados, 

estando subdivididos en poblaciones locales. Menciona que, aquellas subpoblaciones que habitan 

ambientes similares o están conectadas por el flujo de genes, pueden presentar características 

fenotípicas o genotípicas homogéneas; mientras que, el estar en hábitats diferentes puede generar una 

estructuración poblacional, lo que a veces también puede ser consecuencia por factores como: el 

número de fundadores, el tamaño de la población y los niveles de variabilidad genética en rasgos 

importantes en la ecología. Estas situaciones influyen en el grado de heterogeneidad espacial de las 

poblaciones.  

Además de las características del hábitat, el aislamiento geográfico parece jugar un papel 

importante en la distribución fragmentada de la diversidad genética. El aislamiento y la existencia de 

pocas rutas migratorias entre las aguas dulces implican la extensión de la diversidad genética en los 

peces de estos sistemas acuáticos, lo que puede conducir a un alto grado de divergencia a escala local, 

produciendo un pool genético fragmentado, aumento de las oportunidades para la diferenciación 

adaptativa de la población. Esta divergencia puede verse incrementada por la movilidad limitada y la 

alta fidelidad a lugares específicos, así como por el flujo de genes restringido, lo que implica una baja 

inmigración natural (CARVALHO, 1993). 

Más allá de los procesos históricos y específicos de las especies, la intervención 

antropogénica, es otro factor importante que afecta la estructura poblacional de las especies. La 

inserción de barreras o conectividades impuestas, son eventos que conllevan a la variación genética 

o pérdida de la estructuración genética, respectivamente (HUSEMANN et al., 2012). 
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La estructura genética de una población puede asumir tres formas básicas, separadas o 

combinadas, siendo estas: poblaciones distintas; poblaciones con cambio genético continuo; y/o 

poblaciones sin diferenciación. La estructura genética poblacional de una especie de pez puede asumir 

las tres formas básicas. Las unidades dentro de cada uno de estos tipos son las poblaciones locales, 

donde, local se refiere a la ubicación geográfica del sitio de desove. Así, para diferentes poblaciones, 

se puede percibir algún tipo de límite espacial entre ellas durante la temporada de desove; para 

poblaciones con cambios genéticos continuos, puede haber o no un límite entre los sitios de desove 

y; en el caso de poblaciones sin diferenciación, los individuos utilizan una única zona de desove para 

reproducirse (LAIKRE et al., 2005). 

 

 1.1.3. Marcadores moleculares en el estudio de la genética de poblaciones de peces 

 

El ADN mitocondrial (ADNmt) es uno de los marcadores moleculares más estudiados 

(MCCUSKER & BENTZEN, 2010), por ser una molécula haploide circular de alrededor de unos 

15000 a 20000 pares de bases (pb) que se hereda por vía materna en la mayoría de las especies y se 

transmite sin recombinación (BENTZEN, 2010) y porque la disposición de los genes está muy 

conservada en el genoma mitocondrial (AVISE & ELLIS, 1986). 

Además de sus características biológicas y evolutivas, la facilidad de uso técnico del ADNmt (p. 

ej., gran cantidad por célula y fácil purificación) hace que esta molécula sea ampliamente utilizada 

(FRANKHAM et al., 2010; HILSDORF & HALLERMAN, 2017). Se utilizan marcadores neutrales 

selectivos porque proporcionan una imagen que es independiente de los procesos históricos que dan 

forma a la distribución de la diversidad genética dentro y entre las poblaciones (VRIJENHOEK, 

1998). Usando secuencias de ADNmt como marcador molecular, es posible analizar la diversidad 

genética a partir del índice de diversidad haplotípica (Hd), que mide la variabilidad genética dentro 

de las poblaciones, estimando también el número de haplotipos compartidos entre poblaciones. La 

divergencia o diversidad de nucleótidos (π) también se utiliza para medir la divergencia promedio 

entre las secuencias de ADN en una población (HILSDORF & HALLERMAN, 2017). Con el 

desarrollo de paquetes computacionales para el análisis de secuencias de ADN, se mejoró la 

cuantificación e interpretación de las diferencias entre poblaciones. El análisis molecular de la 

varianza (AMOVA) (EXCOFFIER et al., 1992) permite dividir la variación genética en componentes 

intra e inter poblacionales. Mientras tanto, la divergencia entre poblaciones de haplotipos se captura 

en el índice Ф (phi), de manera análoga a la FST (HILSDORF & HALLERMAN, 2017). 

El uso de los marcadores moleculares en peces, ha permitido determinar la diversidad genética 

de varias especies, mediante diferentes técnicas de biología molecular (WHITMORE, 1990; 
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OLIVEIRA et al., 2009; GHIGLIOTTI et al., 2010) aplicadas en trabajos de análisis de estructura de 

la población, monitoreo de variabilidad y condiciones genéticas en poblaciones de peces nativos y en 

cautiverio, como también en estudios taxonómicos y filogenéticos (BARTFAI et al., 2003; ALAM 

& ISLAM, 2005; POVH et al., 2008; FERGUSON et al., 2011). Al estudiar regiones de ADN 

mitocondrial de varias especies de peces marinos, Grant y Bowen (1998) propusieron una 

interpretación en la correlación entre los valores de diversidad haplotípica (Hd) y de diversidad 

nucleotídica (π). Según los autores: La alta diversidad haplotípica (Hd > 0,5) combinada con la alta 

diversidad nucleotídica (π > 0.5%) indicaría contacto secundario entre diferentes linajes o indicaría 

una población grande y estable con larga historia evolutiva; Alta diversidad haplotípica (Hd > 0,5) 

combinada con baja diversidad nucleotídica (π < 0.5%) indicaría Bottleneck seguido de un rápido 

crecimiento poblacional con acumulo de mutaciones; Baja diversidad haplotípica (Hd < 0,5) 

combinada con alta diversidad nucleotídica (π > 0.5%) indican divergencia entre poblaciones 

geográficamente subdividida; y la baja diversidad haplotípica (Hd < 0,5) combinada con baja 

diversidad nucleotídica (π < 0.5%) indicaría un Bottleneck reciente o un efecto fundador por uno o 

pocos linajes de ADN mitocondrial. 

Varios autores, han demostrado el excelente uso de los marcadores moleculares para estudiar y 

evaluar la variabilidad, diversidad, estructura y evolución genética en poblaciones de peces de agua 

dulce; ejemplo de ello es el trabajo realizado por Terencio et al. En 2012, en la especie Nannostomus 

eques (Characiformes, Lebiasinidae). Estudiando la región control del ADNmt en individuos 

colectados en ocho afluentes a lo largo del caudal del río Negro, encontraron una alta diversidad 

haplotípica y una fuerte estructuración poblacional dentro de uno de los afluentes; además de 

encontrar una correlación entre diversidad genética y distancia geográfica. Por su parte, Bignotto et 

al. 2020, usando los marcadores mitocondriales D-Loop, citocomo b y citocromo c oxidasa I, 

estudiaron la caracterización genética en las poblaciones de Serrasalmus maculatus de las cuencas de 

los ríos Alto Paraná, Alto Paraguay y Tocantins. El estudio encontró que S. maculatus presenta una 

alta variabilidad genética interespecífica pero una baja variabilidad genética intraespecífica. 

Apolinário-Silva et al. (2021) estudiando la región D-Loop, encontró altos valores de estructuración 

genética entre poblaciones de Hypostomus ancistroides en arroyos de una cuenca de Alto Río Paraná, 

valores significativos fueron encontrados incluso entre poblaciones que se encuentran en el mismo 

drenaje con menos de 10 km de distancia entre ellos.  

De esta manera, observamos que los marcadores moleculares se muestran como una herramienta 

eficaz para los estudios de diversidad genética, en especial cuando se trata de los ecosistemas de aguas 

dulce. Estos ecosistemas son considerados a menudo islas en la que la dinámica evolutiva está 

impulsada por componentes estructurales como la complejidad de la red de ríos o lagos y por los 
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fuertes gradientes físicos en distancias geográficas relativamente cortas (PAZ-VINAS et al., 2015). 

Cuanto, a la complejidad del hábitat horizontal, esta proporciona más la diversidad genética, que 

la diversidad de especies, debido a que esta puede favorecer la persistencia de poblaciones aisladas 

dentro de especies en un área restringida, pero no la coexistencia de un gran número de especies en 

competencia dentro de un mismo segmento de agua (MANEL et al., 2020). 

En referencia a las características de paisaje de los sistemas de agua dulce, estos pueden tener 

efectos bien marcantes sobre los patrones espaciales de la diversidad genética, que en los gradientes 

ambientales (LABONNE et al., 2008; PAZ-VINAS et al., 2015; THOMAZ et al., 2016). 

 

1.2. ECOSISTEMAS DE AGUA DULCE NEOTROPICAL  

 

Los ríos, riachos, lagunas, reservorios y demás fuentes de agua se constituyen no sólo como 

elementos que componen el paisaje, sino como parte esencial de la dinámica de este (BARNES, 

1980). En ese sentido, los ecosistemas de agua dulce están constituidos por los organismos vivos, las 

interacciones biológicas y todos los procesos fisicoquímicos que, en conjunto, determinan su 

funcionamiento y el de su entorno (ALLAN & CASTILHO, 2007).  

Las condiciones físicas y químicas de estos sistemas, como el Ph, la temperatura y el volumen 

de agua vertida, están condicionadas a mudar a lo largo de su curso (TOWNSEND et al., 2010). 

Particularmente, los arroyos y fuentes de cabecera hasta la cuarta orden poseen dimensiones 

relativamente pequeñas, lo que las torna más susceptibles a las condiciones locales (MEYER et al., 

2007). Así también, debido a su tamaño y aislamiento, estas fuentes brindan espacios de hábitat a 

especies pequeñas, libres de predadores de grande porte, de competidores y de especies invasoras, 

constituyéndose como un ambiente ideal para las especies de pequeño porte que allí habitan (MEYER 

et al., 2007; RICHARDSON, 2019).  

Los pequeños espacios de hábitat brindados por estos cuerpos de agua resultan en poblaciones 

relativamente pequeñas y aisladas, siendo así susceptibles a la diferenciación genética de las 

poblaciones por selección natural, deriva genética o por ambos mecanismos evolutivos 

(RICHARDSON, 2019).  

La enorme riqueza de especies animales y vegetales que las aguas continentales soportan, hacen 

que esos ambientes reciban más atención, una vez que son más vulnerables a las actividades humanas 

y mudanzas ambientales (DUDGEON et al., 2006). Dentro de las principales alteraciones antrópicas 

que amenazan los ecosistemas de agua dulce están las modificaciones de los regímenes hidrológicos 

naturales, la destrucción o degradación de hábitats, la invasión por especies exóticas y la 

contaminación del agua por actividades de origen antrópica (DUDGEON et al., 2006). Esas 
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alteraciones también impactan la biodiversidad en su nivel genético, afectando la adaptación de las 

especies y la especiación de los taxones (HUGHES, et al., 1997; TEMPLETON, 2001). 

 

1.2.1 Río Paraná 

 

La cuenca del río Paraná es la segunda cuenca más grande de América del Sur, ocupa 

aproximadamente 28.000.000 km2 y cubre la región centro-sur del continente, desde los Andes hasta 

la Serra do Mar, cerca del Océano Atlántico. El río Paraná, principal río de la cuenca, está formado 

por la unión de los ríos Grande y Paranaiba, y tiene su nacimiento en la Meseta Central, separando 

los estados de Minas Gerais, Mato Grosso do Sul y São Paulo y separando también el este último del 

Estado de Paraná, a su paso pasa por Paraguay y Argentina hasta llegar a su desembocadura en el 

estuario de La Plata. Este río drena alrededor del 10,5% del territorio brasileño y tiene una longitud 

de 4.495 km (AGOSTINHO et al., 2018a). En su trecho Paranaense, está localizada la Usina 

Hidroeléctrica de Itaipu, construida entre el año 1975 a 1982. Su construcción formó el Embalse de 

Itaipu sobre el río Paraná, que inundó un área de 1.460 km2 (AGOSTINHO et al., 2018b), de los 

cuales 835 km2 son brasileños. Con la formación del Embalse, las áreas de algunos municipios del 

estado de Paraná quedaron inundadas, siendo estas: Guaíra, Terra Roxa, Marechal Cândido Rondon, 

Santa Helena, Matelândia, Medianeira, São Miguel do Iguaçu y Foz do Iguaçu (AGOSTINHO et al., 

1999). El Embalse de Itaipu recebe los drenajes de ríos y arroyos que desembocan directamente en el 

río Paraná, en el oeste del estado de Paraná, Brasil, conocida como microcuenca del Paraná 3 (BP3) 

(PEREIRA & SCROCCARO, 2010) y es destacada por la presencia de corredores de biodiversidad, 

esenciales para el mantenimiento de muchas especies (PEREIRA & SCROCCARO, 2015). 

Con el fin de mitigar la mudanza del ambiente acuático causada por la construcción de la barrera, 

fue construido el Canal de Piracema que actúa como corredor ecológico permitiendo que las especies 

migradoras alcancen las áreas de reproducción en la planicie del Alto Río Paraná y el parque Nacional 

de Ilha Grande (AGOSTINHO et al., 1993; GOMES & AGOSTINHO, 1997; ITAIPU, 2010). Esta 

canal presenta una extensión de 10,3 km y está construido en la represa de Itaipu, permitiendo la 

unión del río Paraná con el Embalse de Itaipu, y para conectarlos fueron construidos segmentos de 

tipo escalera, con canales de concreto y cuatro lagunas artificiales (CAROSFELD, 2004; ITAIPU, 

2010) 

En ese orden de ideas, una de las alteraciones en la migración de peces en zonas aguas arriba 

debajo de los ríos, es la construcción de barreras hidroeléctricas (MELDGAARD et al., 2003; 

ROBERTS et al., 2013; BRINKER et al., 2018; VEGA-RETTER et al., 2020). Estas construcciones 

interrumpen la conectividad física fluvial, limitando el flujo genético; inclusive, aceleran la deriva 
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genética, aumentando de esta forma, la probabilidad de pérdida de alelos raros, que, en efecto, 

conducirá a la reducción de la variabilidad genética de una población (ALLENDORF et al., 2013; 

FRANKHAM et al., 2017). Esta situación es vista en la cuenca hidrológica del BP3. 

La hipótesis levantada por algunos trabajos investigativos realizados en ambientes marinos y 

de estuario con diferentes organismos, mencionan que grandes distancias sobre estos cuerpos de agua 

pueden actuar como barrera física para la dispersión de las especies entre regiones (FLOETER et al., 

2008; BARTAKOVA et al., 2015; GIACHINI TOSETTO et al., 2022). Esto puede deberse a la 

dinámica fluvial de los cuerpos hídricos (LUIZ et al., 2012), como a los cambios físico y químicos 

del agua, asociadas a la diferenciación de nicho ecológico de las especies o a la estratificación de la 

columna de agua, también pude ser por la presencia de corrientes dominantes que pueden favorecer 

el flujo de algunos organismos, pero, puede a su vez, dificultar la dispersión a contracorriente 

dificultando de esta manera la conectividad entre las poblaciones de, gusano listón (THORNHILL et 

al., 2008), peces de arrecifes (FRASER et al., 2017), macro invertebrados y peces (GIACHINI 

TOSETTO et al.,2022). Además, otros estudio han revisados trabajos notablemente relacionados a la 

genética de paisaje marino destacando temas dominantes y atributos biológicos de especies y 

características del paisaje marino que afectan los patrones genéticos espaciales en el mar. Pues, la 

distancia geográfica, las barreras y el aislamiento del hábitat en el mar pueden reducir los 

intercambios genéticos y, mediante la acción de la deriva genética y, a veces, la selección, esto puede 

conducir a la divergencia entre poblaciones e individuos (SLATKIN, 1993; ROUSSET, 2000; 

RIGINOS & LIGGINS, 2013). Por ende, la mayoría de los estudios, como los citados anteriormente, 

fueron desarrollado en ambientes marítimos. Ahora bien, con relación a estudios con objetivo de 

comprender como los ríos grandes pueden función como barreras al flujo génico, estos se encuentran 

escasos. Pues, la mayoría de los estudios que utilizaron este enfoque se han realizado más en 

organismos terrestres y en organismos marinos (GALINDO et al., 2006; RIGINOS et al., 2013; 

GIACHINI TOSETTO et al., 2022). 

Estudios realizados en esta área, han determinado que la región ha venido sufriendo grandes 

cambios no solo en su paisaje natural, ocasionadas principalmente por la disminución de la cobertura 

vegetal, debido a la urbanización y el avance de las actividades agrícola, el uso intensivo e 

indiscriminado de agrotóxicos en la agricultura; al uso inadecuado e irracional de los recursos hídricos 

y el bajo índice de tratamiento de residuos sanitarios (PEREIRA & SCROCCARO, 2010, 2013); Sin 

embargo, poblaciones con baja capacidad de dispersión, podrían no presentar efectos en la estructura 

genética de la población, conservando a su vez, el tamaño poblacional y la variabilidad genética 

(VALENZUELA, 2021). Probablemente, esto se deba a varios factores, por ejemplo: que el tamaño 

del fragmento sea mayor que el área mínima necesaria para completar el ciclo de vida, como también 
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el tamaño de la población sea muy grande, o quizás la barrera es muy reciente con respecto al tiempo 

generacional de la especie en estudio (BLAZEK et al., 2013; VALENZUELA, 2021) inclusive, 

factores biológicos como, la capacidad de nado y el comportamiento migratorio (WHITELEY et al., 

2004).  

En el caso de las especies que forman poblaciones pequeñas y tienen baja dispersión, los efectos 

negativos en la disminución del flujo de genes, sobre el tamaño efectivo de la población y la deriva 

genética, resultan en menor potencial de adaptación y resistencia de la población para enfrentar los 

cambios a las condiciones ambientales que afectan directamente en la viabilidad poblacional 

(FRANKHAM 2005, 2010; HANSKI, 2011; ALLENDORF et al., 2013). 

Ambientes de arroyos sin duda abrigan una amplia diversidad de organismos, que tienden a 

mantenerse en pequeñas poblaciones, lo que contribuye para un alto grado de endemismo en esas 

regiones (CASTRO, 1999). A pesar de que existen estudios de genética poblacional en arroyos 

pertenecientes a la cuenca del río Paraná, estos aún son muy pocos, tomando en consideración que 

tienen una gran diversidad. La falta de conocimiento sobre la ictiofauna en estos ambientes, así como 

la forma en que las especies interactúan entre sí y responden a la urbanización, sus impactos 

específicos dificultan establecer estrategias efectivas de conservación en ecosistemas acuáticos que 

tienen influencias de áreas urbanas (CUNICO; AGOSTINHO; LATINI, 2006). Por ese motivo, los 

arroyos que rodean el Embalse de Itaipu, deben ser considerados como áreas prioritarias para futuros 

estudios que aborden la ictiofauna con el objetivo de promover su preservación. 

No obstante, estos estudios proporcionan información importante para futuras investigaciones 

con otras especies de peces, en esta área de Brasil. De hecho, estudios de genética de poblaciones que 

se centraron en poblaciones de peces de arroyos en la región del río Paraná, han encontrado 

estructuración genética considerable entre las poblaciones y también una diversidad genética 

particular de cada población. Ferreira et al. (2015) reporto poblaciones estructuradas de Geophagus 

brasiliensis a lo largo del cauce principal del río Laranjinha, Alto Río Paraná, y la presencia de 

haplotipos particulares a poblaciones de un arroyo afluente. Resultados semejantes fueron obtenidos 

en un estudio de poblaciones de Astyanax altiparanae y Geophagus brasiliensis coletados a lo largo 

de un arroyo del Alto Río Paraná (FERREIRA et al., 2016). Apolinário-Silva et al. (2021) analizando 

poblaciones de cascudo Hypostomus ancistroides (IHERING, 1911) en varios arroyos y en el cauce 

principal de una red dendrítica del Paraná, detecto estructuración genética en cortas escalas 

geográficas y la presencia de parcelas particulares entre los drenajes. También en este estudio, los 

autores sugieren la influencia de la estructura ramificada característica de las cuencas hidrográficas 

de la región, así como el comportamiento biológico de las especies para explicar la diversidad y 

estructuración genética encontrada. 
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Estudio con el pez, Heptaterus mustelinus en arroyos de microcuencas del entorno del 

Embalse de Itaipu en Brasil, en relación a la influencia de los factores espaciales en la estructuración 

genética, mostraron que la diversidad genética aumentaba conforme aumentaba la distancia 

geográfica, indicando de esta manera un aislamiento por distancia, asociada principalmente a la baja 

capacidad de dispersión de la especie. Cuanto, a la complejidad entre los puntos, se reflejó también 

un aumento en la distancia genética entre las muestras y una mezcla de linajes haplotípicas, indicando 

que la complejidad de la red de drenaje de la cuenca hidrográfica ejercía influencia en la estructura 

genética de la especie (HUATATOCA, 2017). Aun en esa misma región, estudios de la diversidad 

genética de poblaciones de Bryconamericus aff. iheringi encontraron una alta diversidad genética y 

alta estructuración poblacional entre la población colectada en arroyos del lado brasilero del 

reservatorio y del lado paraguayo (OLIVEIRA, 2021). 

En este contexto, una de esas especies interesantes para este tipo de estudios sería el género 

Ancistrus, ya que muestra una amplia distribución geográfica, en la región neotropical y en el río 

Paraná (OTA et al., 2018, FROESE & PAULY. 2023). 

 

1.3. SILURIFORMES, LORICARIIDAE 

 

 Los Siluriformes son popularmente conocidos como bagres o cascudos, son peces 

neotropicales, que presentan una gran diversidad taxonómica y ecológica, por lo cual, llegan a ser 

peces de gran interés, para muchos estudios. (DE PINNA, 1998; BRITTO, 2003; NEUHAUS et al., 

2022). Los Siluriformes presentan un total de 4127 especies válidas y se dividen en 39 familias 

(FRICKE et al., 2022). Según Ferraris (2007), los peces de esta orden presentan normalmente hábito 

nocturno y crepuscular, incluso son encontrados habitualmente en el fondo de los lagos o ríos, entre 

rocas y troncos. 

 Una de las familias presentes en esta orden son los llamados Loricariidae, conocidos también 

popularmente como cascudos. Estos peces se caracterizan por tener un escudo óseo que recubre todo 

su cuerpo, además presenta también estructuras óseas en forma de espinos, conocidos como 

odontódeos (FISCH-MULLER, 2003). Basados en las informaciones proporcionadas por Geerinckx 

et al. (2011) estos peces tienen su boca en posición ventral, con labios de forma de disco que usan 

para adherirse a los sustratos sólidos y que a su vez la usan para forrajeo, pues, sus dientes raspadores 

y boca succionadora le ayudan en su dieta detritívora-iliófaga, alimentándose principalmente de algas 

y detritos.  

 Esta familia está distribuida en toda América central y del sur, iniciando desde en el sudeste 

de costa rica hasta el noreste de Argentina (ARMBRUSTER et al., 2016). De acuerdo con los datos 

Versão Final Homologada
20/06/2023 23:31



22 
 

de Fricke et al. (2023) esta familia actualmente incluye 1.042 especies válidas.  

En cuanto a sus especies representativas, estas constituyen un grupo monofilético y están distribuidos 

entre seis subfamilias, reconocidas como: Hypoptopomatinae, Loricariinae, Hypostominae, 

Lithogeninae, Delturinae y Rhinelepinae (ESCHEMEYER, 2023).  

 

1.3.1. Hypostominae: Ancistrus 

 

 Los Hypostominae cuentan actualmente con 45 géneros válidos y 500 especies válidas, y 

dentro de ellos, se encuentra el género Ancistrus abarcando un total de 75 especies válidas 

(ESCHMEYER, 2023). Según Sabaj et al. (1999), las especies de este género se diferencian de las 

demás especies de la familia Loricariidae, dado que, no presentan placas, ni odontoides, pero sí 

presentan pequeños tentáculos carnosos y odontoides interoperculares bien desarrollados. Cuanto a 

su coloración esta puede variar desde negro a café verdoso, inclusive puede presentar pintas o 

manchas en su cuerpo (FERRARIS,2007). 

De acuerdo con Francisco et al. (2018), en los Ancistrus sus tentáculos blandos, a menudo 

ramificados son más conspicuos en los machos adultos que en los machos jóvenes, mientras que, en 

las hembras, estas se encuentran presentes en una estrecha franja desnuda en el borde del hocico, con 

un tamaño más pequeño y en menor cantidad, incluso a menudo, sin ramificación (Figura 1) 

Los Ancistrus se caracterizan por ser territoriales, presentar poca vagilidad, formar pequeñas 

poblaciones y por destacarse en el comportamiento de cuidado parental hacia su descendencia 

(ARMBRUSTER, 2004; CHIACHIO et al., 2008), construyendo nidos y protegiendo sus huevos y 

alevinos (BURGESS, 1989; ZUANON, 1999). Este género exhibe una amplia distribución geográfica 

entre las zonas Tropicales y Subtropicales (FROESE & PAULY, 2022, 2023). Son susceptibles a 

estresores locales (GHISI et al., 2016). 

Estas especies comúnmente son asociadas a troncos hundidos (SARMIENTO et al., 2014). 

Aguas continentales (FROESE & PAULY, 2022), aguas dulces demersales, agua clara correntosas y 

de flujo libre, hasta aguas muy turbias y estancadas (SEYIDOGLU & YAGCILAR, 2020). Suelen 

localizarse cerca de las rocas, troncos o entre la vegetación (VAN DER SLEEN & ALBERT, 2017). 

Algunas especies de Ancistrus, se reproducen de noche, principalmente en escondites y áreas 

sombreadas (DENIZ, 2020).  

Las especies de este género presentan una gran diversidad genética y parecen seguir una 

evolución cariotípica diferenciada, con variación en el número diploide y fórmula cariotípica, 

presencia de diferentes sistemas cromosómicos sexuales y una tendencia a la reducción del número 

diploide (DE OLIVEIRA, 2006; DE OLIVEIRA et al., 2007; DE OLIVEIRA et al., 2009; 
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MARIOTTO et al., 2009; MARIOTTO, 2011; NIRCHIO et al., 2023). 

A pesar de que este género presenta una gran distribución geográfica en la región neotropical, 

estudios con marcadores de diversidad intrapoblacional, tales como D-Loop, aún son escasos, siendo 

que hasta el momento la mayoría de los estudios tienen un enfoque en la identificación de especies y 

análisis de diversidad citogenética. 

 

 

Figura 1 – Ejemplar de Ancistrus sp. A) posición lateral B) posición dorsal y C) posición ventral. 

Fuente: BELTRÁN, 2023 

  

Versão Final Homologada
20/06/2023 23:31



24 
 

2. OBJETIVOS  

 

2.1. OBJETIVO GENERAL 

 

Considerando el comportamiento biológico de Ancistrus, así como las características 

estructurales de los arroyos neotropicales y la hipótesis de que grandes ríos pueden funcionar como 

una posible barrera para el flujo genético. El presente trabajo estudio la diversidad genética de 

poblaciones de Ancistrus sp. de arroyos afluentes del río Paraná, que desagua en la región del Embalse 

de Itaipu con objetivo de: 

• Investigar la presencia de alta diversidad genética en poblaciones de Ancistrus sp.; 

• Investigar la presencia de estructuración genética entre poblaciones oriundas de 

diferentes microcuencas que desaguan en el embalse de Itaipu; 

• Testar la hipótesis de que lo Embalse de Itaipu estaría actuando como una barrera 

efectiva, aumentando la estructuración genética entre las poblaciones. 

 

2.2. OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

 

Para testar esas hipótesis fueron delineados los siguientes objetivos específicos: 

 

1. Obtener muestras de la especie Ancistrus sp. de diferentes microcuencas de la cuenca 

del Paraná 3, que desaguan en el Embalse de la Itaipú Binacional disponibles en la 

colección de Ictiología de la UNILA; 

2. Extraer ADN de los especímenes; 

3. Amplificar y secuenciar, secuencias parciales de la región D-Loop como marcador 

molecular; 

4. Obtener los índices de diversidad genética y estructuración poblacional a través del 

análisis de la secuenciación parcial de la región del ADN mitocondrial, D-Loop. 
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3. METODOLOGÍA 

 

3.1. ÁREA DE ESTUDIO Y OBTENCIÓN DE MUESTRAS 

 

Considerando la baja capacidad de desplazamiento de especies de pequeño porte en riachuelo 

(CASTRO, 1999), el presente estudio seleccionó puntos de colecta en diferentes microcuencas del 

río Paraná. Microcuenca 1 (M1): afluentes del río San Francisco Verdadero; Microcuenca 2 (M2): 

afluentes del río San Francisco Falso; Microcuenca 3 (M3): afluentes del río São João; Microcuenca 

4 (M4): afluentes del río Ocoí; Microcuenca 5 (M5): afluentes del río Passo-Cuê (Figura 2). La 

distancia entre los puntos se encuentra en el Anexo 1. Por lo tanto, fueron colectados en 15 puntos 

diferentes los especímenes del Ancistrus sp. a lo largo de cinco microcuencas afluentes del río Paraná, 

totalizando 83 muestras (Tabla 1).  
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Figura–2 - Mapa de la cuenca hidrográfica del Paraná 3 con los puntos de colecta de Ancistrus sp. los colores delimitan 

las diferentes microcuencas (M) estudiadas. 

Fuente: SUDERHSA 2007.,  

Modificado: BELTRÁN, 2023 

 

 

Tabla 1 – Número de especímenes Ancistrus sp. mostrados por punto. 

Ancistrus sp. colectado por punto 

M1 = 15  M2 = 16  M3  M4 = 20  M5   Total 

P40 P46 P60 P66  P64 P67 P68 P73 P76  P62  P65 P70 P74 P75  P71   15 

3 9 2 1  1 2 2 5 6  16  3 5 3 9  14   83 

Fuente: BELTRÁN, 2023. 
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3.2. MÉTODOS MOLECULARES 

 

Para la obtención del ADN total fue utilizado el kit de extracción comercial GenElute 

Mammalian Genomic DNA Miniprep Kit, de acuerdo con el protocolo del fabricante. Seguidamente 

fue preparado un gel de agarosa al 1,2%, con colorante intercalante UniSafe Dye (20.000x) 

(Uniscience) para verificar la integridad del ADN. Para la amplificación de la región D-Loop fueron 

utilizados los primers L15774M: 5’-ACATGAATTGGAGGTATACCAGT-3’ (Modificado del 

primer L15774 descrito por IRWIN et al., 1991) y H16498: 5’-

CACCTGAAGTAGGAACCAGATG-3’ (MEYER et al., 1990).  

 Las amplificaciones por reacción en cadena de la polimerasa (PCR) se realizarán en un 

volumen final de 12,5μl, que contiene 8,5μl de agua, 1,25μl de tampón (10X), 0,5 μl de cada primer 

(10 uM), 2,51 μl de dNTP, 0,5 μl de MgCl2 (50 mM), 0,1µl de Taq Platinum (5U/μl) y 1µl de ADN 

molde. El programa de amplificación fue según las condiciones descritas por Prioli et al. (2002) con 

modificaciones, siendo desnaturalización inicial 94°C por 4 minutos, seguido por 5 ciclos de 94°C 

por 15 segundos, 50° C por 30 segundos y 72°C por 2 minutos y más 35 ciclos de 94°C por 15 

segundos, 55° C por 30 segundos y 72°C por 2 minutos, con uno paso final de extensión a 72º C por 

10 minutos. 

Los fragmentos de ADN amplificados se verificarán en gel de agarosa al 1%, teñidos con 

colorante intercalante UniSafe Dye (20.000x) (Uniscience). Los productos de PCR fueron usados en 

la reacción de secuenciación utilizando el kit BigDye Terminator v3.1 Cycle Sequencing, siguiendo 

las orientaciones del fabricante. El producto de reacción fue purificado por precipitación en 

EDTA/acetato de sodio/etanol. Las muestras precipitadas recibirán 10ul de Formamida Hi-Di 

(Applied Biosystems™) y fueron desnaturalizados a 96°C por 2 minutos seguido de choque térmico 

y por fin, llevadas al secuenciador ABI 3500 disponible en UNILA. 

 

3.3. ANÁLISIS DE LOS DATOS 

 

El programa DNAsp v.5 201 (LIBRADO & ROZAS, 2009) fue utilizado para identificación 

de los haplotipos mitocondriales, para el cálculo de la diversidad haplotípica (h), nucleótidos (π). El 

programa Network v.4.6.1.1 (Fluxus 211 Technlogy Ltd - http://www.fluxus-engineering.com), para 

la construcción de la red haplotípica basados en algoritmos de unión media (BANDELT et al., 1999). 

La construcción del dendrograma entre las secuencias de D-Loop de las diferentes muestras fue 

realizada por el programa MEGA v5.0 (TAMURA et al., 2011) utilizando el método Neighbor-

Joining con base en el modelo de sustitución nucleotídica K2P. 
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En el programa Arlequin v.3.5.1.3 (EXCOFFIER et al., 2005) fueron realizados análisis de 

diferenciación par a par por el índice ΦST (EXCOFFIER et al., 1992), con significancia testada a 

partir de 10.000 permutaciones y también análisis AMOVA (Análisis de varianza molecular), 

estimando la partición de la variación genética dentro y entre poblaciones. A partir de AMOVA 

también fue calculada la diferencia genética global entre las muestras, utilizando el índice ΦST 

(EXCOFFIER et al., 1992) con 10.000 perturbaciones.  

 La correlación entre diferenciación genética y la distancia geográfica fue testada a partir de la 

prueba de Mantel (MANTEL, 1967), comparando valores linealizados de ΦST con valores de 

distancia geográfica promedio entre microcuencas, usando el programa GenAlex 6.5 (PEAKALL & 

SMOUSE, 2012). 

 

 

4. RESULTADOS  

 

4.1 DIVERSIDAD GENÉTICA 

 

Como resultado de secuenciamiento parcial de la región D-Loop del ADN mitocondrial, 

fueron obtenidos fragmentos con 620 pares de bases. El análisis de los 83 especímenes, de las cinco 

microcuencas, revelo 79 sitios polimórficos y 37 haplotipos diferentes. Los índices de diversidad 

haplotípica (Hd) total fue de 0,959 y de la diversidad nucleotídica (π) de 0,0351. De una forma 

general, todas las Microcuencas presentan valores altos de diversidad genética para la región D-Loop. 

Los mayores valores fueron encontrados en la Microcuenca 3 (Hd = 0,925 π = 0,0282) y los valores 

menores fueron encontrados en la Microcuenca 4 (Hd = 0,742 π = 0,0022) (Tabla 2). 

 

Tabla–2 - Índices de diversidad genética de Ancistrus sp. colectados en cinco microcuencas afluentes del río Paraná. N: 

número de individuos, S: sitios de segregación, Nh – número de haplotipos encontrados, Hd – diversidad haplotípica, π 

– diversidad nucleotídica. 

Ancistrus sp. 

  MB1 MB2 MB3 MB4 MB5 Total 

N  17 16 16 20 14 83 

S  47 37 35 9 12 79 

Nh  8 10 10 8 6 37 

Hd  0,868 0,917 0,925 0,742 0,769 0,959 

π  0,0251 0,0248 0,0282 0,0022 0,0044 0,0351 

Fuente: BELTRÁN, 2023. 
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 El haplotipo 15 fue el más frecuente, estando presente en 10 individuos, seguido por los 

haplotipos H11 y H24, presentes en 8 y 6 individuos, respectivamente. Aproximadamente 65% de los 

haplotipos fueron singletons, esto quiere decir, que se presentó en apenas un individuo. De los 37 

haplotipos apenas cuatro (H11, H33, H34 y H37) son compartidos por más de una microcuenca y de 

este solamente el H11 es encontrado en especímenes de microcuenca 1, 2 y 3, los otros tres haplotipos 

son compartidos apenas por individuos de la microcuenca 2 y 3. Las microcuencas 4 y 5 no tuvieron 

haplotipos compartidos entre otras microcuencas. La frecuencia de haplotipos por microcuencas vario 

de seis (Microcuenca 5) y diez (Microcuenca 2 y 3) (Figura 3 y Tabla 3). 

 

Figura 3 - Frecuencias haplotipos en el conjunto total de datos. 

Fuente: BELTRÁN, 2023. 

  

Versão Final Homologada
20/06/2023 23:31



30 
 

Tabla 3 - Distribución de los haplotipos de las muestras de Ancistrus sp. de las secciones muestreadas. La última columna 

informa el número total de haplotipos presentes en cada localidad. 

 

Ancistrus sp. 

 
Frecuencia Absoluta de Haplotipos 

M 1 M 2 M 3 M 4 M 5 

P40 P46 P60 P66 P64 P67 P68 P73 P76 P62 P65 P70 P74 P75 P71 

H1  1              

H2               1               

H3          1      

H4             1                 

H5        1        

H6               1               

H7          1      

H8                   1           

H9          1      

H10           1                   

H11  2    1 1 2  2      

H12         1       1             

H13            1    

H14                     1         

H15           1 1 2 6  

H16                           1   

H17             1   

H18                     1         

H19            3    

H20                           2   

H21               1 

H22                             1 

H23               1 

H24                             6 

H25               1 

H26                             4 

H27   2             

H28 1                             

H29   4 1            

H30 2   2                         

H31    1            

H32     1                         

H33         3 2      

H34                 1 2           

H35          1      

H36                   1           

H37                 1 4           
 3 3 9 2 1 2 2 5 6 16 3 5 3 9 14 

Fuente: BELTRÁN, 2023.  
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La red de haplotipos sugiere cinco linajes diferentes, variando de 5 a 50 mutaciones de 

distancia entre linajes (Figura 4). El linaje 1 mostro exclusivamente haplotipos de individuos 

colectados en puntos de la M1, de la misma manera el linaje 5 también presenta haplotipos de 

individuos de la M5. Cuanto a los linajes 2, 3 y 4 presentan una mezcla de las microcuencas. El linaje 

2 con haplotipos de individuos de la M2 y M3, en el linaje 3 están todos los individuos de la M4 y 

también individuos de la M2, M3 y M5. Finalmente, el linaje 4 presenta haplotipos provenientes de 

individuos de la M1, M2 Y M3. 

 

Figura 4- Red de haplotipos obtenida a partir del secuenciamiento parcial de la región D- loop (ADNmt) para Ancistrus 

sp. proveniente de diferentes puntos de colecta en cinco microcuencas afluentes del río Paraná. Cada círculo representa 

un haplotipo con tamaño proporcional a su frecuencia, los colores del círculo indican el punto de colecta donde fueron 

muestreados, las estrellas en negro representan posibles haplotipos intermediarios no muestreados, los pasos mutacionales 

esta descrito por número o representados por un trazo (hasta cuatro mutaciones), las manchas atrás de los haplotipos y el 

numero subrayado indican los diferentes linajes haplotípica encontradas. 

 

 

Fuente: BELTRÁN, 2023. 

 

 

El dendrograma de las secuencias de D-Loop (Figura 5a, 5b y 5c y Figura Suplementar 1) 

apunta la formación de cinco grupos bien definidos, con baja distancia genética entre las muestras del 

mismo grupo. De un modo general, los resultados del dendrograma fueron bastante similares al de la 
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red haplotípica, así como en la red de haplotipos, el dendrograma también mostro la mezcla de 

haplotipos de individuos de diferentes microcuencas (M1, M2 y M3) y tres grupos constituidos apenas 

de haplotipos de individuos de una misma microcuenca (M1, M4 y M5). Sin embargo, en el grupo A 

del dendrograma se consideraron todos los haplotipos encontrados en M4 sin mezclas, a diferencia 

de lo sugerido por la red de haplotipos de M4 en el mismo linaje que los haplotipos M2, M3 y M5, 

pero es posible ver en la red que los haplotipos M4 se encuentren, de hecho, más cercanos. 

El grupo B consideró todos los haplotipos encontrados en M5 como un solo grupo, mientras 

que, en la red de haplotipos, los individuos con el haplotipo H26 fueron posicionados en el linaje 3 y 

no en el linaje 5, que es donde estarían todos los haplotipos M5. El grupo C contiene todos los 

haplotipos del linaje 4 y también consideró los haplotipos H12, H5 y H7, que en la red de haplotipos 

están en el linaje 3. El grupo D concuerda completamente con el linaje 5 de la red de haplotipos. Y el 

grupo E también reunió los mismos haplotipos del linaje 2 de la red de haplotipos. 
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Figura 5a - Primera parte del dendrograma de similaridad entre las secuencias de D-Loop de Ancistrus sp. colectados en 

diferentes arroyos de cinco microcuencas afluentes del río Paraná 3. En la parte superior izquierda se encuentra la imagen 

del dendrograma completo, luego abajo la rede de haplotipos. Los colores de las letras indican las microcuencas de origen 

de la muestra y los cuadrados indican la parte del dendrograma en destaque.  
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Figura 5b - Segunda parte del dendrograma de similaridad entre las secuencias de D-Loop de Ancistrus sp. colectados 

en diferentes arroyos de cinco microcuencas afluentes del río Paraná 3. En la parte superior izquierda se encuentra la 

imagen del dendrograma completo, luego abajo la rede de haplótipos. Los colores de las letras indican las microcuencas 

de origen de la muestra y los cuadrados indican la parte del dendrograma en destaque. 
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Figura 5c – Tercera parte del dendrograma de similaridad entre las secuencias de D-Loop de Ancistrus sp. colectados en 

diferentes arroyos de cinco microcuencas afluentes del río Paraná 3. En la parte superior izquierda se encuentra la imagen 

del dendrograma completo, luego abajo la rede de haplótipos. Los colores de las letras indican las microcuencas de origen 

de la muestra y los cuadrados indican la parte de dendrograma en destaque.  
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4.2 ESTRUCTURA GENÉTICA POBLACIONAL 

 

El índice de diferenciación (ФST) par a par, fue estadísticamente significativo (p< 0,05) para 

todas las comparaciones entre las microcuencas, con excepción de M2 x M3. De modo general, los 

valores de diferenciación genética fueron altos y varían de 0,219 (M2 x M5) a 0,751 (M1 x M4) 

(Tabla 4). 

 

Tabla–4 - Diferencia genética par a par entre las poblaciones de Ancistrus sp. en las microcuencas afluentes de la cuenca 

del río Paraná 3, obtenidas a partir del marcador D-Loop del ADNmt. ΦST- parámetros basados en las estadísticas F de 

Wright. 

*Valor significativo (p<0,05). 
Fuente: BELTRÁN, 2023. 

 

 

El primer agrupamiento testado en AMOVA, considero todas las microcuencas como un único 

agrupamiento. El AMOVA mostró que la mayor parte de la variación molecular ocurriendo entre 

poblaciones (microcuencas) (53,29% de la variación), por lo tanto, la variación dentro de poblaciones 

(microcuencas) también fue considerable. En este agrupamiento, los índices de fijación obtenidos 

entre poblaciones (ФSC =0.533) fueron estadísticamente significativas (p <0,05) (Tabla 5). 

En el caso del segundo agrupamiento testado en AMOVA, que considero cuatro 

subagrupamientos (Grupo 1: M1; Grupo 2: M2 y M3; Grupo 3: M4; Grupo 4: M5) donde los puntos 

de la M2 y M3 fueron agrupados por no presentar diferenciación significativa en ФST par a par. La 

mayor parte de la variación molecular ocurre entre los grupos (48,45% de la variación), más 

nuevamente una considerable variación fue encontrada dentro de poblaciones (44,52%). Para los 

índices de fijación, fue obtenido un valor estadísticamente significativo (p<0,05) solamente para el 

ФST (0,136) (Tabla 6). 

  

Ancistrus sp. 

 M1 M2 M3 M4 

M1     

M2 0,544*    

M3 0,489* 0,084   

M4 0,751* 0,511* 0,516*  

M5 0,677* 0,219* 0,413* 0,739* 
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Tabla–5 - Análisis de variancia molecular (AMOVA) para Ancistrus sp. colectados en cinco microcuencas afluentes del 

río Paraná 3, a partir del marcador D-Loop. Considerando todas las muestras como un único grupo. 

*Valor significativo (p<0,05). 
Fuente: BELTRÁN, 2023. 

 

 

Tabla–6 - Análisis de variancia molecular (AMOVA) para Ancistrus sp. colectados en cinco microcuencas afluentes del 

río Paraná 3, a partir del marcador D-Loop. Considerando 4 grupos: Grupo 1: M1; Grupo 2: M2 y M3; Grupo 3: M4; 

Grupo 4: M5. 

*Valor significativo (p<0,05). 
Fuente: BELTRÁN, 2023. 

 

En el análisis de Mantel no se encontró una correlación significativa entre la distancia genética 

y la distancia geográfica entre las cuencas hidrográficas (Figura 6). 

 

Figura 6 – Test de Mantel para las poblaciones Ancistrus sp. para verificar correlaciones entre distancia genética, 

obtenidas a partir de ФST par a par y distancia geográfica entre las microcuencas estudiadas. 

 

*Valor significativo (p<0,01). 
Fuente: BELTRÁN, 2023.  

Ancistrus sp. 

Fuente de variación D-Loop 

Entre microcuencas 53,29% 

Dentro de microcuencas 46,71% 

Índice de fijación global ФST: 0,533* 

Ancistrus sp. 

Fuente de variación D-Loop 

Entre grupos 48,45% 

Entre microcuencas dentro de grupos 7,03% 

Dentro de microcuencas 44,52% 

Índice de fijación global 

ФST: 0,136* 

ФSC: 0,555 

ФCT: 0,485 
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5.DISCUSIONES  

 

5.1. DIVERSIDAD GENÉTICA 

 

 A partir de los resultados encontrados es posible observar que las microcuencas 1, 2 y 3 

presentan alta diversidad haplotípica (> 0,5) combinada con alta diversidad nucleotídica (> 0,5%), 

que según la hipótesis desarrollada por Grant y Bowen (1998), pueden indicar que se trate de 

poblaciones grandes y estables o que se trate de poblaciones que pasaron por un contacto secundario 

reciente (evolutivamente), es decir, poblaciones antes aisladas se mezclaron debido algún evento y 

por eso presentan una alta variabilidad de haplotipos y mutaciones. Ya las microcuencas 4 y 5 

presentan una combinación de alta diversidad haplotípica (> 0,5) combinada con baja diversidad 

nucleotídica (< 0,5%), que sugiere que esas poblaciones pudieron haber pasado por eventos de cuello 

de botella recientemente seguido de un rápido crecimiento poblacional con acumulo de mutaciones. 

 Otros estudios de genética poblacional realizados en la región del reservatorio de Itaipu, 

también encontraron alto nivel de diversidad genética para las especies de arroyos Heptapterus 

mustelinus (Hd = 0,813; π =0,105) (HUATATOCA, 2017), Bryconamericus aff. iheringii (Hd = 

0,880; π =0,01633) (OLIVEIRA, 2021). 

 La red de haplotipos muestra una mezcla de linajes haplotípica dentro de las microcuencas 

M1, M2 y M3, y al mismo tiempo muestra la no mezcla de las microcuencas M4 y M5, a pesar de 

que individuos de la M5 presentan un haplotipo que, según la red de haplotipos, pertenece al linaje 3, 

en la M5 ocurre solamente haplotipos del linaje cinco. Esos resultados refuerzan la hipótesis de que 

M1, M2 y M3 hallan pasado por un evento de contacto secundario. 

El haplotipo 11, el segundo más frecuente, está presente en los puntos P46 (M1), P63, P68 y P73 

(M2) y P62 (M3). Al observar la posición de esos puntos de la colecta en el mapa pode se sugerir que 

en el caso de P46 y los puntos de M2 parece posible que el compartimiento de esos haplotipos se 

debe o a una captura de cabecera o, una opción más parsimoniosa, que esa mezcla ocurrió durante el 

llenado del Embalse de Itaipu. Pues, el P46 se encuentra en una naciente con poca distancia geográfica 

(menos de 2 km) de un brazo del arroyo en el cual se encuentra los puntos P67 y P73, por lo tanto, el 

henchimiento habría permitido un flujo lateral más fácil entre esas microcuencas. De la misma manera 

el punto P62 también tiene estos haplotipos, pero este es un punto que está más distante 

geográficamente de los puntos, P63, P68 y P73, lo que refuerza la hipótesis de mezcla de linajes 

debido al llenado del Embalse de Itaipu. El dendrograma generado corrobora con esa mistura, 

indicando que individuos de puntos diferentes estarían más próximos. 
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Considerando los valores de diversidad genética encontrados y la posición de red de haplotipos hace 

sentido que los niveles de diversidad genética de M1, M2 y M3 sean reflejo de un contacto secundario. 

Al estudiar poblaciones de Heptapterus mustelinus en la región del Embalse de Itaipu, Huatatoca 

(2017) también encontró una mezcla de linajes entre diferentes microcuencas, en cuanto Oliveira, 

(2021) no encontró esa mistura de linajes para poblaciones de Bryconamericus aff. iheringii de 

arroyos del entorno del Embalse. Por ende, Ancistrus sp. y Heptapterus mustelinus son especies 

pertenecientes a grupos de peces que realizan poco o ningún dislocamiento durante la vida 

(CHIACHIO et al., 2008; ALBRECHT, 2012) en contraste con Bryconamericus se dice que realiza 

desplazamientos cortos (BRITTO et al., 2003), tal vez esa diferencia en el comportamiento sea lo que 

haga acentuar la estructuración genética y la tornar perceptible al evento de contacto secundario. 

 

5.2. ESTRUCTURA GENÉTICA POBLACIONAL 

 

Los s resultados de ФST y AMOVA mostraron una alta estructuración genética para el 

marcador D-Loop entre las microcuencas, resultados similares son reportados para otras especies de 

arroyos neotropicales. Altos valores de ФST (0,054 a 0,992) fue reportado para poblaciones de 

Hypostomus ancistroides en arroyos de Alto Río Paraná (APOLINARIO-SILVA, 2021). Tal como 

región del presente estudio Hypostomus ancistroides que es un siluriforme y presenta 

comportamiento de bajo dislocamiento (ZAWADZKI et al., 2005; SOFIA et al., 2008). Ferreira et al 

(2015) estudio Geophagus brasiliensi, una especie de ciclídeo que posee en común con Ancistrus el 

comportamiento de cuidado parental y bajo dislocamiento (KULLANDER, 2003), también encontró 

altos valores de ФST entre puntos del río con relación al punto del arroyo afluente (0,070 a 0,202) en 

un arroyo del Alto Río Paraná. Más específicamente en la región de Embalse de Itaipu altos niveles 

de estructuración genética también fueron encontradas entre las poblaciones de diferentes 

microcuencas para Heptapterus mustelinus (0,01 a 1) (HUATATOCA, 2017) y Bryconamericus aff. 

iheringii (0,542) (OLIVEIRA, 2021). 

Durante los últimos años, ya es bien establecido que a formación ramificada típica de cuencas 

hidrográficas neotropicales contribuye al aislamiento de poblaciones de especies acuáticas (KELSON 

et al.,2015), de la misma manera que el comportamiento de baja dislocación de peces de arroyos 

también contribuye para aumentar la estructuración genética entre poblaciones (CASTRO, 199; 

ZAWADZKI et al., 2005; FERREIRA et al., 2015; APOLINÁRIO-SILVA et al., 2021). Aún existen 

pocos estudios que apunten a entender cómo los grandes drenajes y Embalses, que además de ser 

grandes son ambientes muy lóticos, también inciden en la reducción o bloqueo total del flujo de genes 

entre poblaciones de peces de una misma especie. Sin embargo, los trabajos muestran esta influencia 
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para los organismos terrestres y las aves (GALINDO et al., 2006; RIGINOS et al., 2013), por lo que 

es plausible que lo mismo ocurra dentro del medio acuático. 

Por lo tanto, los resultados encontrados en el presente estudio sugieren que el río funcionaría 

como una importante barrera para el flujo de genes entre poblaciones, expandiendo su estructura 

genética. Por lo tanto, fue encontrado que la distancia geográfica entre dos puntos de diferentes 

microcuencas es menor vía río (ex.: P62 x P68 = 84,3 km; P62 x P76 = 105,7 km), de que entre dos 

puntos dentro de la misma microcuenca (ex.: P68 x P64 = 107 km; P76 x P64 = 111 km), 

principalmente en las microcuencas grandes, que engloban São Francisco Falso y Verdadero. 

Posteriormente, si la distancia geográfica fuera el único factor que influye en la estructuración, los 

peces de puntos más cercanos, incluso si son de diferentes microcuencas, serían más similares 

genéticamente que los peces que se encuentran dentro de las mismas microcuencas, pero entre puntos 

geográficamente más lejanos.  

Corroborando esta hipótesis, El test del Mantel no fue significativa, indicando que, si bien 

existe una fuerte estructura entre las cuencas, esto no ocurriría debido a la distancia geográfica. 

Además, este resultado refuerza la idea de que algún evento permitió el flujo de genes entre las 

poblaciones de la microcuenca por un camino diferente al canal principal. Nuevamente, considerando 

el área de estudio, es muy probable que esta mezcla haya ocurrido durante el período de llenado del 

Embalse. 

 

 

6. CONCLUSIONES  

 

Los resultados obtenidos mostraran que existe una alta diversidad genética y alta 

estructuración entre las poblaciones de Ancistrus sp. de las diferentes microcuencas de la BP3, 

corroborando nuestra hipótesis inicial para peces de arroyos. Nuestro trabajo confirma también la 

hipótesis de que grandes ríos actúan como barrera efectiva en la estructuración de especies de arroyos 

dado que las microcuencas analizadas se conectan por el río Paraná (hoy, en el trecho sustituido por 

la Barraje de Itaipu). Por otro lado, el presente trabajo también mostro que la alteración hidrológica 

causada por la construcción y llenado del lago de Itaipu, puede ser el responsable por el contacto 

secundario observado entre algunas de las microcuencas, evidenciando el impacto de tales obras. 

Por fin, los resultados encontrados son un paso importante para dilucidar una cuestión aún 

hoy poco estudiada: cómo y en qué medida un gran río y embalses pueden influir en la estructura 

genética de las poblaciones de peces que habitan en los afluentes de estos drenajes. 
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ANEXOS 

 

Tabla Suplementar 1 – Distancia geográfica en kilómetros entre los puntos de colecta de Ancistrus sp. en las microcuencas del río Paraná. 

 

 

 P60 P66 P40 P46 P67 P73 P68 P76 P64 P62 P74 P75 P70 P65 P71 

P60 0               

P66 24,3 0              

P40 47,6 32,7 0             

P46 99 84,2 63,2 0                       

P67 97,7 83,7 79,7 131,7 0           

P73 96,2 82,2 78,2 130,2 15 0          

P68 82,3 36,9 64,3 116,3 49,6 49 0         

P76 103,9 89,9 85,9 137,9 52,2 52 53,6 0        

P64 158 144 140 192 62,4 72,6 107 111 0             

P62 110,5 95,6 92 144 102,6 101,1 84,3 105,7 160 0           

p74 161,7 147,7 142,7 194,7 153,7 152,7 135,7 156,7 210,7 102,7 0     

P75 167,5 153,5 148,5 200,5 159,5 158,5 141,5 162,5 216,5 108,5 26,3 0    

P70 154 140 135 187 146 145 128 149 203 95 23 28,8 0   

P65 150,6 136,6 131,6 183,7 142,6 141,6 124,6 145,6 199,6 91,6 19,6 25,5 17,6 0   

P71 166 151 147 199 158 156 139 161 215 107 99,3 105 86 93,7 0 
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Figura Suplementar 1 – Dendrograma de similaridad entre las secuencias de D-Loop de Ancistrus sp. colectados en 

diferentes arroyos en cinco microcuencas afluentes del río Paraná. 
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