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Caracterización molecular de Rhamdia sp (Pisces, Heptapteridae) "bagre" 

del río Pongora, Ayacucho Perú-2010. 

Autor: Bach. Julio MINAYA GARCiA 
Asesores: Blgo. Tomás MIRANDA TOMASEVICH y Dra. Ximena VELEZ ZUAZO 

RESUMEN: 

Los peces Rhamdia sp "bagre" del río Pongora - Ayacucho pertenecen a los 

silúridos de la familia Heptapteridae con alta distribución en esta microcuenca. 

Su identificación por caracteres morfológicos de amplia utilidad, ha resultado 

insuficiente por la similitud con genotipos muy emparentados y complejos 

quedando en una taxonomía incompleta. En la actualidad el desarrollo de la 

tecnología de los ácidos nucléicos permite resolver estas controversias. La 

presente investigación se desarrolló con el objetivo de realizar la caracterización 

de la Rhamdia sp "bagre" del río Pongora, utilizando el marcador molecular del 

gen Citocromo oxidasa sub unidad 1 (COI) del ADN mitocondrial para conocer su 

posición taxonómica. Para este proceso, las capturas de peces bagre fueron 

sistemáticas entre los meses mayo a agosto del 2010 en el curso del río 

Pongora. Las evaluaciones morfométricas y merísticas (morfología) se realizaron 

en el Laboratorio de Ictiología del Museo de Historia Natural de la Universidad 

Nacional Mayor de San Marcos de Lima (MUSM) con diez especímenes, que 

resuelve su inclusión dentro de la especie Rhamdia que/en. Los estudios 

moleculares se efectuaron en Hrbek Lab of Animal Genetics and Evolution 

University de Puerto Rico utilizando pequeñas porciones de tejido muscular de 

20 especímenes, obteniéndose secuencias de nucleótidos en 685 pares de 

bases (pb) del gen COI del ADN mitocondrial. Para la caracterización molecular 

de esta especie, las secuencias fueron comparadas con la base de datos del 

GenBank (NCBI) o Banco genético y el BARCODE (BOLO System) o Código de 

barras que resuelven una diferencia del 2% con la especie Rhamdia que/en, 

suficiente para considerar como especie nueva. En consecuencia, los peces 

Rhamdia sp "bagre" del río Pongora - Ayacucho, puede definirse como nueva 

especie restringida a esta microcuenca. Sin embargo, deben ser 

complementados con análisis de ADN nuclear cuyos resultados definirá 

finalmente esta divergencia para poder incluir a esta especie en el taxón 

correspondiente. 

Palabras clave: Rhamdia sp, ADN mitocondrial, BARCODE 
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l. INTRODUCCIÓN. 

Los siluriformes son peces teleósteos de gran importancia neotropical, su 

distribución es muy amplía con una gran diversidad de formas que comprende 

por lo menos 1 3  familias y con mayor número de especies que ha tenido una 

radiación importante en las aguas dulces del planeta: Una de estas familias es 

Heptapteridae, grupo de mayor distribución en aguas tropicales y subtropicales 

con al menos 250 especies válidas restringidos a ambientes prístinos (Rodiles y 

col., 2006). 

A pesar de su importancia económica (alimentación local, en las culturas pre 

colombinas y el presente), el estatus de muchas especies de la familia 

Heptapteridae es caótica y diferentes autores emplearon numerosos criterios 

taxonómicos y nomenclaturales para definirlos. El caso más complicado 

concierne el género Rhamdía, que comprende más especies que otros en 

Sudamérica, como principales grupos emparentados ampliamente aceptados por 

la comunidad de ictiólogos, con cierta semejanza externa. Silfvergrip en 1996, 

publica una revisión sistemática de peces bagres neotropicales (desde México 

hasta Argentina) donde muchos bagres han sido asignados como Rhamdía 

que/en -Quoy y Gaimard, 1824-, agrupados dentro de la familia Pímelodídae y no 

dentro de la familia Heptapterídae como se conoce actualmente, basados en 

1 



datos morfológicos y osteológicos de muestras existentes en museos, por lo que 

en la actualidad sus teorías son parcialmente válidos en estudios morfológicos y 

moleculares (Tubaro y Díaz de Astarloa, 2008). 

La provincia de Huamanga también cuenta con ríos importantes como Chacco, 

Pongora, entre otros, que reúnen las condiciones para la existencia de una 

ictiofauna diversa entre ellos los peces bagres. De estos peces se conoce su 

abundancia desde tiempos ancestrales poblando todo el curso de los ríos 

Pongora y Chacco (Landa y col., 2010). 

Desde el punto de vista científico, el bagre que habita en el río Pongora de 

Ayacucho en la actualidad no está identificado como especie dentro de las 

categorías taxonómicas existentes para la familia Heptapteridae. Los pioneros de 

estudios exhaustivos para esta especie en esta microcuenca y otros del 

Departamento de Ayacucho fueron los ictiólogos e investigadores de la 

Universidad Nacional de San Cristóbal de Huamanga (UNSCH) a partir de los 

años 1977 en adelante, logrando caracterizar morfológicamente e incluir dentro 

de la escala taxonómica hasta Género, quedando pendiente la asignación como 

especie por variaciones morfológicas con otras especies de Rhamdia de 

Sudamérica con las cuales se consideraba incluidas, por lo que no está 

registrada en la base de datos de la taxonomía ictiológica como: "Fishbase", 

"Calacademy" ni "Smithsonian lnstitution", por lo tanto es una especie 

desconocida para la base científica internacional (García, 2011  ). La base del 

dilema es la existencia de complejas modificaciones y adaptaciones morfológicas 

(radios y espinas, aletas, otolito, etc.) adaptaciones genéticas (limitada 

capacidad primitiva o reciente dispersión). Aunque para Silfvergrip, todos los 

peces bagres altoandinos del Perú están considerados como Rhamdia que/en 

con amplio rango de variaciones morfológicas (Andrade y Machado, 2009). 
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En la actualidad el análisis de ADN como portadora de información genética 

resuelve este tipo de controversias y brinda conclusiones específicas en la 

evaluación poblacional e identificación de especies y variedades emparentadas 

difíciles de discriminar morfológicamente (Tubaro y Díaz de Astarloa, 2008). 

Por las razones señaladas el presente trabajo de investigación se ha 

desarrollado bajo el objetivo general de: 

� Caracterizar molecularmente a la especie Rhamdia sp "bagre" del río 

Pongora de Ayacucho. 

Los objetivos especlficos fueron: 

� Caracterizar morfológicamente a la especie Rhamdia sp "bagre" del río 

Pongora de Ayacucho. 

� Secuenciar el gen COI de la enzima Citocromo Oxidasa sub unidad 1 del 

ADN mitocondrial de la especie Rhamdia sp "bagre" del río Pongora de 

Ayacucho. 
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11. MARCO TEÓRICO 

2.1. GENERALIDADES. 

Los peces, constituyen el grupo más diverso de los vertebrados del planeta, 

comprendiendo poco más de la mitad de las 54 7 1 1  especies existentes 

identificadas (Tubaro y Díaz de Astarloa, 2008). Este número es aproximado ya 

que continuamente se describen nuevas especies para la ciencia y el número de 

peces hacia fines de 2006 ha sido de 28 400, por lo que la proyección 

conservativa considera en unas 32 500 especies actuales, de estas, 

aproximadamente 21 000 son marinas y el resto de agua dulce (Tubaro y Díaz 

de Astarloa, 2008). 

Los peces neotropicales de América incluyen entre los más importantes a los 

órdenes Characiformes, Siluriformes y Gymnotiformes, y otros grupos menores 

como Perciformes y Cyprinodontiformes (López y Miquelarena, 2003). Esta 

riqueza, en mayor o menor grado se encuentra representada en los diferentes 

ambientes lóticos, lénticos y estuarinos de la región, alcanzando su máxima 

expresión en las cuencas del Amazonas, Orinoco y del Plata (Andrade y 
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Machado 2009). Se estima que 1 3  familias y más de 2 500 especies se 

encuentran ubicadas en el Orden Siluriformes, la mayoría habitando las aguas 

continentales de América del Sur, África y Asia (Rediles y col., 2006; Andrade y 

Machado, 2009). 

2.1 .1 .  LA PERSPECTIVA HISTÓRICA: 

La historia dio lugar a diferentes obras y contribuciones que marcaron las bases 

ictiológicas en el continente americano principalmente durante el siglo XIX y 

principios del XX (Betancur, 2003). Entre los aportes más importantes están la 

colección e identificación de peces hechos por J. Quoy y P. Gairmard entre los 

años 1810-1828 como resultado de sus viajes alrededor del mundo y los aportes 

de L. Cuvier y A. Valenciennes (Ringuelet 1975). L. Jenyns, A. Günther, J. Müller 

y E. Cope describieron en detalle las recolecciones de J. Orton hechos en el 

Amazonas Peruano (Ringuelet 1975). También Eigenmann realizó trabajos 

taxonómicos con colecciones obtenidas por la Universidad de Princenton, entre 

los años 1922-1942 y presentó la primera propuesta ictiogeográfica de los peces 

continentales neotropicales (Ringuelet, 1975). J. Haseman, discípulo de 

Eigenmann, luego de su viaje por América del Sur formuló la teoría: "La 

ictiofauna sudamericana evolucionó de primitivas formas que originalmente 

vivieron en Norteamérica" (López y Miquelarena, 2003). 

Raúl Ringuelet y sus colaboradores (1967-1975), han propuesto dos 

subregiones sobre el origen de la fauna íctica sudamericana: Brasílica (reqion 

Brasileña y Andina) y Austral (región Patagónica) comentando: 1 . -  "Pocos linajes 

están ampliamente distribuidos en Centro y Sudamérica, tanto en áreas 

tropicales y templada-frías". 2.- "Los linajes más numerosos están presentes solo 

en áreas tropicales y subtropicales" (sureste de Brasil a noreste de Argentina). 
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Según López y Miquelarena (2003): "Vari (1988) y Schaeffer (1997), empleando 

métodos de sistemática filogenética y biogeografía, describieron regiones de 

endemismo sudamericanas en la distribución de especies de las familias 

Curimatidae (Characiformes) y Loricariidae (Siluriformes)". Mientras que 

Perdices y colaboradores (2002), a través de secuencias mitocondriales trataron 

las relaciones filogenéticas del género Rhamdia en América Central, 

robusteciendo las propuestas biogeográficas dadas para la región. 

En los últimos 26 años el número de contribuciones han aportado más detalles al 

conocimiento biogeográfico de los peces continentales del Neotrópico (López y 

Miquelarena, 2003). A pesar de ello, la ecología de muchas especies de 

Heptaptéridos es poco conocida, debido a sus hábitos principalmente nocturnos 

y la porción de hábitat ocupado (fondo de los ríos) (Andrade y Machado, 2009). 

Y según Levy y sus colaboradores (2000): "Los miembros de esta familia son 

de aspectos bizarros lo que los ha convertido en ítems acuáticos por excelencia, 

y que en países como Brasil, Colombia y Venezuela, su valor en la industria es 

alto debido a su rareza, exuberante coloración y desarrollo de estructuras 

especiales durante la época reproductiva". Aspectos como su ubicación en el 

hábitat y sus hábitos son factores esenciales para proponer planes de manejo, 

permitiendo su explotación sostenible en el tiempo (Andrade y Machado, 2009). 

Ringuelet (1975), dice: "En la región Neotropical (Sudamérica) se estima que la 

familia Heptapteridae integra aproximadamente 150 a 200 especies válidas, y 

entre 40 y 50 especies por ser descritas, cuya riqueza es difícil de determinar 

dado el escaso conocimiento sobre su taxonomía". Y para Rodiles y 

"colaboradores (2006), uno de cada 20 vertebrados es un bagre (catfish), además 

aclara que existen 3 000 especies válidas y 1 700 especies indescritas 

distribuidas en todo el planeta, tanto marinos y dulceacuícolas, con mayor 
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diversidad en ambientes dulceacuícolas de Sudamérica, Asia y África. Según 

Silfvergrip (1996): "En la actualidad existen muchas especies asociadas con los 

peces bagres neotropicales del género Rhamdia que con otros géneros de la 

Familia Pimelodidae". Y de casi cien especies nominadas, un cuarto de ellas 

están siempre asociadas con la Rhamdia bleeker (Perdices y col., 2002). 

2.2. DISTRIBUCIÓN CONTINENTAL DE LOS PECES RHAMDIA. 

La ictiofauna continental de los Heptaptéridos se caracteriza por poseer 

aproximadamente el 24% del total de los peces del mundo, lo que representaría 

1/8 de la biodiversidad de los vertebrados (López y Miquelarena, 2003), 

ampliamente distribuido en casi todos los ambientes, niveles altitudinales y bajo 

condiciones climáticas extremas de la región, su riqueza va acompañada por una 

notable diversidad morfológica tanto externa como interna (Reis y col., 2003). 

Los peces Rhamdia "bagre" registran hábitats desde el sur de México (región 

Centroamericana), pasando por Guatemala, Nicaragua, Costa Rica, Guayana, 

Guayana francesa, Surinam, Trinidad y Tobago, Cuba, Venezuela, Colombia, 

Ecuador, Perú, Brasil, Bolivia, Paraguay, Uruguay, hasta el centro de Argentina 

(región Sudamericana) (Silfvergrip 1996; Reís y col., 2003; Ferraris, 2007). Su 

mayor abundancia y diversidad corresponden a cuencas de la Orinoquia, 

Amazónica, y Paranaense (Silfvergrip 1996). En Bolivia: Habita en los ríos 

Mamoré, Matos, Curiraba, La Paz, Curi, y el lago Normandi. En Colombia: En la 

mayoría de los ríos. En Costa Rica: en los ríos Liberia, Ballena, Santa Clara y 

Toro. En Ecuador: En los ríos Blanco, Baba, Verde, Durango, Quito, etc. En 

Argentina y Brasil: En el Paranaense y mayoría de ríos. En Venezuela: Cuenca 

del Orinece, Portuguesa, etc. (Silfvergrip, 1996; Ferraris, 2007). 
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2.2.1. Rhamdia que/en ASIGNADO POR Quoy y Gaimard 1824: 

La sistemática del género Rhamdia es confusa hasta la actualidad (Perdices y 

col., 2002). Los registros indican que la Rhamdia que/en fue descrito 

originalmente por Quoy y Gaimard como Pimelodus que/en en 1824, cambiando 

a Rhamdia que/en en el mismo año {Ringuelet 1975). En 1996, Silfvergrip 

publica sus estudios: "Revisión sistemática de peces bagres neotropicales", de 

una amplia revisión de peces bagres y donde asigna sólo 1 1  especies de las 121  

anteriormente descritas, agrupándolos dentro de la Rhamdia b/eeker y dentro de 

la familia Pimelodidae, pero sus muestras no fueron analizados a fondo por la 

expansión geográfica, limitándose a revisiones de morfología externa e interna 

en pocos especímenes de colecciones ictiológicas y literatura {Reis y col. , 2003). 

Para Silfvergrip, la Rhamdia que/en cuenta con 49 sinonimias, y otras 

denominaciones han quedado como sinónimos no válidos al ser referencias de 

ejemplares jóvenes (Ferraris, 2007). 

2.2.1.1. SINONIMIAS: 

Silfvergrip en 1996 menciona estas sinonimias: Pime/odus namdia, Pimelodus 

(Rhamdia) sebae (Cuvier, 1829); Pimelodus (Rhamdia) hilarii, Pimelodus 

(Rhamdia) pentlandi {Valenciennes, 1840); Pimelodus deppei, Pimelodus 

muscu/us, Pimelodus sellonis y Pime/odus stegelichii (Müller y Troschel, 1849); 

Pime/enotus (Rhamdia) vilsoni y Rhamdia wi/soni {Gill, 1858); Pimelodus 

(Rhamdia) cinerascens, Pimelodus (Rhamdia) godmani, Pimelodus micropterus y 

Pimelodus wuchereri, {Günther, 1864); Rhamdia baronis mülleri y Pimelodus 

baronis mülleri {Troschel, 1865); Pimelodus wagneri y Rhamdia wagneri 

(Günther, 1868); Rhamdia bransfordii {Gill, 1877); Pimelodus cuyabae, 

Pimelodus parahybae y Pimelodus que/eni cuprea {Steindachner, 1877); 

Rhamdia guatemalensis oaxacae y Rhamdia oaxacae (Meek, 1902); Rhamdia 
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depressa (Babour y Cole, 1906); Rhamdia barbata (Meek, 1907); Pimelodus 

boucardi, Rhamdia heteracantha y Rhamdia heterácanthus (Regan, 1907); 

Rhamdia nasuta (Meek, 1909); Rhamdia branneri y Rhamdia branneri voulezi 

(Haseman, 1 9 1 1  ); Rhamdia mounseyi (Regan, 1913) ;  Rhamdia riojae (Fowler, 

1915) ;  Rhamdia microps (Eigenmann, 1924); Rhamdia pubescens (Miranda 

Ribeiro, 1920); Silurus rivularis (Larrañaga, 1923); Rhamdia micayi, (Eigenmann, 

1924); Rhamdia que/en urichi, caecorhamdia urichi y Caecorhamdel/a urichi 

(Norman, 1926); Rhamdia guatemalensis murieri, Rhamdia guatemalensis 

deco/or y Rhamdia guatemalensis stygaea (Hubbs, 1936); Rhamdia saijaensis 

(Rendahl, 1941 ); Rhamdia seabe martyi (Güntert, 1942); Rhamdia lehmanni 

(Dahl ,1961) .  

2.2.1.2. NOMBRES COMUNES: 

En América del sur es conocido vulgarmente como "bagre". En Argentina: bagre, 

bagre negro, pez sapo, pez gato; en Brasil: bagre, bagre-tinga, jandia-tinga, 

mandi y sapipoca; en Bolivia: bagre; en Colombia: capitanejo; en Ecuador: 

barbudo; en Paraguay: nurundiá, bagre sapo; en Perú: bagre, bagre común, pez 

gato, barbas; en Uruguay: moncholo lagunero, bagre de arroyo; en Trinidad y 

Tobago: silver catfish; en Guayana francesa: bakadyaki, barbe la-roche, 

blablaroch, dyaki, kyoukyou y poson barb (Levy y col., 2000). 

2.2.2. DISTRIBUCIÓN DE LOS PECES RHAMDIA EN EL PERÚ: 

El Perú es uno de los países con mayor diversidad de hábitats del mundo, por su 

amplio intervalo latitudinal, altitudinal y variados climas, que permite albergar 

entre ellos una ictiofauna muy diversa con más de un millar de especies nativas 

reconocidas (1 010 registradas) y con una proyección estimada de 1 300 

especies (Ortega y col., 2010). 
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El conocimiento de la ictiofauna de aguas continentales en el Perú, se inicia con 

la contribución de Eigenmann (1942) y Fowler (1945) y se incrementa de forma 

continuada desde 1972, así la colección de peces del Museo de Historia Natural 

de la Universidad de San Marcos (MUSM) actualmente alberga 

aproximadamente 450 000 especímenes, representando más de 1 000 especies 

entre nativas e introducidas (Ortega y col. , 201 O). 

La nueva lista que se presenta actualmente incrementa el número de registro de 

735 en 1986 a un total de 1 01 O especies nativas continentales para el Perú. En 

cuanto a su composición taxonómica 381 especies (38%) son Characiformes 

(peces escamados), 384 especies (38%) son Siluriformes (bagres) y 61 especies 

(6%) son Gymnotiformes (peces eléctricos), los que en conjunto conforman el 

superorden Ostariophysi. Seguidamente, con una moderada riqueza se registran 

Perciformes (9%) Cyprinodontiformes (6%). Finalmente, los órdenes 

Clupeiformes, Myliobatiformes, Pleuronectiformes, Beloniformes y siete órdenes 

más con forman un 4% de la ictiofauna continental Peruana (Ortega y col., 

2010). 

La familia con más número de especies es Characidae (241 especies, 24%), 

seguido por Loricariidae (119  especies, .12%); Cichlidae (69 especies, 7%), 

Callichthyidae y Pimelodidae (42 especies, 4% cada uno respectivamente); 

Doradidae (36 especies, 3.6%), Heptapteridae (36 especies, 3.6%), y 

Curimatidae (34 especies, 3%) entre las de mayor riqueza (Ortega y col., 2010). 

Además gran parte de los andes del Perú no han sido evaluados 

exhaustivamente, por lo que el patrón de distribución de las especies conocidas 

aparenta ser muy disperso (Ortega y col., 2010). Es posible que estas áreas, 

alberguen especies restringidas (endémicas) o géneros cuya taxonomía aún no 

10 



han sido resueltas. La proyección de la diversidad total de peces de agua dulce 

para nuestro país debe ser mayor a lo previamente estimado por Ortega y 

colaboradores, considerándose hasta 1 200 especies. Adicionalmente, 

revisiones que están en marcha por investigadores peruanos, en grupos como 

Trichomycterus, Ancistrus, Chaetostoma y en géneros de Heptapteridae, están 

reportando un poco más de 20 especies aún no descritas, que pueden revelar 

especies nuevas y/o endémicas (Ortega y col., 2010). 

Los peces Rhamdia "bagres" constituyen especies más comunes de la familia 

Heptapteridae y Pimelodidae que habitan en aguas de la vertiente pacífica y 

atlántica, la Amazonia y el lago Titicaca, incluso en aguas de mar a nivel de la 

costa Pacífica del norte, con tamaños variables, los más grandes se encuentran 

en aguas de la sabana amazónica (Ortega y col. , 2010). 

Según las versiones de Ferraris (2007) y Ortega y col. (201 O): Los archivos y 

colecciones de peces Rhamdia del Perú se encuentran en diferentes bancos y 

museos del Perú y el mundo, que indican su distribución de la siguiente manera: 

Pimelodus (Rhamdia) parvus (Boulenger, 1898), para los ríos Santiago, 

Bomboiza, Marañón; Cetopsorhamdia filamentosa (Fowler, 1945), (Bockmann y 

Guazzelli, 2003); Valle de Chanchamayo, ríos Tulumayo y . ,  Ucayali; 

Chasmocranus peruanus (Eigenmann y Pearson, 1942), Chasmocranus 

quadrizonatus (Pearson, 1937), (Bockmann y Guazzelli, 2003), ríos Marañón y 

Amazonas; Pimelodella hartwelli (Fowler, 1940), (Bockmann y Guazzelli, 2003), 

río Ucayali; Rhamdella montana (Eigenmann, 1913) ,  (Bockmann y Guazzelli, 

2003); río Ucayali y tributarios; Pimelodus (Rhamdia) Pentlandii (Cuvier y 

Valenciennes, 1840), (Silfvergrip, 1996), Lago Titicaca, río Apurímac, Tulumayo y 

Huambo; Pimelodus (Rhamdia) que/en (Quoy y Gaimard, 1824), (Silfvergrip, 

1996) ;  Rhamdia dorsa/is (Gill, 1870), Rhamdia duquei (Eigenmann y Allen 1942), 
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Pimelodus sebae, Pimelodus namdia (Cuvier, 1829), (Silfvergrip, 1996), 

Heterobranchus sextentacu/atus (Spix y Agassiz, 1829), (Silfvergrip, 1996), para 

la mayoría de ríos de la selva como Loreto, quebradita y tributario de los ríos 

Samiria, Amazonas, Marañón, Urubamba, Santa Ana, y Napo; Pimelodus 

bathyurus (Cope, 1878), (Silfvergrip, 1996), río Amazonas; Rhamdia mounseyi 

(Regan, 1913) ,  (Silfvergrip, 1996), río Ucayali; Rhamdia riojae (Fowler, 1915)  

Rioja, Moyobamba, Puerto Baka y río Huallagua; Rhamdia ortoni (Fowler, 1915) ,  

río Amazonas; Silurus ribularis (Larrañaga, 1923), (Silfvergrip, 1996), (Bockmann 

y Guazzelli, 2003), Loreto, quebradita y tributarios del río Samiria; Silurus 9- 

radiatus (Larrañaga, 1923), (Silfvergrip, 1996), nombre alternativo del Silurus 

ribularis, para Loreto, quebradita y tributarios de río Samiria; Rhamdia 

xetequepeque (Silfvergrip, 1996), (Bockmann y Guazzelli, 2003), río 

Jequetepeque; Microg/anis zonatus (Eigenmann y Allen, 1942), (Shibatta, 2003), 

río Morona y Amazonas. 

2.2.3. EL RÍO PONGORA: 

Los ríos Chacco, Pongora y sus afluentes como la mayoría de los ríos de esta 

provincia son predominantemente de aguas claras de volumen regular, posee 

generalmente fondo arenoso y rocoso pobre en nutrientes y de poca capacidad 

amortiguadora (buffer), pero estas deficiencias se ven compensadas con el 

aporte de materiales alóctonos (sedimentos, insectos y materia orgánica) que se 

deposita en épocas de lluvias (enero a marzo) y en ocasiones llega a inundar 

terrenos circundantes por el desborde de sus aguas. Al escasear las lluvias 

reduce su caudal y sedimenta la turbidez mejorando la penetración de la luz, 

haciéndolas propicias para una producción planctónica que hace posible su 

biodiversidad (Cesel ing., 2009). 
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Este río es la principal fuente de vida para los habitantes de sus márgenes y 

cercanías, porque consumen directamente sus aguas en la preparación de sus 

alimentos, riego de áreas de cultivo y bebederos de sus ganados. También la 

pesca local de bagres, sardinillas y truchas, forma parte complementaria de su 

dieta (Cesel ing., 2009). 

2.2.4. PECES Rhamdia sp "BAGRE" DEL RÍO PONGORA DE AYACUCHO: 

Los peces bagre del río Pongora, al igual que otros bagres neotropicales, 

habitan en todo el curso y sus tributarios (Landa y col. , 201 O). Ocupan 

principalmente zonas con profundidades medias de 1 metro en corrientes 

moderadas y suaves, escondido en fondos arenoso-rocoso, bajo raíces y troncos 

de árboles podridos cubiertos de vegetación exterior, son de hábito alimenticio 

nocturno con una tasa de crecimiento muy pronunciado en los primeros años de 

vida, los machos crecen más que las hembras hasta el segundo año, cuando la 

situación se invierte a favor de las hembras que crecen más rápido, en 

consecuencia, las hembras presentan mayor talla (Landa y col., 2010). 

2.2.4.1. NOMBRE COMÚN: 

Es conocido con los nombres: bagre, bagrecillo y barbas. 

2.2.5. HISTORIA DE LOS PECES RHAMDIA DEL RÍO PONGORA: 

Esta especie se considera autóctona, debido a que su permanencia desde 

tiempos ancestrales ha sido abundante y continua según la versión popular de 

sus habitantes, porque es parte de su alimentación local en las culturas pre 

colombinas y continúa hasta el presente. Estos peces bagres permanecen muy 

distribuidos en toda esta microcuenca y sus tributarios pero manteniendo su 

etología territorial (Landa y col., 2010). Aunque registros históricos oficiales de 

esta especie no existen, solo las colecciones que hay en el Museo de Historia 
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Natural de la Universidad Nacional de San Cristóbal de Huamanga (UNSCH) que 

datan de los años 1976 en adelante que son datos relacionados a su 

identificación morfológica, distribución, reproducción y contenidos estomacales 

(García, 2011 ). 

Su existencia en el río Pongora, posiblemente se debe a un evento de captura 

hidrológica de una porción de la Cuenca Cachi - Mantaro causado por eventos 

tectónicos (Betancur, 2003). Su biología está estrechamente ligado a 

movimientos espaciales y temporales con la altitud, temperatura, pendiente y 

velocidad de la corriente para lo cual estos bagres han desarrollado 

adaptaciones especiales (Buitrago, 2006), que indican su ciclo vital y los 

procesos demográficos como la competencia intraespecífica o la migración 

denso-dependiente poblacional (Ortega y col., 2010). 

2.2.6. SITUACIÓN ACTUAL DE PECES RHAMDIA DEL RÍO PONGORA: 

Actualmente estos bagres son relativamente estables, con mayor presencia en 

épocas de crecidas de río (Andrade y Machado, 2009). Cabe señalar también 

que actualmente la actividad humana evidencia un proceso acelerado de 

· impacto ambiental negativo que amenaza su ecosistema, por contaminación 

directa en los cuerpos de agua y la invasión de empresas extractoras de arena 

en varios puntos a lo largo del río, que está reduciendo y migrando su población 

(Landa y col., 201 O). 

Para la ciencia, la especie Rhamdia sp "bagre" del río Pongora se encuentra en 

situación indeterminada a nivel de especie y se cree que pertenece a una nueva 

especie por su adaptación evolutiva, pero evidencias científicas de ello están en 

evaluación desde que se inició su estudio en los años 1976 basados en 

características morfológicas, merísticas, hábitos alimentarios y hábitat, realizado 
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por investigadores de la Universidad Nacional de San Cristóbal de Huamanga, 

entre ellos la realizada por Martha Romero (1984) en su tesis: "Estudio 

morfológico del bagre del río Yucaes de Ayacucho", no habiendo otros aspectos 

considerables para incluir como especie nueva para la taxonomía existente 

(García, 2011 ) .  Razón por lo que Silfvergrip (1996), Reis y col., (2003) y Ferraris 

(2007) no lo citan a la Rhamdia sp en sus publicaciones para los ríos de esta 

región, evidenciando estas limitaciones y controversias taxonómicas, y al 

respecto menciona la FAO (2004): "Esta especie, como tantos otros, 

frecuentemente citada en la literatura científica local, se mantiene aislado para la 

investigación en gran parte por falta de interés y divulgación mundial de su 

elevado número de características morfológicas particulares, ejemplo: patrón de 

ramificación de rayos en las aletas y algunos atributos del sistema esquelético 

que sustente su posición filogenética, haciendo muy tedioso su estudio". 

Actualmente este río es fuente de actividad económica directa para las empresas 

dedicadas a la extracción de arena como materia prima, que se encuentran 

asentadas y cubren buena parte del lecho, actividad que ejerce presión y altera 

directamente toda la biodiversidad del río hasta su migración y desaparición de 

las especies más sensibles (Landa y col., 2010). 

2.3. IMPORTANCIA DE LA Rhamdia sp "BAGRE" DEL RÍO PONGORA. 

Su importancia en la nutrición es significativa porque estos peces son fuente de 

proteínas en la dieta complementaria de los habitantes asentados alrededor de 

toda esta microcuenca desde tiempos ancestrales, como una importante 

contribución del ecosistema con base sustentable en períodos de crecida del río 

que se repite anualmente (Landa y col., 2010). 
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Desde el punto de vista económico representa una especie muy valiosa que 

puede ser domesticado y desarrollar su explotación mediante cultivos intensivos 

que promueva su consumo y valor agregado, tal como se viene practicando con 

grandes resultados en países vecinos como: Brasil, Argentina, Colombia y 

Venezuela (Andrade y Machado, 2009). 

Científicamente esta especie representa parte importante de nuestra historia 

desde su migración, adaptación y valor taxonómico, la que todavía no se ha 

podido concluir hasta hoy, aún más si es amenazado por efectos de la 

contaminación e invasión de empresas extractoras de arena (García, 2011  ). 

2.4. CARACTERÍSTICAS FENOTÍPICAS DE RHAMDIA DE AYACUCHO. 

Fenotípicamente, la especie Rhamdia sp "bagre" del río Pongora presenta 

estructuras morfológicas similares a la Rhamdia que/en -Quoy y Gaimard 1824-, 

por las siguientes características: Cuerpo alargado ligeramente comprimido 

lateralmente en su sección posterior. La cabeza grande y levemente achatada. 

Boca ancha dispuesta frontalmente y labio superior saliente. Cuenta con un par 

de barbillas maxilares largas que puede sobrepasar las aletas pectorales y bajo 

la mandíbula inferior dos pares de barbillas más cortas (Silfvergrip, 1996). 

a) Talla y Morfometría: Adultos entre 20 y 35 cm con un peso máximo de O. 70 

kg. En proporciones porcentuales las medidas se expresan sobre la talla (TL) del 

cuerpo. Distancia preanal (57, 1 ); distancia predorsal (28,2); distancia prepélvica 

(41,2); distancia prepectoral (18,9);  altura del cuerpo (18,9);  longitud de la 

cabeza (23,7), (Landa y col., 2010). 
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b} Estructura y coloración dérmica: Piel viscosa desprovista de escamas de 

color gris verdoso con tendencia amarronado, vientre blanquesino, el dorso y la 

cabeza poseen ligeras manchas dérmicas no muy notorias (Landa y col., 201 O). 

c} Aletas: Aleta dorsal con mayor altura, aleta adiposa ancha y corta, las aletas 

dorsales y pectorales provistas de una espina punzante, la aleta caudal cuenta 

con dos lóbulos iguales (Silfvergrip, 1996). 

d} Agua y Temperatura: Soporta un amplio rango de pH y dureza, pH entre 4.0 

y 8.5, aguas semiblandas a duras y temperaturas entre 18° y 28ºC, aunque 

pueden pasar periodos invernales a 14ºC (Levy y col., 2000). 

e} Alimentación: Son omnívoros, su dieta preferentemente es de peces 

pequeños, insectos y crustáceos, larvas, gusanos y caracoles, adicionando algas 

y hojas podridas que son fáciles de hallar (Levy y col. , 2000). 

f) Comportamiento: Posee carácter territorial, con individuos de su misma 

especie, y otros siluriformes que compiten por territorio (Levy y col., 2000). 

g} Diferencias sexuales: La papila genital de los machos se encuentra más 

desarrollada y prominente (Landa y col. , 2010). 

h) Reproducción: Son ovulíparas, la madurez sexual alcanzan alrededor de un 

año de edad en ambos sexos, tiene dos picos de reproducción al año (verano y 

primavera), con buena sincronización entre machos y hembras para el desove 

que usualmente ocurre de madrugada, en aguas poco profundas (remansos y 

ojos de agua limpia, tranquila y fondo arenoso), estas no son muy adherentes y 

tienen diámetros entre 1 ,  1  y  2,8mm. El desarrollo embrionario y larval es rápido y 

tarda entre 3 a 5 días, a temperatura constante (a 22ºC) los huevos eclosionan 

en 48 horas) (Levy y col., 2000). 
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2.5. TAXONOMÍA DE LA Rhamdia sp. 

o Reino Animal 

o Phyllum Chordata 

o Subphyllum Vertebrata 

o Serie Pisces 

o Superclase Gnathostomata 

o Clase Osteichthyes 

o Subclase Actinopterygii 

o Superorden Teleostei 

o Orden Siluriformes 

o Suborden Nematognathina 

o Familia Heptapteridae 

o Género Rhamdia 

o Especie Rhamdia sp 

Clasificacion taxonómica hasta Género según: (Quoy y Gaimard, 1824; Eigenman 

y Eigenmann, 1890; Fowler, 1945; Ringuelet, 1975). Citados en: (Oretga, 1995; 

Silfvergrip, 1996; Reis y col., 2003; Ferraris, 2007). 

2.6. SISTEMAS DE CARACTERIZACIÓN MODERNAS PARA PECES. 

2.6.1.  EL ADN: 

El núcleo celular es una estructura característica de las células eucariotas, que 

contiene la mayor parte del material genético celular, organizado en 

cromosomas, basados cada uno en una hebra de ADN con acompañamiento de 

un conjunto de proteínas, como las histonas (Karp, 2005). El cromosoma se 

forma fundamentalmente de la interacción entre el ADN, las histonas y las 
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proteínas no histónicas (Palacios y Villoslada, 2005). Por lo tanto, la función del 

núcleo es mantener la integridad de estos genes y controlar las actividades 

celulares a través de la expresión génica (Karp, 2005). 

El ADN (ácido desoxirribonucleico) es una macromolécula que contiene la 

información hereditaria necesaria para el funcionamiento de todos los 

organismos vivos (Lodish y Berk, 2005), tiene localización principalmente 

nuclear, con capacidad de autorreplicación, estabilidad y variabilidad que permite 

cambios de la información (mutación) que hacen posible la variabilidad fenotípica 

y la evolución (Palacios y Villoslada, 2005). 

Las unidades estructurales básicas del ADN son los desoxirribonucleótidos, los 

cuales están formados por un azúcar (desoxirribosa) y un grupo fosfato que 

cumple una función meramente estructural y una base nitrogenada portadora de 

la información necesaria para sintetizar las proteínas (Lodish y Berk, 2005). 

Existen cuatro bases nitrogenadas diferentes que dan lugar a cuatro 

desoxirribonucleótidos: Dos bases púricas (con estructura de doble anillo), 

Adenina (A) y Guanina (A) y dos pirimídicas (de anillo simple), Timina (T) y 

Citosina (C). Estos cuatro se encadenan millones de veces unos tras de otros 

por unión de azucares del primero con el contiguo a través del grupo fosfato 

formando cadenas de secuencias terminadas de ADN que codifican toda la 

diversidad de organismos (Palacios y Villoslada, 2005; Lodish y Berk, 2005). 

Las distintas especies de vertebrados tienen, en esencia casi los mismos genes, 

en otras palabras, sus respectivos genomas (conjunto de todos sus genes), lo 

cual se debe a que comparten una historia evolutiva y descienden de un 

ancestro común (López y Miquelarena, 2003). Estas tienden a mantener su 

estructura y función a pesar de la acumulación de mutaciones producida desde 

la separación de la descendencia del ancestro común en especies diferentes 
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(Posik y col., 2007). Por esta razón, cuando se comparan las secuencias de 

genes homólogos correspondientes a diferentes especies es posible advertir 

"regiones conservadas" de las moléculas de ADN de su genoma (sin diferencias 

entre secuencias de nucleótidos de distintas especies) y "regiones variables" 

(diferencias entre especies) (Posik y col., 2007). 

2.6.2. El ADN MITOCONDRIAL: 

Las mitocondrias y cloroplastos, son orgánulos granulares o filamentosas que se 

encuentran en un medio acuosos de la célula animal y vegetal llamado 

citoplasma (Karp, 2005). Estos orgánulos también tienen ADN organizado en 

cromosomas, con características de herencia extranuclear que están formadas 

por dos membranas y dos compartimientos, que constituyen enzimas y 

coenzimas que trabajan de manera integrada para suministrar energía a la célula 

(Karp, 2005). 

Según la teoría endosimbiótica difundida por Lynn Margulis (1960), el ADN 

mitocondrial tiene un origen bacteriano por un mecanismo de simbiosis entre la 

bacteria y la célula eucariota primitiva. Por esto, las mitocondrias poseen su 

propio sistema genético llamado ADN mitocondrial (ADNmit) y cada mitocondria 

posee múltiples copias de su ADN en una única célula (Lodish y Berk, 2005). 

El ADN mitocondriales circular sin intrones, histonas ni regiones reguladoras 

extras, todas estas características son propias del ADN bacteriano (Karp, 2005). 

Este ADN mitocondrial codifica un total de 37 genes ( 13  genes codificantes de 

proteínas, 2 genes ARNr y 22 genes ARNt) que participan en la cadena 

respiratoria y poseen toda la maquinaria para sintetizar proteínas a partir de su 

ADN (Palacios y Villoslada, 2005). No sufre procesos de recombinación y posee 

una tasa de mutación más rápida, que conduce a la acumulación de diferencias, 
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incluso entre especies evolutivamente muy cercanas, así casi toda la secuencia 

del ADN mitocondrial es codificante (97%) (Posik y col.,  2007). 

En la fecundación todas las mitocondrias son aportadas por el óvulo y por tanto 

tienen origen materno (y las mitocondrias del espermatozoide que le 

proporcionan energía durante su carrera no penetran en el óvulo), es lo que se 

conoce como la herencia materna. Dado que un zigoto recibe un número 

elevado de mitocondrias del óvulo, esta se transmitirá a las estirpes celulares a 

que dé origen (Palacios y Villoslada, 2005). Este hecho hace que la genética 

mitocondrial tenga características propias. Todas las células de un individuo 

normal tienen el mismo ADN mitocondrial, es lo que se conoce como 

"Hornoplasmia" (Palacios y Villoslada, 2005). 

2.6.3. MARCADORES MOLECULARES. 

Los marcadores moleculares son fragmentos específicos del ADN que pueden 

ser identificados dentro del genoma (Posik y col.,  2007), se utilizan para marcar 

la posición de un gen específico o la herencia de una característica particular y 

útiles para medir el alcance de la variación a nivel genético, dentro de las 

poblaciones y entre ellas (FAO, 2004). Se clasifican principalmente en dos tipos: 

marcadores mitocondriales y nucleares. Los marcadores de DNA mitocondrial, 

que se utilizan mucho, son en orden decreciente de secuencias conservadas 

ADNr 128; ADNr 1 6 8 ;  Citocromo oxidasa (COI); Citocromo b; región de control 

(RC), donde el ADNr 128 es muy estable y el RC es muy variable, por lo que su 

aplicación está dirigida a la filogenia basada en ADN, estudios de ADN fósil y 

análisis funcional de genes (Palacios y Villoslada, 2005). Los marcadores 

nucleares ampliamente utilizados para las huellas genéticas incluyen el 

polimorfismo ampliado de la longitud del fragmento (AFLP) y los microsatélites 

(Lodish y Berk, 2005) con método más directo y eficiente para . el manejo de 
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germoplasma, conservación genética de especies en peligro de extinción, 

determinar la identidad, rastrear migraciones en la pesca, agricultura, ganadería 

y ecología de poblaciones (Posik y col., 2007). 

2.6.4. LA TÉCNICA REACCIÓN EN CADENA DE LAPOLIMERASA (PCR): 

La PCR (Polymerase Chain Reaction, en inglés}, técnica ideada por Kary Mullís 

(1986), es una técnica que imita el proceso natural de replicación del ADN en las 

células de los organismos eucariotas llevado a cabo por polimerasas (enzimas 

que sintetizan a los ácidos nucléicos) del ADN (Lodish y Berk, 2005). 

La técnica se basa en sintetizar in vitro secuencias específicas de una cadena 

complementaria de ADN en una secuencia de reacciones que duplicaría el 

número de moléculas de ADN (Lodish y Berk, 2005). Estas enzimas realizan la 

síntesis en el sentido 5'-> 3' usando un molde de cadena sencilla, pero a partir 

de una región de doble cadena, y para crear esta región de doble cadena se 

usan los denominados iniciadores o cebadores (primers) (Lodish y Berk, 2005). 

Estas delimitan la zona de ADN a amplificar. Para tal fin se emplean ADN 

polimerasas termoestables (extraídas de microorganismos termófilos arqueas), 

de secuencias cortas, entre seis y cuarenta nucleótidos, (de 1 8  a  22 

normalmente), que permiten que la polimerasa inicie la reacción (Palacios y 

Villoslada, 2005). Hoy todo el proceso de la PCR está automatizado mediante un 

aparato llamado "Termociclador'' que mantiene la temperatura necesaria al 

calentar y enfriar los tubos de reacción (efecto Peltier) en cada etapa que 

conforma un ciclo de la PCR convencional (Posik y col., 2007). 

El análisis se puede realizar por dos vías diferentes: Uno es con cebadores 

(primers) universales que permiten amplificar fragmentos de ADN de cualquier 

especie de mamíferos, luego se hace la digestión de dichos fragmentos con 

enzimas de restricción que cortan el ADN en secuencias específicas (Posik y 
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col., 2007). El resultado de este proceso consiste en un patrón de bandas, 

semejante a un código de barras que es diferente para cada especie debido a 

las regiones variables que se comparan con los patrones correspondientes a las 

especies declaradas por el fabricante del producto analizado (Posik y col., 2007). 

El otro camino que utiliza la PCR para amplificar pequeños fragmentos 

seleccionados del ADN recurre a cebadores específicos o propios de cada 

especie diseñados a partir de las regiones variables, lo que resulta en 

fragmentos de amplificación de tamaños diferentes. La identidad de cada 

especie se detecta por la presencia o ausencia de bandas (Posik y col., 2007). 

2.6.4.1. CICLOS DE PCR: 

El proceso de PCR por lo general consiste en una serie de 20 a 35 ciclos de 

temperatura, cada ciclo suele consistir en 2-3 pasos a diferentes temperaturas, 

precedidos por un choque térmico a alta temperatura (>90ºC) y seguido por otro 

choque térmico al final del proceso para la extensión de producto final o breve 

almacenaje (Posik y col., 2007). 

};> Inicio: 

Este paso lleva la reacción hasta una temperatura de 94 - 96ºC (ó 98ºC si se 

está usando una polimerasa termoestable extrema), que se mantiene durante 1 

a 9 minutos, necesario sólo para ADN polimerasas que requieran activación por 

calor (Posik y col., 2007). 

};> Desnaturalización: 

En primer lugar, se desnaturaliza el ADN (se separan las dos hebras) de 

diferentes modos, siendo el calentamiento de la muestra la forma más habitual 

(94-95ºC por 30 segundos a un minuto). La temperatura para la 

desnaturalización depende de la proporción de G+C que tenga la hebra, como 

del largo de la misma. Otros métodos, raramente empleados en la técnica de la 
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PCR, serían la adición de sales o agentes químicos capaces de realizar la 

desnaturalización (Posik y col., 2007). 

)"' Alineamiento o unión del cebador (hibridación): 

A continuación el cebador se unirá a su secuencia complementaria en el ADN 

molde (hibridación). Para ello es necesario bajar la temperatura a 45ºC-65ºC por 

20 a 40 segundos (según el caso}, permitiendo el alineamiento. Los puentes de 

hidrógeno estables entre las cadenas de ADN (unión ADN-ADN) sólo se forman 

cuando la secuencia del cebador es muy similar a la secuencia del ADN molde. 

La polimerasa une el híbrido de la cadena molde y el cebador, los cebadores 

actuarán como límites de la región a ser amplificada (Posik y col., 2007). 

)"' Extensión o elongación de la cadena: 

El ADN polimerasa actúa, tomando el ADN molde para sintetizar la cadena 

complementaria. La polimerasa sintetiza una nueva hebra de ADN 

complementaria a la hebra molde añadiendo los dNTP complementarios en 

dirección 5'--+ 3', uniendo el grupo 5'-fosfato de los dNTP con el grupo 3'-hidroxilo 

del final de la hebra de ADN creciente (la cual se extiende). La temperatura 

depende del ADN polimerasa que usemos. Para la polimerasa Taq la · 

temperatura de máxima actividad está en 75°C a BOºC (comúnmente 72ºC). El 

· tiempo de extensión depende tanto del ADN polimerasa usada como de la 

longitud del fragmento de ADN que se va a amplificar, en su temperatura óptima 

la polimerasa de ADN polimerizará mil bases en un minuto (Posik y col., 2007). 

» Elongación final: 

Etapa única que se lleva a cabo a una temperatura de 70-74ºC durante 5-15 

minutos tras el último ciclo de PCR. Con ella se asegura que cualquier ADN de 

cadena simple restante sea totalmente ampliado (Posik y col., 2007). 
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> Conservación: 

Se lleva a cabo de 4 a 15ºC por tiempo indefinido para conservar la reacción a 

corto plazo. Todo este proceso de la PCR normalmente se realiza con un 

volumen de de 15-100 µL, en microtubos de plástico autoclavable (Eppendorf ™) 

de 0.2-0.5 ml que se colocan en el termociclador (Posik y col., 2007). 

> Verificación: 

Para verificar que la PCR ha generado el fragmento de ADN previsto, 

típicamente se emplean electroforesis en gel de agarosa para fragmentos 

grandes, en acrilamida para los más pequeños y de forma más rápida ·y aplicable 

a la PCR asociada a marcaje fluorescente (Posik y col., 2007). 

Los procesos de PCR tienen un costo relativamente alto pero que en los últimos 

años viene descendiendo y recientes modificaciones de la técnica de la PCR en 

tiempo real permiten cuantificaciones precisas y confiables en las distintas 

aplicaciones industriales (Posik y col., 2007). 

2.6.5. LA BIOINFORMÁTICA: 

Bioinformática es una disciplina científica emergente que utiliza tecnología de la 

información para organizar, analizar y distribuir información biológica con la 

finalidad de responder preguntas complejas en biología. Según la definición del 

Centro Nacional para la Información Biotecnológica "National Center for 

Biotechnology lnformation" (NCBI por sus siglas en Inglés): Bioinformática es un 

campo de la ciencia en el cual confluyen disciplinas como: Biología, computación 

y tecnología de la información. Su finalidad es facilitar el descubrimiento de 

nuevas ideas y crear perspectivas globales a partir de las cuales se puedan 

discernir principios unificadores en biología (Gill y col. , 2006). 

Al comienzo de la "revolución genómica", el concepto de bioinformática se 

refería sólo a la creación y mantenimiento de base de datos donde se almacena 
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información biológica (secuencias de nucleótidos y aminoácidos). Pero su 

desarrollo significaba también el desarrollo de interfaces complejas donde los 

investigadores pudieran acceder los datos existentes y suministrar o revisar 

otros. De allí surge la bioinformática y ahora el campo más popular es el análisis 

e interpretación de secuencias de nucleótidos y aminoácidos, dominios de 

proteínas y estructura de proteínas (Gill y col., 2006). 

El proceso de analizar e interpretar los datos es conocido como biocomputación 

o bioinformática. Dentro de ella existen otras sub-disciplinas importantes como el 

desarrollo e implementación de herramientas que permitan el acceso, uso y 

manejo de varios tipos de información, como el desarrollo de nuevos algoritmos 

(fórmulas matemáticas) y estadísticos con los cuales se pueda relacionar partes 

de un enorme conjunto de datos, como por ejemplo métodos para localizar un 

gen dentro de una secuencia, predecir la estructura o función de proteínas y 

poder agrupar secuencias de proteínas en familias relacionadas. Razón que la 

bioinformática permite comprender la información brindada por hipótesis 

biológicas, y a partir de un análisis y procesamiento de estas, controlar, acelerar, 

o detener, una serie de procesos naturales, que trata con una gran diversidad de 

datos de organismos vivos de los ecosistemas; de los problemas ambientales y 

de la salud humana, para luego generar resultados precisos (Gill y col., 2006). 

El extraordinario avance de la genética molecular, la genómica, la bioinformática 

médica y la Telemedicina constituyen áreas científico-tecnológicas de desarrollo 

e Innovación del futuro inmediato. Por lo que se pretende potenciar su aplicación 

creando centros de investigación de excelencia, y distribuidos en red para el 

apoyo a la secuenciación, DNA microarrays y DNA chips, bioinformática, en 

coordinación con la red de centros de investigación genómica y proteómica que 

se proponen en el área de Biotecnología (Gill y col., 2006). 
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2.6.6. BANCO GENÉTICO (GENBANK): 

GenBank es un archivo (base de datos) de secuencias de DNA obtenidas como 

resultado de investigaciones específicas, avaladas mediante publicación formal, 

que se ponen a disposición de la comunidad científica secuencias de ADN 

(Tubaro y Díaz de Astarloa, 2008). Se trata pues de un sistema público, abierto y 

cooperativo, sostenido por el National Center of Biotechnology lnformation 

(NCBI). GenBank nació en 1982, por parte de los Institutos Nacionales de Salud 

(National lnstitutes of Health, NIH), y su crecimiento está siendo espectacular 

desde hace diez años, que ahora incluye cerca de doscientos mil millones de 

bases de secuencias genéticas de ADN producidas en laboratorios de todo el 

mundo. GenBank es parte de "lnternational Nucleotide Sequence Database 

Collaboration", que está integrada por la base de datos de ADN de Japón: "DNA 

DataBank of Japan" (DDBJ), el Laboratorio Europeo de Biología Molecular: 

"European Molecular Biology Laboratory" (EMBL), y el GenBank en el "National 

Center for Biotechnology lnformation" (NCBI). Estas organizaciones intercambian 

datos diariamente (Lanteri, 2007). 

Los registros de GenBank se pueden consultar en diferentes configuraciones de 

ficheros y mediante diversas interfaces de recuperación y explotación: 

principalmente "Entrez", el sistema con que también se utiliza PubMed, y BLAST, 

un conjunto de herramientas especializadas para el tratamiento informático de 

biosecuencias (Tubaro y Díaz de Astarloa, 2008). 

Las comunicaciones directas con GenBank se hacen utilizando Banklt, (formato 

en Web), o el programa independiente Sequence. Tras la recepción de una 

secuencia, el personal de GenBank asigna un número de acceso a la secuencia 

y realiza controles de calidad. Luego, las presentaciones son publicadas en la 

base de datos y pueden ser recuperables por Entrez o se puede descargar por 
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FTP. La mayoría de las presentaciones de Expressed Sequence Tag (EST), 

Sequence Tagged Site (STB), Genome Survey Sequence (SSG), etc., son 

presentadas por centros de secuenciación (Tubaro y Díaz de Astarloa, 2008). 

2.6.6.1. BLAST (Basic Local Alignment Search Tool): 

Gill y col., (2006) dice: "El Blast es una herramienta (programa) de búsqueda de 

similitud diseñada para explorar todas las bases de datos de secuencias, para 

ello utiliza el algoritmo de Smith y Waterman ( 1981)  o  el algoritmo de Sellers 

(1984)". "Además realiza alineamientos locales entre secuencias de nucleótidos 

o aminoácidos sin permitir la presencia de vacíos (Gaps) en el segmento 

alineado", se utiliza principalmente para identificar secuencias y obtener 

secuencias similares a la secuencia que poseemos, donde BLAST devuelve 

todos los pares de segmentos mejor alineados (aquellos segmentos cuyo score 

es inmejorable ya sea por extensión o corrimiento del segmento). 

Existen varios tipos de BLAST, la búsqueda depende de nuestra secuencia 

problema (query) y la base de datos (db) que queremos: 

> nBLAST: Compara q: nucleótidos, db: nucleótidos. 

> pBLAST: Compara q: aminoácidos, db: aminoácidos. 

> blastX: Compara q: nucleótidos traducidos, db: aminoácidos. 

> tblastn: Compara q: aminoácidos, db: nucleótidos traducidos. 

> tblastx: Compara q: nucleótidos traducidos, db: nucleótidos traducidos. 

Para realizar una comparación elegimos "Nucleotide blast" y colocamos nuestra 

secuencia problema en la ventana, luego se elige la opción "nr" y finalmente 

elegimos "Blast" para obtener el score (Gill y col., 2006). 
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2.6.7. CÓDIGO DE BARRAS GENÉTICO (BARCODE): 

En 2003, el doctor Paul Hebert, y un grupo de científicos de la University of 

Guelph (Canadá) propuso usar una secuencia de unos 500 nucleótidos del gen 

mitocondrial del Citocromo Oxidasa subunidad 1 (COI) como un código de barras 

genético (identificador universal) para especies animales, en analogía con los 

"códigos de barras" de uso comercial debido a su pequeña variación 

intraespecífica, en comparación con su variación interespecífica (Tubaro y Díaz 

de Astarloa, 2008). La propuesta ganó rápidamente aceptación y como resultado 

se constituyó al año siguiente el "Consortium fer the Barcode of Lite" (CBOL), 

una organización de museos, universidades y laboratorios de todo el mundo, 

estableciendo que el gen COI, que codifica para la enzima mitocondrial 

Citocromo Oxidasa 1 ,  es el único código de barras oficialmente reconocido por el 

CBOL, cuya misión es el desarrollo de este sistema genético de identificación de 

especies (Hebert y Gregory 2005 citado por Lanteri, 2007). 

La primera conferencia internacional sobre Código de barras de la vida 

(Barcoding lite) tuvo lugar en el "Natural History Museum" de Londres en el año 

2003 y contó con la participación de 200 científicos de 50 países (Marshall, 

2005, citado por Lanteri, 2007). Se dispuso de un sistema, donde las secuencias 

patrón deben ser obtenidas de ejemplares testigos (vouchers) de clasificación 

linneana, depositados en instituciones científicas, de manera que su identidad 

pueda determinarse correctamente todas las veces que sea necesario mediante 

las prácticas taxonómicas tradicionales (Tubaro y Díaz de Astarloa, 2008). Este 

sistema significó un avance notable con respecto a los estándares taxonómicos 

empleados por "GenBank" dado que una gran parte de los 40 millones de 

secuencias acumuladas en dicha base desde 1982 (el 90% en los últimos cinco 

años), no cuenta con "vouchers" de los ejemplares estudiados (Lanteri, 2007). 
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En el año 2004 se creó la secretaría del "Barcode of Lite" en el National Museum 

of Natural History, Washington OC, USA, Smithsonian lnstitution y el "Consortium 

fer the Barcode of Lite" (CBOL) al cual se unieron numerosos museos de historia 

natural, herbarios y organizaciones científicas de diferentes países 

(www.barcodinglife.si.edu. citado por Lanteri, 2007). Hoy el CBOL integran más 

de 150 organismos de cincuenta países (Tubaro y Díaz de Astarloa, 2008). 

El CBOL ha lanzado también proyectos globales para probar que es posible la 

identificación de especies mediante el uso de la secuencia barcode en el corto 

plazo, como son: "Ali Birds Barcoding lnitiative" (ABBI), (www.barcodingbirds.org) 

y al "Fish Barcode of Lite" (FishBOL), (www.fishbol.org), para obtener las 

secuencias de todas las especies de aves y peces del mundo, respectivamente 

(Tubaro, P. 2008). Últimamente se han adicionado otros como: El "Ali Lep 

Barcode of lite" (www.lepbarcoding.org) cuya finalidad es obtener el código de 

barras de las 180 000 especies conocidas de Lepidóptera, y para la 

identificación de especies invasoras y plagas, el INBIPS o "Internacional Network 

fer Barcoding lnvasive and Pest species" (www.barcoding.si.edu/lNBIPS.htm). 

(Lanteri, 2007; Tubaro y Díaz de Astarloa, 2008). De aquí en adelante, el código 

de barras genéticos brinda una herramienta poderosa para la identificación de 

restos colectados en estudios sanitarios, el control de tráfico legal e ilegal de 

especies silvestres (Tubaro y Díaz de Astarloa, 2008). 

2.6.7.1. USO DEL CÓDIGO DE BARRAS GENÉTICO: 

El primer paso consiste en obtener las secuencias del gen de referencia (el de la 

COI para animales) a partir de muestras de tejido de individuos identificados 

mediante los métodos morfológicos clásicos y depositados en colecciones de 

museos que pueden ser revisados todas las veces que sea necesario para 

confirmar su identidad (Tubaro y Díaz de Astarloa, 2008). El segundo paso es 
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almacenar toda la información de las secuencias en una base de datos a la que 

pueda accederse libremente. Por último, cualquier nueva muestra puede ser 

comparada con la base de datos y encontrar el nombre de la especie a la que 

pertenece la muestra incógnita. Con este propósito se ha creado el "Barcode of 

Life Data System" (BOLD) una plataforma informática que almacena la 

secuencia y todos los datos asociados al proceso y su ejemplar testigo, además 

permite ingresar una secuencia incógnita y recuperar una identificación. En la 

actualidad existen en todo el mundo más de 377 000 secuencias pertenecientes 

a más de 38 000 especies, la mayoría almacenadas en BOLD (Lanteri, 2007). 

La descripción de nuevas especies depende que si la secuencia investigada no 

corresponde con ninguna de la base de datos de las especies conocidas, puede 

significar que estamos frente a una nueva entidad. La confirmación de una 

nueva especie requiere de evidencias morfológicas, hábitos, genética, etc., Así, 

el código de barras genético ayuda a los taxónomos en el descubrimiento de una 

parte importante de la biodiversidad del planeta (Tubaro, 2008). 

2.6.7.2. EL FISHBOL (FISH BARCODE OF LIFE) O CÓDIGO DE 

BARRAS DE LOS PECES: 

El FishBOL es una red electrónica mundial de base datos que incluye un código 

de barras especifico basado en la secuenciación génica del COI, imágenes 

digitalizadas de especímenes de referencia y coordenadas geográficas de los 

ejemplares examinados, para la identificación y el descubrimiento de nuevas 

especies de peces (Tubaro y Diaz de Astarloa, 2008). 

La base de datos a su vez, relaciona información sobre especímenes de 

referencia, aspectos de nomenclatura y rangos de distribución provista por 

taxónomos expertos, historias de vida y referencias bibliográficas de cada 

especie (Tubaro y Díaz de Astarloa, 2008). Hasta la fecha hay unos 28 500 
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ejemplares de peces pertenecientes a 4 500 especies diferentes cuyos códigos 

de· barras genéticos han sido obtenidos. La aplicación del código de barras en 

especies de interés comercial es de vital importancia, por ejemplo, en la lista de 

especies nominales del catálogo FAO (Organización de las Naciones Unidas 

para la Agricultura y la Alimentación) (Tubaro y Díaz de Astarloa, 2008). 

2.7. ESTUDIOS MOLECULARES EN PECES REALIZADOS EN EL PERÚ. 

Para que el sistema de identificación genética de especies pueda utilizarse, 

primero debe construirse una gran base de datos con las secuencias de 

referencia contra las que puedan compararse las secuencias incógnitas (Tubaro, 

y Díaz de Astarloa, 2008). Es evidente que en el Perú no se han construido 

bases de datos nacional ni regional, actualmente los esfuerzos se encuentran en 

el secuenciamiento de genes de unas especies en particular promovido por 

algunas universidades y centros de investigación y se esperará algún tiempo 

para acceder a los resultados y masificar los avances. Para los estudios e 

investigaciones en peces la entidad especializada nacional que resalta es el 

Instituto del Mar del Perú (IMARPE), que tiene un área destinado a los estudios 

de ADN molecular, que todavía está en implementación, pero con enfoque 

solamente a especies marinos del Perú. 

Las informaciones que pueden obtenerse de algunos trabajos en peces solo son 

extractos de resultados hechos en alguna universidad que circulan en el 

internet., y acceder al trabajo en su integridad en los bancos de información, es 

un verdadero escollo hasta obtener la autorización del propio autor. 
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111. MATERIALES Y MÉTODOS 

3.1. UBICACIÓN DE ZONA DE ESTUDIO. 

3.1 . 1 .  UBICACIÓN POLÍTICA: 

o DEPARTAMENTO 

o PROVINCIA 

o DISTRITOS 

o LOCALIDAD 

Ayacucho 

Huamanga 

Ayacucho - Jesús Nazareno - Pacaycasa - 

Quinua 

Chacco y Compañía 

La información política se muestra en el mapa Nº 0 1 ,  y  la información geográfica y 

coordenadas se muestran en el mapa Nº 02. 

33 



540000 560000 580000 600000 620000 

N 

+ 

Ámbito de Estudio de la Tesis: CaracteriZación 
molecular del Rhamdia sp (Pisces, Heptapteridae) 

"bagre" del río Pongora, Ayacucho Perú- 201 O 

�RC>AO ..... � ..... ... ....  CIIISTOSAI. OC HU...,.,.01 
FACULTAD OE OEIICIAS EIOLOGICAS 

UB.A DE FORM�IÓN PAOFEs:<>NM. DE BIOL0<3 

n••"-• 
car.derir:edón moltcultr del Rf'ltmd!J •P (Piten, HeptapteridH) 

•blgre• dflr¡o,Ponoo,'I. A\9CUchO Pe,O. �10. 

-� 
�W•'"9-HA.Wl•••flo_.• 

·- -· 
1!'"7:'1 

,.... lo. ........ ¡ ·:._ r-:=-·-- .r··� 
-"· - 

¡;-· r ........ ¡-·· 1:.:�-·-·1 
U-01 

·--· ·- ...... 
. .. . .. 

8 

8 

8 

540000 560000 580000 600000 620000 

Mapa N° 01: Ubicación polftica de la zona de estudio en la provincia de 

Huamanga. Ayacucho 2011. 

34 



8548000 

� 
.,... 

e::, 
('I 

o 

ti 
a 
� 
<( 

có 

i 
E 
cu 

:f 
� 
-� 
o 

.s 
::::,. V) 

tt 
M 

.!!! 
e:: 
Q) 

.Q 
"o 

� 
"' Q) 

� 
<U 
e 
o 

"' .!!! 

� 
� 

11:: 

t 
o 

& 
e:: 

s 
cu 

-� 

s 

s 
o 

� 

l 
1 

o 
o 
o 

• co .., 

o 

8 
:! 
.., 

o 

8 
g 

"' 

o 

8 
co 
.... 

"' 

·-  -e l I i 111 1  1  O  

o  o  �  Q  l  
....  

a  .  o  
e  CD  V  
:,  ..  w  �  1  !  ::,  .  
"' < o  ;.  

h- 
•  !,!  ..  �o a o e t- 
� o  z  :rA :·l g .. º e s �¡ o ¡¡;  

•1 ; il � .!!o. 

�íij 1 ; " .. o �o 
., !: tz: 

:j ; ' " u  ..  

: : z  • u  
,___  e--  

v f.  

: ü g  i< 
' .. ..  <  � !  '  . .  

e  Q  :,f  .  '  . .  
!  e  «  

'O m  :  '  ¡ ,  
V �  

ü � O  �o. ,!.....- ;.._. 
« ... ..  !l Z ::, W  
o  .,  o  I! . ;  � : : s  .. 

•  1  

• w c e  !  i  ¡ !  
"  

:,  
.. 

1  .  ,, .  

� g •f' r- r-- 
. 

z 

"' � ; 
. 

• 
:! 1 1 ! 

1 1  '  ,u 

• i ! f 
! . ¡ : 

o 
o 

ft-'Tlt'°"�rT�¡¡¡¡JC-...ft.:.,....�:.'""''-t-R!l'f---i'�'<:/l"Z'S���-:::�IE!����;.a.,::iit\\1''7"�1""1'"'\"'�t-7'--��-===:=i�;::::-¡�� 
"' 

o 

���+\-\��-"'"'r.Y...,.,.,.-"w::---k�t-;.-,-f,flC,��fr'"iho,fbl¡r-f���-}j"f-'-���'--l7-::>"-tct'7""'1 .... d"'� 
«>  

"' 

00099.;8 OOOKS8 OOOZ!lS8 OOOO!lS8 



3.1.2. UBICACIÓN Y DESCRIPCIÓN GEOGRÁFICA: 

A lo largo del ámbito de estudio se demarcaron los límites considerados inicial y 

final donde resalta las características de esta microcuenca. La ubicación de las 

coordenadas geográficas, las altitudes y distancia total fueron determinadas con 

un equipo de posicionamiento global (GPS), información que se muestra en el 

mapa Nº 02 y cuadro Nº 16  del Anexo. 

3.2. POBLACIÓN Y MUESTRA. 

3.2.1. POBLACIÓN: 

Todos los peces Rhamdia sp "bagre" que habitan en el río Pongora. 

3.2.2. MUESTRA: 

La muestra fue conformada por 65 especímenes de peces con características 

morfológicas pertenecientes a Rhamdia sp "bagre", colectados de los puntos de 

muestreo seleccionados en función de la abundancia y zona representativa, 

sistemáticamente con una frecuencia mensual desde mayo a agosto del 201 O 

(ver mapa Nº 2, cuadro Nº 1 ). 

3.3. SISTEMA DE MUESTREO Y TOMA DE DATOS. 

Para el sistema de muestreo y toma de datos se consideró previamente las 

características del ámbito de estudio. Estas características fueron tomadas solo 

como base referencial de diagnóstico de hábitat de estos peces bagres. 

3.3.1. FISIOGEOGRAFIA DEL RÍO PONGORA: 

Se ha determinado su ubicación dentro del mapa ecológico del Perú según 

INRENA. Se constató su biotemperatura ambiental promedio según los registros 

teóricos determinados. 
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Se ha evaluado las características Fisico-químicas del río Pongora durante el 

período de captura de los peces bagres, los que se muestran en el cuadro Nº 15  

del Anexo. 

3.3.2. ORIGEN Y DISTANCIA DEL RÍO EN ESTUDIO: 

Se determinó la distancia total entre el punto de origen y final a lo largo del 

ámbito de estudio, donde se establecieron cuatro puntos de muestreo de 

acuerdo a la abundancia de peces bagre y área representativa. 

};> PUENTE CHACCO (1): 

Punto de partida del área de estudio y el primer punto de muestreo. 

};> UNIÓN ENTRE RÍO CHACCO Y PONGORA (11) .. 

Es el segundo punto de muestreo. 

};> COMPAÑÍA (111): 

Es el tercer punto de muestreo. 

};> PONGORA ANTES DE LA UNIÓN CON RÍO CACHI (IV): 

Es el cuarto y último punto de muestreo del área de estudio. 

3.3.3. COLECTA DE PECES BAGRE EN CADA PUNTO: 

Para la captura de especímenes se buscó en cada uno de los puntos de 

muestreo, zonas con aguas tranquilas ausentes de perturbación humana y 

ganadera que indiquen indicios de su presencia (aguas con rocas grandes y 

troncos podridos sumergidos). Para las colecciones se emplearon dos técnicas 

usuales en la localidad. La primera: Para capturas diurnas, lanzando al río 

atarraya de red de nylon (de% de luz de malla), capturando especímenes vivos. 

La segunda: Para capturas nocturnas se construyó aparejos artesanales (trampa 

embudo) llamados por los lugareños como "tuyco". Construido a base de listones 

o varillas de sauce fresco de un metro de largo con boca ancha de 50 cm de 

diámetro y una base angosta de 1 O cm de diámetro sujeto a un bolso de red 

anchovetera (de X de luz de malla), las que fueron colocadas al atardecer en 
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posibles puntos de tránsito y desove de los reproductores (remansos del río) 

lográndose capturar peces vivos, los que se recogieron al amanecer. 

Los bagres fueron seleccionados in situ, por método visual directo de otros 

peces como platijas (Astroblepus sp), sardinillas (Creagroutus cochuii) y truchas 

(Oncorhynchus mykiss), y enseguida trasladados en baldes de plástico de 1 8  

litros con abundante agua e inyección de oxigeno hacia acuarios previamente 

acondicionados en el zoológico (CERE) de la UNSCH, de donde se extraían 

para los estudios requeridos en el laboratorio previa muerte por asfixia. 

3.4. PROCESAMIENTO Y ANÁLISIS DE DATOS. 

3.4.1. CARACTERIZACIÓN MORFOLÓGICA: 

La caracterización morfológica, inicialmente se estableció en el Laboratorio de 

recursos hidrobiológicos y el Laboratorio de genética de la Facultad de Ciencias 

Biológicas de la UNSCH, donde se registraron diferentes medidas corporales 

(morfométricas) utilizando un ictiómetro de 50 cm., con aproximación de 0.1  cm., 

y un calibrador. Describiéndose caracteres morfológicos externos (Cabeza, boca, 

ojos, radios y espinas de las aletas, posiciones y patrón de coloración, 

mediciones de barbillas), y comparados con catálogos y muestras .del 

Laboratorio de recursos hidrobiológicos y el museo de historia natural de la 

UNSCH y sus descripciones originales. La Metodología y terminología para las 

mediciones como para la identificación taxonómica se hicieron utilizando la guía 

"Revisión Sistemática de los Géneros Rhamdia Neotropicales" de Silfvergrip 

(1996). Pero, para Mayor referencia se contó con la colaboración del museo de 

historia natural (Laboratorio de Ictiología) de la Universidad Nacional Mayor de 

San Marcos de Lima (UNMSM), para donde se envió un lote de muestras 

representativas de diez especímenes de bagre de diferentes tallas (cuatro 
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machos y seis hembras), sacrificados y acondicionados en un frasco cilíndrico de 

vidrio transparente con tapa hermética de 1 .5  litros de capacidad, agregándose 

alcohol absoluto hasta llenar totalmente el frasco para mantener la rigidez 

cadavérica y evitar su descomposición (ver fotografías Nº 01 y 02). 

3.4.2. OBTENCIÓN DE ADN, SECUENCIAMIENTO Y ANÁLISIS 

MOLECULAR: 

Para el análisis molecular se dispuso de otra muestra representativa de diez 

unidades de bagres a los cuales también se les adicionó las diez muestras de las 

preparadas para el estudio morfológico. Para este propósito, se han extraído 

pequeñas porciones de tejido muscular del flanco derecho, cerca al pedúnculo 

caudal debajo de la línea lateral de cada espécimen (fotografía Nº 04). 

Inicialmente, la extracción de ADN se ha propuesto realizar en el Centro de 

Investigación en Biología Molecular de la Facultad de Ciencias Biológicas de la 

UNSCH. Pero por falta de reactivos y recursos se ha tenido la posibilidad de 

realizarlo en otra entidad, encontrándose el apoyo de "Hrbek Lab of Animal 

Genetics and Evolution University of Puerto Rico", con sede en San Juan Puerto 

Rico (Centroamérica) para la extracción y secuenciamiento del ADN. Para tal 

proceso las muestras de tejido fueron colocados en Microtubos de plástico 

autoclavable de 2.00 mi con adición de alcohol absoluto hasta su llenado con la 

finalidad de preservar inalterable el ADN de la muestra, autosellándose con la 

tapa. Cada muestra fue rotulada con una etiqueta y colocada dentro de una 

bolsa Ziplock, lográndose enviar 20 muestras en total. Para las extracciones y 

secuenciamiento del ADN mitocondrial, la Universidad de Puerto Rico utilizó 

todas las muestras óptimas de las enviadas, el protocolo y equipo del kit fue a 

criterio de su laboratorio. 
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Para aislar el gen Citocromo Oxidasa del ADN mitocondrial, se trabajó mediante 

el uso del kit DNAeasy (QIAGEN®) obteniéndose una resuspensión final de 

20ul. Mediante el uso de un espectrofotómetro se estimó la concentración de 

ADN/uL y se realizó una dilución para obtener un ADN stock a 20ng/ul. Un 

microlitro de ADN se utilizó para un PCR, (La mezcla maestra del PCR está 

compuesta por concentraciones especificas agua ultrapura, Taq polimerasa 

(enzima), los cebadores específicos para amplificar el COI, una sustancia 

amortiguadora, y dinucleótidos sueltos). Lográndose una mezcla con volumen 

final de 8ul. Luego de la reacción de PCR se verificó el éxito de la amplificación 

mediante la ayuda de un gel de agarosa corrido en una cámara electroforética. 

Finalmente, se realizó una limpieza del producto amplificado para eliminar restos 

de cebadores y dinucleótidos. 

Para el análisis de la secuencia estas fueron enviadas a las facilidades de 

secuenciamiento de la misma Universidad donde se realizó el análisis de 

composición de bases, con el programa Sequencher™. 

El análisis final se llevó a cabo mediante comparaciones de estas secuencias de 

nucleótidos con otras secuencias de especies similares depositado en la base 

del Genbank y el Barcode que logre identificar a esta especie. 
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IV. RESULTADOS 

4.1.  FISIOGEOGRAFIA DEL RÍO PONGORA: 

Según el Mapa Ecológico del Perú (ONERN 1984, INRENA 2005), y Holdridge 

(1963), el río Pongora corresponde a la zona de vida: Estepa Espinosa - 

Montano Bajo Subtropical (ee-MBS), con una biotemperatura promedio de: 

Anual máxima de 19.5ºC., y anual mínima de 12.BºC. El promedio máximo de 

precipitación anual es de 570 mm., y el mínimo de 290 mm, citado por CESEL 

lng. ,  (2009). En los márgenes del río se ubican las localidades de Chacco, 

Compañia, Viñaca, Chanchará. 

Parte del relieve circundante es empinado con pendientes de 50 a 70%, con 

laderas que descienden al río, presenta monte Ribereño formado por pequeños 

bosques de Schinus molle "molle", Cortaderia jubata "sacuara", Acacia 

macracantha "huarango", Salix chilensis "sauce", Spartium junceum "retama", 

Baccharis lanceolata "chilco", Tecona sambucifolia "huaranhuay", Caesalpinia 

spinosa "tara", Opuntia ficus indica "tuna", Agave americana "cabuya", Dodonaea 
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viscosa "chamana". Muchas áreas ribereñas han sido modificadas por los 

lugareños con fines agrícolas y de uso recreativo. 

4.1.1.  CARACTERÍSTICAS FISICO-QUÍMICAS DEL AGUA. 

Los valores son promedios solo del periodo de muestreo y captura para cada 

punto de muestreo (ver cuadro Nº 15  del anexo). 

4.2. ORIGEN Y DISTANCIA DEL RÍO EN ESTUDIO: 

Comprende un pequeño tramo del río Chacco (2.96 Km) y mayor tramo del río 

Pongora hasta su desembocadura en el río Cachi (6.32 Km), con una distancia 

total de 8.55 km. 

);> PUENTE CHACCO (1): 

Con coordenadas: 74º 12' 25.30 longitud este y 13º 05' 51 .93 latitud sur, a 2471 

msnm. 

);;,. UNIÓN ENTRE EL RÍO CHACCO Y PONGORA (11) 

Con coordenada: 74º 13' 45.02 longitud este y 13º 05' 2.50 latitud sur, a 2450 

msnm., y a una distancia de 2. 96 Km del primer punto. 

);;,. COMPAÑÍA (111): 

Con coordenadas: 74º 15'  16.68 longitud este y 13º  04' 24.81 latitud sur, a 

2417 msnm., y a una distancia de 6. 32 Km del primer punto. 

);;,. PONGORA ANTES DE LA UNIÓN CON RÍO CACHI (IV): 

Con coordenadas: 74º 16' 16.74 longitud este y 13º 04' 14 .01 latitud sur, a 2412 

msnm., y a una distancia de 8.55 Km del primer punto (ver cuadro Nº 16  del 

anexo). 

4.3. MERÍSTICA Y MORFOMETRÍA. 

Las mediciones y conteos se hicieron en el flanco izquierdo de cada espécimen. 

Los valores morfométricos fueron tomadas con ictiómetro de 50 cm., cinta 

métrica, pinzas y un calibrador (0.1 mm margen de error). Las mediciones fueron 
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hechos de punto a punto y estandarizadas en proporciones del cuerpo, así la 

longitud de la cabeza y las subunidades de la cabeza se presentaron como 

proporciones de longitud de la cabeza (LC), la distancia interorbital fue 

estandarizada al ancho de la cabeza (Liorb), y las medidas de partes del cuerpo 

fueron dadas como proporciones de longitud estándar (LS}, las mediciones de 

barbillas en proporciones de longitud estándar (LS), La distancia hasta el inicio 

de la aleta dorsal como longitud predorsal (LPd), la altura del pedúnculo según 

la altura máxima del cuerpo y las demás medidas respecto a la longitud 

estándar. Estas fueron comparadas utilizando muestras del laboratorio, 

fotografías de archivos y catálogos de muestras similares. La Metodología y la 

terminología para las mediciones y de los datos numéricos fueron tomadas de 

las claves taxonómicas vigentes actualmente. 
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CUADRO Nº 03: Morfología externa de Rhamdia sp. "bagre" del río Pongora, 

Ayacucho 201 O. 

Cabeza 
r Boca 
l _ Branquias 

Deprimida, Y. a más veces en la longitud total Terminal y subigual, maxilar más larga;contenida 2.5-veces en I 
1 la longitud de la cabeza ; 

······--·····-···---···-- ·- Estrechas, se extienden hasta los márgenes laterales de la cabeza 
f Dientes Viliformes 
L · - - · · - - · · ·  ... ···-------········ ······-··-------- . . . .  - -  -- -- ············------ Proceso occipital Corto, separado del escudo predorsal [ Ojos _ 

Distancia interorbital 
[ Fontanela 

. . . . .  -·-··-- ---· - Barbilla maxilar 

Con margen libre, bien separados entre si corresponde a más del 50% del ancho de la cabeza y casi el 60% de la longitud de la misma 
corta - �-�--------- 

Larga, alcanza la aleta dorsal y ventral 
�art:i,11a xterna 

-- - - -  Barbilla interno 
mentoniano 
mentoniano 

Corta, alcanzan el extremo de la aleta pectoral 
_____ ____J Cortos, alcanzan las aberturas branquiales 
········--___; 

Con espina rudimentaria y 5 radios (P2 . l ,5) Con 1 1  a  12 radios (A11 a 12) 

Con espina aserrada y 12 radios (P1 . l ,  10) 
.  ···············-····· -- - - . . . -·····-· ------ ·- - Con una espina y 8 radios (D.1 ,8) 

. .  ���-�: __ t_��ja, de �-���-��-��s en la l��-g�-t_u-d-�-�-t-_a-1 -- ��- -·-····--------=-j 

[_Aleta ��ctoral _ Aleta dorsal 
¡ Aleta adiposa 
L- -·- · - · · ·  ···-------·- Aleta pélvica 
[ --�-ª�---·  Aleta caudal Homocerca con lóbulos iguales redondeados y radios blandos 
I_ ----� �el c_�:��-�------------ _ 115 -�=��-�� -�8-�;;gitu_�_ t�t�I __ _ _ .. _ Fina y oscura, desde de la parte superior del opérculo al inicio 

Linea lateral de la aleta caudal, divide las bandas en igual proporción (superior e inferior). 
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CUADRO Nº 04: Morfometría de Rhamdia sp "bagre" del río Pongora, Ayacucho 
2010. 

Longitud estándar (mm) 

[L_ongilu(i de la c..t,eza (% �e��) ·� . 
Ancho del cuerpo (% LC) 

�intero�ital(% LC) . 
Longitud de la boca (% LC) 

1 ���it��- de la b�rbilla ma�il-�r �% L�) 

82.4 

30.74 

70.5 

21 .9  

25.8 

48.8 

153.3 

38.2 

99.51 

1 1 . 8  

41 .4 

99.22 

123.04 ± 5.3 

35.88 ± 1 . 9  1  
· · - - -  __ _; 

85.0 ± 5.8 

33.6 ± 3.4 

33.6 ± 2.3 

74 ± 1 8  

Longitud de la barbilla mandibular externa(% LS) 33.4 68.21 50.8 ± 6.9 

[-
-----···------- ----- .-----···----------··------·- ----�- --------- ---1 
Longitud de la aleta adiposa (% LS) 23.0 53.2 38.0 ± 3.4 

.. -- .... -- ' · · · · · - - · -  - ····------ ······---- - . ····-------- - - -  · -  -·-···-··---- · - · - - - - - - -  

Longitud del pedúnculo caudal (% LS) 14 . 1  22.7 18 .4 ± 1 . 3  
,-------------------------------------------------------- --·-·-··--- 

�i-�tan:'.:.fi_m� e���-e a_l���-��-�-�����d°._�:� (º�-�-�! �=:�--- ··---�-º4!_ .. __ 84_.2 ± 6:�_J 
Longitud de la aleta pélvica (% LS) 29.7 39.4 9.7±4.8 

Base de la aleta pélvica (% LS) 
-�· '.,L - - � · · · · · · · · · · · - - · •  Posición final de la aleta anal (% LS) 

31 .6 4.2 ± 0.5 
___ _______:,,._t.. , __ . __,__�---�-�- !_  _  _.,.__j 

-4.5 - 1 .0  ±  0.9 -3.5 
20.8 

Adecuado al protocolo de: Silfvergrip, (1996); Perdices, (2002); Reis y col (2003); 
y Ferraris, (2007). 

47 



FOTORAFIA Nº 01: Rhamdia sp "bagre" del río Pongora mostrando 

características morfológicas completas, Ayacucho 201 O. 
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FOTOGRAFIA Nº 02: Rhamdia sp 'bagre" del río Pongora que muestra la base 

de la aleta pélvica más ancha, Ayacucho 201 O. 
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CUADRO Nº 05: Morfometría de Rhamdia que/en (Quoy & Gaimard, 1824) 
Distancia Mínima Máxima Promedio 

Longitud estándar (mm) 17.8 387.0 125.2±53 

Ancho del cuerpo(% LC) 70.5 102 85.0±5.8 
Distancia interorbital (% LC) 21 .9  46.7 33.6±3.4 
Longitud de la boca (% LC) 25.8 41 .0 33.6±2.3 
F��d �e la b:billa maxil:_r-(:%-L- ... �-) ---···----28-.8--_-_- __ 1_3_7 74 0_±_1_8 _ 

Longitud de la barbilla mandibular externa (% LS) 13.4 53.9 30.8±6.9 
1.---------····------·-··-·------- · · ·---- - -····------···----····· 
¡  Longitud de la aleta adiposa(% LS) 23.0 46.8 
L __ - ---- - - ---- --- - -----·· -·-· --········· ··--- --······· 

38.0±3.4 
Distancia final entre aleta pectoral-dorsal (% LC) 

[ Longitud de la aleta pélvica (� LS) 
l . .  · ·- · · · · · · ·  . .  .. · · · · · · - - - · · · · · .  .  · · · · - · · · · · .  

63.7 
22.7 

104.3 
35.2 

84.2±6.7 
12.5±6.8 

Base de la aleta pélvica (% LS) 10.3 21 .2  10.7± 1 .0  
--•••-r--·-·--- 

3.5 2.5±0.9 
Longitud del pedúnculo caudal (% LS) 1 1 . 1  19 .7 16.4±1.3 

60.7±7.7 89.4 ·�-- ----·-··------------ --- Altura del pedúnculo caudal (% LS) 34. 7 

Fuente: Ringuelet (1975). Silfvergrip (1996); Perdices (2002); Reis y col. (2003); 
y Ferraris (2007). 
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RESULTADOS DE ESTUDIOS MOLECULARES: 

La región COI utilizado representó un segmento amplificado de 685 pares de 

bases. Finalmente, alineadas y revisadas las secuencias con el programa 

Sequencher™ fueron entregados los resultados consolidados bajo archivos: 1 5  

secuencias nucleotídicas individuales y 02 árboles de dendograma de 

comparaciones, de un total de 20 muestras enviadas, quedando eliminadas 05 

por pruebas preliminares y contaminación. 

Cada secuencia se comparó contra todas las secuencias de la base de datos del 

GenBank (www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/), perteneciente al NIH (National 

lnstitute of Health) donde se guarda una colección de todas las secuencias de 

DNA disponibles y públicas. Para esto se utilizó el formato BLAST obteniéndose 

los mejores segmentos alineados (www.blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi). Lo 

mismo se hizo para las comparaciones de secuencias con la base de datos 

nucleotídicas del BARCODE (www.bolsystem.org/ . . .  ./idsingleresult.php/). 
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GRÁFICO Nº 01 :  Secuencia de nucleótidos del ADN mitocondrial de Rhamdia sp 

"bagre" del río Pongora, de la muestra (h 1 1 )  mostrando 685 

pares de bases, Ayacucho Perú 201 O. 

tM:e:GJliGií.,G�e),.mexc{G€:G�11lGiilif:.,:ilille,1¡,eN4e:<�we:e�Tr�G).:'G�ilií.G 

OO�G:G:Gifilifr�iliTiÍ!ft.:'Gw&mG°Gili,G:G11mG:«G:e:e.G°G�Tr�GIJirrG:G�G�G:Gtíj 

EifiG�Ge:eir:,,:w,mifilleGuu:en:GtG:efüG.GJ{e:e�e:eií1.,G.G»:G:emG1"TIG:G1t,G.G:G 

§G�G:G*e.etGi@�if,�iJ" .. GiJiJi8'1iliGi1IDé:'Gi11G§JliG�;1.,GJ{$J,1j1i,G:Gif!�"f,� 

(11i1i1iLGlWAw�Gw&.ifr�G,e:e�ilir:8iJiG�'1Ti,Gn'�G_GGj1i(jliG_G�G¡l¡,G&;q 

i3JT!�G:G_G:€w�füG�ifili,G_GjflG€:G:e:e�G�€�;1.,GG:GG11ili,G:G:e:e:en�;r,ffiw8él 

l$).;m.G!,".GE1TiTilií�),:'emGJfülifiG:G:G:e:e�m,eimn.e'.Gi1¡e'.Giljli,GiTr�G1111i.G:e:eme�m 

B)T.,G_G:G_Gil!$G�G:G�G'.G'.G:GiliJi,G_G_G).:°G).:°G_G:$jliG�G¡t,GQ$G:e:e�G:Gffi$1ÜTI 

f3'.Gfü.G°G�e:emGe:e�e�,¡G:emGG:Gu:e:eii¡e,i;,Gw�G�eemr¡G:e:e�meiljli,em.e 

gem,e:e�meiw .. G:e�Gj;G:GwAmGfoiliG:e�mr .. GiTrA.:G:e�:G:ew�W�uiíi1Whuir& 

l$�e:e�ifif,�liftMG�j¡,G�e:e:e:e:e:en§JT:P.-;.,G¡liG�G�W8G:e�e:G:e:em 

EJ1r.;wGwAi1Gn:G:em,M11jliJi�;rn;ft.:e�G:e�Gwge11ili,e,lili,ew�e,i¡Gme:e:em 

me:t��Gil:G'.GW�G:G11i,GGJTLG'.GiírAW8G�if!&ljl!P,:'GiP�G�G�G:G°GfflGEil'� 

�G�G:G*'.G:Gi1jlj.Gjlili,G).:'G:GE»:GG�G:G�G_G�G:Gm,G�;@ 

Proporcionada por: Hrbek Lab of Animal Genetics and Evolution, University of 
Puerto Rico, San Juan Puerto Rico. 
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GRÁFICO Nº 02: Obtención de secuencias de nucleótidos de una especie 

similar a la Rhamdia sp. de la base de datos del GenBank, 

Perú 2011 .  
. 

8 t\{BI Rescuces 8 H<Nlio 8 

Nucleotide 

· - - - - - - - - - - - · · · - - - · · · - · - - - - · · · · · ·  - 

Siluriformes sp. BOLO:AAA6323 voucher LBP-37163 cytochrome oxidase subunit 1 (COI) 
gene, partial cds; mitochondrial 
GenBank: GU689023.1 

Genaa::, Gracns 

>gil2967976�91gbjGU6e9023.íl Silu:rifo::r.es .sp. BOLD:11AA6323 voucher LBP-37163 

cytochror.e oxidase 9'.lb:mit í (COI) gene, partial cds; tú.tocho�drial 

CACCCTATAIT!A..r.tAITtGGTGCTTGAGCCGGAATGGTCGC-GACAGCCCTAAGCCTACTAAITCGGGCG 

GAGCTGGCCCAACCTG"ddiCTCTCCTGGGCGACGACCAGAITT1úAATGTTATTGTIACTGCTCA!GCCT 

TCGTAATAATTTTCTTTAIAGTAAI'ACCCATTAIGATTGGGGGGTTTGGW.CTGACTIGTACCGCTAAT 

GATTGGTGCCCCAGACA!GGCCTTCCCCCGAATAAATAACAIGAGCTTTTGACTGCTTCCCCCA!CATTC 

CTTCTCCTACTTGCCTCAICTGGCGTAGAAGCAGGGGTTGGGACAGGCTGAACTGTTTACCCACCTCTTG 

CTGGAAACCTG".1'..ACAIGCTGGGGCCTCTGTAGACCTTGCCAICTTCTCCCTCCA!CTTGCAGGGGTAIC 

CTCCAnCTAGGGGCilTTAATITTAITACAACCATTAITAACAIGAAGCCCCCCGCTAICTCCCAATAC 

CAAACGCCCCTAIT!GTiüGAGCCAITTTGATTACAGCAGTACTTCTTCTACTiüCCCTCCCiúiTCCTAG 

CTGCTGGIAITACAAIACTACTAACAGACCGAAACCTAAACACCACCTTCTTTGACCCAGCAGGAGGAGG 

TGACCCCAITCTCTA!CAACACctmC 
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CUADRO Nº 08: COI SPECIES DATABASE Tree 

BOLO Taxon ID Tree 
¡Title 
Date 

¡oata Type 
. . . . . . . . .  -· ·-·-- ····-···--- Distance Model 

COI SPECIES DATABASE Tree 
20-February-2011 
Nucleotide _ 

. . . . . . .  · - - · · - ·  ---·-·-·-·-·-······--- - ·- ·- · · -  -··-----·--·-- Kimura 2 Parameter 
[�od��-�:�•tio�: " '  2nd, .�reí�==--:____ · ·  ----j 
Labels Extra lnfo, Process ID, Family, 

[ Attachment 
l - -·-·----··-·- Sequence count 
[ Species counf-- 
-. ,. - - -·------········ Genus count 

!Family count 
1 . . .  - - · · · - · - · - - · - -  . . .  Unidentified 

100 
10 
4 

2 

1 

----, 

1 
' -----····-···.J 

; 

' - -- ·-------- ... 

Photographs & Spreadsheet 

Matrícula generado por la base de datos del Barcode para secuencia especifica 

de muestras (12-15) de Rhamdia sp "bagre" del río Pongora, título original en 

inglés que no debe ser cambiado. 2 0 1 1 .  
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1 2 % ...-�������Pimelodella avanhandavael[l)IFUPR485-091HeptapteridaeJ 
.... �������-4Pimelodella chagresil[2)1BSFFA422-07JHeptapteridaef 

Pimelodella chagresil[3JfBSFFA427-07fHeptapteridael 
Imparfinis lineatusl/411BSFFA418-071Heptapteridaef Rháindia laticaudaf [5 IBSFFA439-071Heptapteridael 
Rhamdia sp. 1 1  [  6) 1 MEFM532-06 I Heptapteridae I ...-����,,�-Rhamdia quelenl[7JIBSFFA459-071Heptapteridaef Rhamdia nicaraguensisJ [8JIBSFFA447-071HeptapteridaeJ Rhamdia quelen J [9)  IBSFFA462-07fHeptapteridael Rhamdia nicaraguensisJ[lO]JBSFFA446-07JHeptapteridae l Rhamdia laticaudal(ll) IBSFFA440-071Heptapteridael Rhamdia laticaudal 12) IBSFFA441-07JHeptapteridael Rhamdia laticaudaJ [13) IBSFFA445-071Heptapteridael Rhamdia laticaudal [14 )  JBSFFA442-07 Heptapteridael Rhamdia guatemalensisl (15) IHXIII226-091Heptapteridael amdia guaternalensisl(l6l IHXIII228-09JHeptapteridael amdia guatemalensisl 17 JMXIII225-091Heptapteridael amdia guaternalensisl 18 (MXIII238-091HeptapteridaeJ amdia guatemalensisl (19) IMXIII233-091Heptapteridael amdia guatemalensisl[20)JMXIII223-091Heptapteridael r---,IUiamdia guatemalensisl[21JIHXIII240-091Heptapteridae l amdia guatemalensisl(22JIHXIII239-091HeptapteridaeJ amdia guatemalensis1(23JIHXIII236-09 1Heptapteridael amdia guatemalensisJ 24] JMXIII235-091Heptapteridael amdia guatemalensisl 25] IMXIII234-091Heptapteridael amdia guatemalensisJ 26) IMEFM474-06 1Heptapteridael amdia guatemalensisl 27] IMEFM471-061Heptapteridael amdia guatemalensisl 28llHEFM472-061Heptapteridael amdia guatemalensisJ[29 JMEFM473-06JHeptapteridae l amdia guaternalensisJ!30 JMEFM470-061Heptapteridae l amdia guatemalensisl 31 IMXIII227-091Heptapteridael amdia guatemalensisl¡32 IMXIII237-091Heptapteridaet amdia guatemalensisl 33J IHXIII222-09 JHeptapteridaeJ amdia guatemalensisl 34J JMXIII224-091Heptapteridaet Rhamdia quelenl [35JIBSFFA448-071Heptapteridae l Rhamdia quelenl(36JIBSFFA456-07JHeptapteridael 

amdia quelenl ¡37JIBSFFA455-071Heptapteridael Rhamdia quelenl 38 IBSFFA450-071Heptapteridae l Rhamdia quelenl 39] IBSFFA454-071Heptapteridael Rhamdia quelenl 40J IBSFFA457-07JHeptapteridael Rhamdia quelenl [4l]JBSFFA458-07 1Heptapteridael Rhamdia guatemalensisl (421 IHEFM529-061Heptapteridael Rhamdia guatemalensis l[43 IMEFM531-061Heptapteridael 
amdia guatemalensisl [44JJMEFM528-06 1Heptapteridaet amdia guatemalensisl145llMEFM655-061HeptapteridaeJ Rhamdia quat.emaf ens í é 1 [ 6) IMEFM530-06 I HeJ?tapteridae I Rhamdia quelenl [47JIBSFFA453-071Heptapteridael Rhamdia quelenJ[48ljBSFFA463-071Heptapteridael "-���Rhamdia quelenl [49 JBSFFA451-071Heptapteridael 

Rhamdia quelen1cso¡ FBCRB209-091Heptapteridael Rhamdia quelen [51 FBCR147-091Heptapteridael Rhamdia quelenl¡52) FBCR157-091Heptapteridaet Rhamdia quelenJ 53 FBCR151-091Heptapteridaet 
Rhamdia quelenl 54 FBCR148-091Heptapteridael 

amdia quelen l [55] FBCR153-091Heptapteridael 
amdia quelen l [56] FBCR155-09JHeptapteridael amdia quelenl [57] FBCR143-091Heptapteridael Rhamdia quelen1¡s0l FBCR146-09JHeptapteridael Rhamdia quelenl 59 FBCR144-091Heptapteridael Rhamdia quelenl 60 FBCR152-09JHeptapteridael Rhamdia quelen J [61 J  FBCR149-091Heptapteridael amdia quelenl[62JJFBCR150-091Heptapteridael Rhamdia quelenl 63] JFBCRB208-091Heptapteridael Rhamdia quelenl 64] 1FBCR145-09 1Heptapteridael Rhamdia quelenl [65 ]  IFBCR156-091HeptapteridaeJ 

Rhamdia quelenl [66] IFBCR158-091Heptapteridael Rhamdia quelenl [67l!FBCRB206-091Heptapteridael Rhamdia quelen l [68 IFBCRB211-091Heptapteridael Rhamdia quelenl [69 IFBCRB212-09JHeptapteridael Rhamdia quelenl [70JIFBCRB213-091Heptapteridael 
amdia quelenl [7lllFBCRB207-091Heptapteridael 
amdia quelenl f72 JFBCRB210-091HeptapteridaeJ amdia quelenl 73 JFBCRB214-091Heptapteridael Rhamdia sapo [7 ]IFARG317-07 Heptapteridael Rhamdia quelenl[75jlFUPR777-091Heptapteridael Rhamdia quelenl (76 IBSB062-101Heptapteridael 

Rhamdia quelenl [77JIFUPR779-09JHeptapteridael Rhamdia quelenl[78 IBSB209-101Heptapteridael Rhamdia quelenl[7911BSB377-101Heptapteridael 1------uRhamdia quelen l[80 IBSB006-101Heptapteridael Rhamdia quelenJf81 JBSB108-101Heptapteridael amdia quelenl 82 IFUPR778-091Heptapteridael amdia quelenl 83 IBSB025-101Heptapteridael 
Rhamdia quelenl [84]  IFPSR097-09JHeptapteridael 
Rhamdia quelenl ¡as¡ IFPSR095-09JHeptapteridaeJ Rhamdia quelenl 86 IFPSR096-09JHeptapteridaet Rhamdia quelenl [87 IFPSR094-09JHeptapteridaeJ Rhamdia quelenJ[88]1FPSR098-09JH�tapteridaeJ Rhamdia quelenl [89 )  JGBGC75'72-09JHeptapteridael .._�--��--i�icroglanis aff. cottoides LBP731 1{90J IGBGC7570-091Pseudopi.melodidae l  

Rhamdia quelenJ[9l]ITZGAA027-061HeptapteridaeJ 
Rhamdia quelenl [92JITZGAA016-06JHeptapteridael 
Rhamdia quelenl[93 JTZGAA005-06!Heptapteridael Rhamdia quelen t [94 ITZGAA075-06JHeptapteridael Rhamdia quelenll95 ITZGAA051-061Heptapteridael Rhamdia quelenl 96 ITZGAA063-061Heptapteridael Rhamdia quelenl 97 ITZGAA087-06JHeptapteridaeJ Rhamdia quelenl 98 ITZGAA088-061Heptapteridael Rhamdia quelenl [ 9] ITZGAA039-06JHeptapteridaeJ Unlmown Specimen I 

GRÁ.FICO Nº 03: Oendograma de similitud del Rhamdia sp •bagre" del río 
Pongora y grupos cercanos, basados en el gen COI del AON 
mitocondrial de las muestras (4-1, 6-1, 7-1, 9-1, 11b, 12b, 13b, 

14b, 15b, 16b, 17b) usando modelo Kimura--2 Parámetros. 
Indice porcentual de 2%. Perú 2011. 
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CUADRO Nº 09: Resultados al comparar con la COI FULL DATABASE del 

BOLO para Rhamdia sp "bagre" del río Pongora con 20 

especies más cercanas de 100 similares basados en el gen 

COI del ADN mitocondrial de las muestras (4-1, 6-1, 7-1, 9-1, 

1 1b ,  12b, 13b, 14b, 15b, 16b, 17b). 2011 .  

10 2010 BOLO Systems - 

� Specimen ldentification Request 

;:¡JJNT 1 � 
----- 

Search Request 
Typt: COI :lP.3:6 Zlil.TASASE 

Search Re!illlt 
ldlntllcatlon summary: o.unce summ1ry: 

Taxonom1euve1 
Taxon Probal>llty 01 10f) 

Auignm,nt Pbcement ("I , ,,..  
)� 

¡.-(lylr.1 � 10J 
..... 
:,, 9::; 

ctls5 Ac:0,q¡:el')'gl 10:i 
... 

Ofdef Shrf� 10� � ge, 
fa'111)' �:en,ae lli� e: 

,,. 

QE:U. � 97.9 95 

A &pecM leVel �n COlff oo: be r.Bde. 1Tle �3rE$! OaJl1)« g � 1 12 25 �4 4� ss Si 76 69 11)() 

tpelen. �· gccres « tieq, 100 mtm!S 
''.°"'�111:cG� J 

TOP201UtcflH: aapiay opllon: �a.t: • 

Pftyllm aae oraer Fnly Gen111 splCIH 
Sptdmtn 

Smlartty ("4] 

Olcrda:a A�gl Sllla?m �EftSle AU:rcla q:ie:en 9i.9J 

Cllcrd.t.1 Ac�"t!fygl �� �erlS.le � q:ie:en 97.9J 

Olcrda:a AC�gl m.1«:m �erme Riamr.a q:¡e.'en 9i.9J 

Qlcrd.t.1 Ac�erygt SIUfcc:res �.ertbe ff,..zrcr.a q:¡e:en 9i.93 

Cllcrda:a Aca»¡:'terygt �fcrn'eS �erme �� cpe:en 97.93 

Olcrda:a Ac�orygl �ct:lff � � q:re.'en 9i.9J 

aicraa:a Actr.o¡:terygl mirar.res � � q:re:en 97.9J 

aicraa:a AC�gl Slb1'ct:!1!5 Heptap:erme � q:¡e.'en 9;.93 

aicraa:a Ac�g'l Slllfor.!ti �nne � q:ie:en 97.46 

Olcrda:a Ac�erygt Slb1'or.ll!S He� Rla1l'cCI. q:ie:en 96.Sl 

Qlcrda:a Aclt.oí:(erygl SIU'f Cf:11!5 He� � f1R.'M 96.� 

aicraa:a AcO':o!:(!l)'gl sur� �rme Rmcra cpe:en 96.8'. 

Qlcrdü A�gl Slb1'CMW!S �!ertbe � 11,Je.'M 96.� 

Olcrdita AC�gl SlllT<r:16 ��nne � q:¡e.'en %.!4 

Olcrda:a Ac�gt SIUfornt!5 Hepl,f)!ertbe �.an-cr.a 11,Je.'ffl 96.Sl 

Qlcrdita AClr.oi,"ter)'gl Sll.rfet:re5 �:enne � q:re:en 96.e.! 

aotla:a Ac�eryg, Slb1'cr.i.!S �¡,tlp�Ttbe � q:¡e:M 96.6éi 

Olcrllü Ac�gl SIU1'�5 He¡,t¡p!e!U3e ft.a:TO q:te.'M 96.6' 

aicraa:a Actr.o;:terygi Zlllfcr.res �:enne �.a:nra q:re.'en 96.68 

aicraa:a Actr.o,."L.orygl Slb1'tr.n!S �nne lliamra q:telen 96.68 
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GRÁFICO Nº 04: Secuencia de nucleótidos del ADN mitocondrial de Rhamdia sp 

"bagre" del río Pongora, de la muestra (h4) mostrando 685 

pares de bases, Ayacucho Perú 2010. 

[i:t€:�1iG11iG�G!.ifi.G).:G�:G$3§11iGlilifr�liliGlli.G�G:e�<{G�T!�G�G�ilili.G. 

fi€�e:e�111.11:�1l1l1i�,GiJ!�1l1l1ILG�jT¡G:'ª11ili.G�G:G:e$3'.G�w�G;¡T¡rLG��G).:G:eID 

�ili.G�G:e�T!�jijli�;¡¡J¡Gp��:e�:GJG:ejJiG�:e:<{e�G:GJTlG�).!'G:ejijGili,G�,¡G'.GG 

�Z3�GGt�����1l1l1li�!!:���jljf,��Gjijf,).!°(ª1].G�1¡.G�)i¡G:<{GlT¡l¡G�¡r,�;r,� 

�1li!1ILGll1l1l!�1'!�G¡r,�;r,ft.:'e:e:e�9if:�füG�;¡t¡G:G�G:G�¡l¡l¡l¡.G:G�Gjl¡G�GiliO 

G¡r,�G:@J3GiF�ifiG�iJiliG$3i!iG:e:e:e:e�G�GJ�Gj3J{G¡ljl¡G:e:e:e:e��iftffiif.� 

�il1G�G:e11111111i..G).!°GiJi.G'.GlTaJlG:e:e:e:e�;¡¡e�iljij.G§lli.G§Jljij.Gll!�Gilil1G:e:ejíLG�fil 

6i1iGP:eGt,�G�G:e�G'.G'.G'.GffiGp'.<3�G�G'.G:<ª1T..G�GfüGJl1l1l,te:e:e�G§Jli.Gili11 

a:�1i.G:G�G:Gili.G'.G:e�G�iJ"LG:GiJ"j.G$3'.<3�:e:�11GfüG,if,�G�G:effiG:e:e��Gjljfl(ª11i§ 

�€iJi.G��ifiGmG:e).:Gpppjf,��e:�,¡e:e�TaTL�T:�G'.G'.G'.G:eiP�ilir:��l1l1l1li�lJil:� 

��G��ilif!AiJjfr�G�w.G�e:e:<{e:e:e�:GlTr�li.GfüG�G�fü�G:e�e�:e:e:� 

f§iT:�•l1l1ILGifift..il1GP�:eif:�ll1l1l1l!�ljf,�G�G:e�Gjf,tGviíLGi1ill�Tr�GifiGfLG:e:efil 

m.e:e�Glfi.G'.GlTr�G:�.füG'.GlTLG$3jf,�;r¡J:�G�;,��).!'G�®"G�G�G:e:G�G:ef'� 

�G�G:e�G(fulili.�TaT�G¡e:e:e�G:e�Gp�G��G:Giíi.G�1Íi,e. 

Proporcionada por: Hrbek Lab of Animal Genetics and Evolution, University of 

Puerto Rico, San Juan Puerto Rico. 
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,._ 

CUADRO Nº 10:  COI SPECIES DATABASE Tree 

BOLD Taxon ID Tree 

Data Type 
20-February-2011 !  

.. . - . J Nucleotide 
f
-·· --------- -- -------------------------·- ¡ Distance Model Kimura 2 Parameter 

1 ---- . - --------· ·-··-····························· . ········ -- · ·- --- - ------------- ! Codon Positions 1 st, 2nd, 3rd 
¡ Labels____ _ --- Extra lnfo, Process-lD, Family,- : 
Attachment . .. .. ·-· Photographs & s·preadsheet - . 

F
-·----------- quence Count 

. . .  :  ------ ------·----·«« . Species count 
I Genus count 
L ----- - - -- --- ---------····---- Fami1y count 

100 
10 
4 

2 

--·---····---�--¡ 
... ·----«··------··············--······ . 

E- --- -- - - -------------- ----------------- -------· Unidentified 1 : 
. i  

Matrícula generado por la base de datos del Barcode para secuencia especifica 
de muestras ( 1 - 1 1 )  de Rhamdia sp "bagre" del río Pongora, título original en 
inglés que no debe ser cambiado. Perú 2011 .  
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2 % 
.--------Pimelodella avanhandavael[l] IFUPR485-091Heptapteridael 
---------�Pimelodella chagresil[2J IBSFFA422-071Heptapteridael 

Pimelodella chagresil [31 IBSFFA427-071Heptapteridael 
·ImPa,r;finis line<1,tus 1 [ 4 1  1  BSFFA418-07 I Heptapteridae 1 
Rhaindia laticaudal [51 ISSFFA439-071Heptapteridaef 
Rhamdia sp. 1 1  [6JIHEFM532-061Heptapteridae1 

Rhamdia quelenl [7]1BSFFA459-071Heptapteridael 
Rhamdia nicaraguensisl [8JIBSFFA447-071Heptapteridael 
Rhamdia quelenl [9] IBSFFA462-071Heptapteridael 
Rhamdia nicaraguensis l[lOJ IBSFFA446-071Heptapteridael 

Rhamdia laticaudal [ll j  IBSFFA440-071Heptapteridaef 
Rhamdia laticauda l(12 IBSFFA441-071Heptapteridael 
Rhamdia laticaudal[l3jlBSFFA445-071Heptapteridael 
Rhamdia laticauda l (l4 IBSFFA442-071Heptapteridael 

Rhamdia guatemalensisl (15] IMXIII226-091Heptapteridael 
amdia guatemalensisl[16] IMXIII228-091Heptapteridael 
amdia guatemalensis l[l7] IMXIII225-091Heptapteridael 
amdia guatemalensisl [18] IMXIII238-09 1Heptapteridael 
amdia guatemalensis [19] IMXIII233-091Heptapteridael 
amdia guatemalensis (20] IMXIII223-09 1Heptapteridae l r--�.u,amdia guatemalensis [2lj IMXIII240-091Heptapteridael 
amdia guatemalensis (22 IMXIII239-091Heptapteridael 
amdia guatemalensis [23j IMXIII236-091Heptapteridael amdia guatemalensis [24 IMXIII235-091Heptapteridaef 
amdia guatemalensis [25j IMXIII234-091Heptapteridael 
amdia guatemalensis (26 IMEFM474-061Heptapteridaef amdia guatemalensis [27j IMEFM471-061Heptapteridaef amdia guatemalensis f28 IMEFM472-061Heptapteridaef amdia guatemalensis 29l IMEFM473-06 1Heptapteridael 
amdia guatemalensis 30 IMEFM470-061Heptapteridaef 
amdia guatemalensis [31 IMXIII227-091Heptapteridaef amdia guatemalensis [32j IMXIII237-091Heptapteridael amdia guatemalensis [33 IMXIII222-091Heptapteridael amdia guatemalensis [34] IMXIII224-091Heetapteridael Rhamdia quelenl [35] IBSFFA44B-071Heptapteridael 

Rhamdia quelen l [36 ]  IBSFFA456-07bHeptapteridael 
amdia quelenl [37jlBSFFA455- 71Heptapteridael 

Rhamdia quelenl (38 IBSFFA450-071Heptapteridael 
Rhamdia quelenl[39JIBSFFA454-071Heptapteridael 
Rhamdia quelen l(40 IBSFFA457-071Heptapteridael 

Rhamdia quelenl[41JIBSFFA458-071Heptapteridael 
Rhamdia guatemalensisl [42J IMEFM529-06 1Heptapteridael 
Rhamdia guatemalensisl [43J IMEFM531-061Heptapteridae l  

hamdia guatemalensisl ( 44 ]  IMEFM528-061Heptapteridael 
amdia guatemalensis 1 [ 4 51 1  MEFM655-06 I Heptapteridae I 

Rhamdia guatemalensisl[46J IMEFM530-061Hepeapteridael 
Rhamdia quelenl[47JIBSFFA453-071Heptapteridael 

Rhamdia quelenl [4B] IBSFFA463-07 1Heptapteridael "'----Rhamdia quelenl (49]  IBSFFA451-071Heptapteridael 
Rhamdia quelenl [50] IFBCRB209-091Heptapteridael 
Rhamdia quelenl 151JIFBCR147-091Heptapteridaef Rhamdia quelenl 52 IFBCR157-091Heptapteridael 
Rhamdia quelenl [53j1FBCR151-091Heptapteridael 
Rhamdia quelenl [54 IFBCR148-091Heptapteridaet 

amdia quelenl [55] IFBCR153-091Heptapteridael 
amdia quelenl [56j IFBCR155-091Heptapteridael 
amdia quelenl [57 IFBCR143-091Heptapteridael 

Rhamdia quelenl ¡sal  IFBCR146-091Heptapteridael 
Rhamdia quelenl 59 IFBCR144-091Heptapteridael Rhamdia quelenl (60 IFBCR152-091Heptapteridael 
Rhamdia quelenl [61 ]  IFBCR149-091Heptapteridael amdia quelenl f62J IFBCR150-091Heptapteridael 
Rhamdia quelenl 63j IFBCRB208-091Heptapteridael 
Rhamdia quelenl 64 IFBCR145-091Heptapteridael 
Rhamdia quelenl (651 IFBCR156-091Heptapteridael 

Rhamdia quelenl (66]  IFBCR158-091Heptapteridael 
Rhamdia quelenl [67]1FBCRB206-09 1Heptapteridael Rhamdia quelenl f6BJIFBCRB211-091Heptapteridaef Rhamdia quelenl 69 IFBCRB212-091Heptapteridael 
Rhamdia quelenl 70J IFBCRB213-09 1Heptapteridae l amdia quelenl [71]1FBCRB207-091Heptapteridael 

amdia quelenl [72JIFBCRB210-091Heptapteridael amdia quelenl (73 IFBCRB214-091Heptapteridael 
Rhamdia sapol [7 J IFARG317-071Heptapteridael 

Rhamdia quelenl [75JIFUPR777-091Heptapteridael Rhamdia quelenl [76 IBSB062-101Heptapteridael 
Rhamdia quelenl [77JIFUPR779-091Heptapteridael 
Rhamdia quelenl [78 IBSB209-101Heptapteridael 
Rhamdia quelenl f79llBSB377-101Heptapteridael •----�•Rhamdia quelenl 80 IBSB006-101Heptapteridael Rhamdia quelenl 81 IBSB108-101Heptapteridael 

amdia quelenl[82JIFUPR778-091Heptapteridael amdia quelenl[B3 IBSB025-101Heptapteridael Rhamdia quelenl (84 ]  IFPSR097-091Heptapteridael Rhamdia quelenl [85]  IFPSR095-091Heptapteridael 
Rhamdia quelenl 1ª6j IFPSR096-091Heptapteridael Rhamdia quelenl 87 IFPSR094-091Heptapteridael Rhamdia quelenl (88 ]  IFPSR098-091Heptapteridael Rhan:dia quelen l [89]1GBGC7572-09:Hcptapteridael '--------1�icroglanis aff. cottoides LBP731J [90JiGBGC7570-09 1Pseudopireelodidae; 

Rhamdia quelenl [91JJTZGAA027-06 1Heptapteridael 
Rhamdia quelenl [92 ITZGAA016-061Heptapteridael 
Rhamdia quelenl ¡93 ITZGAA005-061Heptapteridael Rhamdia quelenl 94 ITZGAA075-061Heptapteridael Rhamdia quelenl 95 ITZGAA051-061Heptapteridael Rhamdia quelenl 96 ITZGAA063-061Heptapteridael 
Rhamdia quelenl l97J ITZGAA087-061Heptapteridael Rhamdia quelenl 98 ITZGAA088-061Heptapteridael amdia quelenl [ 91 ITZGAA039-061Heptapteridael Unlcnown Specimenl 

GRÁFICO N" 05: Dendograma de sinilitud del Rhamdia sp "bagre" del rfo 
Pongora y grupos oercanos, basados en el gen COI del ADN 
mitocondrial de las muestras (1-1, 2-1, Sb, 10b) usando 
modelo Kimura-2 Parámetros. Indice porcentual 2%. 
Ayacucho 2011. 
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CUADRO Nº 11 :  Puntuación de valores porcentuales de Rhamdia sp "bagre" del 
río Pongora comparado con 20 especies más cercanas de 100 
similares basados en el gen COI del ADN mitocondrial de las 
muestras (1-1, 2-1, 5b, 10b) Perú 2011 .  
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CUADRO Nº 12: Búsqueda de resultados en el Catálogo FISH-BOL para peces 

Rhamdia de Sudamérica, en el cual no aparece la especie 

Rhamdia sp del río Pongora de Ayacucho. 2011 .  

Search 

All Fishes: lmages of Rhamdia quelen 

Class: Ad11opterygi 

Order: Siilriforrnes 

f,mily: Heptaptericlae 

Su
bf :a..- Unassigned Heplapferilae 

am .. , · subfaff'iy 

Genus: Rhamdia 

�........ . queter, (Ouoy & Gainard, 
...,.. ..... s. 1824} 

Type locality: 

li1tto species page il ",  .. �2�=1. 

Toe marters show the 5 satll)le colech!n poínts for thi$ specíes 
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CUADRO Nº 13: Búsqueda de resultados en el Catálogo de la Academia de 

Ciencias de California (CAS) para peces Rhamdia de 

Sudamérica en el cual no aparece la especie Rhamdia sp del 

río Pongora de Ayacucho, 2011 .  

i  '  
1 '  -  

� �  � /  Research 
-  "  .  

\  1  

CAS  •  Rnearch • lchthyology • Cablog of F°lshes 

online version, Updated 14 Juty 2011 

5Hrch thtt Onlintt Catll1og I Speclu by FamilyfSwbmily I Gu;c!tt to Fish Coltectiofts I Journals in thtt Catatog 

SEARCH RESULTS FROM THE 

Catalog of Fishes 

Select the database to searc.h: 

G GENERA �' SPECIES :) REFERENCES 

- �. - -- ...... ... • - ..... - - .............. __.,_ ... � � - . .. .  •  • •  •• M - - • .  

rhamdia uelen 

parahybae, Pimelodus(Jlllltlltlia} Steildachner [F.J lsn:615 {57} [Sitzoogsberichte cler Kaiselichen Akadenie der Wissenschaften. Mathematisch·Natlnissenschaftkhe aasse 
v. 74 {l. Abth.); ref. 4224] Rio Pa-ahyba, soulheastem Brazi. Syntypes: (severa!) IMfl 1891.3.16.36-45 (10?), 1891.3.16.106 (1); NMW 45852. Type catalog: ferraris 2007:201 
[ref. 29155]. on p. S7 of separate. Slíverff 1996:146 [ref. 22347] says holotype is NMW 45852 (does not constitute lectotype desi!,lation). •Synonym of Rhamáia quelen (Quoy 
Gainml 1824) -· (Sifv� 1996:96 [ref. 22347]. BockmaM & Guazzel i1 Reís et al. 2003:424 [ref. 27061], with NMW as holotype, Fellaris 2007:201 [ref. 29155)). Ol'l'ent 
status: Synonym of Rhamtia qvelell (Quoy & CainMd 1824). Heptapteridae. Habitat freshwater. 

pentlandi, Pímeladus Valenciemes [A.] Í1 CUvier & Valenciemes 1840:183, PI. 435 (listoire natlsele des poissons. v. 15; ref. 1008] Rio Aplrinac, Peru. Lectotype: 8f,ffi 

1862.11.15.11(221.011111 s, smaler spec.). Paralectotypes: IMll 1862.11.15.11 (1). Type catalog: Ferraris 2007:200 [ref. 29155). Lectotype designated by Sifv� 1996:14, 
139 [ref. 22347]. •Vaid as llh.urw& pentlandii (Valenciemes 1840) -- (Ortega 8. Vari 1986:15 [ref. 9708], !Ugess 1989:279 [ref. 128601). •Synonym of llh.,mdia quelen (Quoy & 

Gainard 1824) •• (� 1996:96 (ref. 22347]. Bockmam 8. Guazzeli i1 Reís et al. 2003:424 [ref. 27061], Ferraris 2007:200 [ref. 29155]). Qm!nt shtus: Synonym of Rhamdia 
quelen (Quoy 8. Gainard 1824). Heptapteridae. Mabitat: freshwater. 

pubescens, Rhamdia � Ri>ei'O [A. del 1920: 11, lmtln. Pis. 6- 7 [� de lrilas T� Estrategicas de MattD-Grosso ao Amazonas. No. 58 (Amexo 5); ref. 
3727] UruaJn, near Conm>á, Mato Grosso state, Brazi. Lectotype: MNIU 925A. Paratectotypes: l4'IU 925 (4). Type catllog: � Ri>ei'O 1953:404 [ref. 12732], Ferraris 
2007:201 [ref. 29155). tectotype desi!,iated by �a Ri>ero 1953:404 [ref. 12732] [but perhaps specinen not isolated). Lectotype also selected by Sifve!TI) 1996:34, 139 
[ref. 22347] as 180.311111 Sl specinen. •Vaid as Rhamdia pubescens Mianda Ri>ei'O 1920 -- (!Mgess 1989:279 [ref. 12850]). oMention •• (Britski et al. 1998:98 [ref. 24147]). 
•Synonym of Rhamtia queJen (Quoy & Gainao-d 1824) -- (Sifve!'ff 1996:96 (ref. 22347]. Bockmam &. Goazzeli in Reís et al. 2003:425 [ref. 27061], ferraris 2007:201 [ref. 29155]). 
Current status: Synonym of Rham6a quelen (Quoy & Gaimard 1824). Heptapteridae. Habitat: fmhwater. 

quadtimacufatus, Silllrus 8loch (M. E.] 1794:37, PI. 368 (fig. 2) [Nabxgesdidtte der Ausláncisdlen Fische. v. 8; ref. 463] America [South AmericaJ. Holotype (llique): ZMI 2944 
(probably lost). Type catalog: Type catalog: Sifverr,;i &. Paepke 1997:172 (ref. 24006), ferraris 2007:200 {ref. 29155) on p. 28 of Bloch's lchthyologie, v. u (ref. 21381). •Vaid 
as Pimelodus quadm,aalatus (Bloch 1794) -- (!Ugess 1989:280 [ref. 12860]). � the saine as Rhamtfa quelen (Quoy &. Gainard 1824) -- (Sifv� 1996:95 [ref. 
22347], BockmaM &. Guazzei i1 Rl!is et al. 2003:424 [ref. 27061], Ferraris 2007:200 [ref. 29155]). Curreat stahs: lklcertail as llhamtfa quelen (Quoy 8. Gainard 1824). 
Heptapteridae. Habitlt: freshwater. 

quelen, Pimelodus Quoy [J. R. C.) &. CainMd [J. P.) 1824:228, PI. 49 (ligs. 3-4) (DesCl1)1ion des Poissons. Olapter IX. In: Freycilet. L de, Voyage aut<U du Monde ••• ; ref. 3574] 
Between car.o Pastos and Hantugo, triJuta,y to Río Saniria, Depto. loreto, Peru. Neotype: PDl 16091. Type catalog: Ferraris 2007:200 (ref. 29155]. Neotype designated by 
Si� 1996:97, 139 [ref. 22347]; � selected the sarne neotype for other species malciig them cbjective synonyms of quelen. •Mention -· (Malabarba 1989:144 [ref. 
14217], Britslci et al. 1998:98 (ref. 241471). •Vaid as ú!Zff j (Quoy &Gainao-d 1824)-- (Mees 1986:319 (ref. 5693], Ortega 8. Vari 1986:15 [ref. 9708], !Ugess 1989:279 
[ref. 12860], Sifverñ 1996:95 [ref. 22347], castro & Casatti 1997:342 [ref. 23333], Toreli et al. 1997:70 [ref. 24612], casatti & Castro 1998:232 [ref. 23663], Sveñj et al. 
1998:58 [ref. 27632], Ftter et al. 1999:217 [ref. 25838), Le Bai et á. 2000:144 [ref. 24549), l.asSO et á. 2001:99 [ref. 259281, Casatti et al. 2001:5 {ref. 25929], Romero 8. 
Paúson 2001:27 [ref. 260401 Mcp!larena et al. 2002:78 (ref. 26517L lópez et al. 2002:63 [ref. 26808]. BockmaM &. QJazzei in Reis et al. 2003:424 [ref. 27061], López et al. 
2003:63 [ref. 27366], <:asciotta et al. 2003: 139 [ref. 28130], Menni 2004:83 [ref. 28131], BidlJette &. Trajano 2005:593 [ref. 28555]. Ferraris 2007: 199· 200 [ref. 29155)). cunent 

stabls: Vaid as Rhamáia quejen (Quoy & Gainao-d 1824). Heptapteridae. Oistrilution: Widespread in South America, írom Mexico to Algentila. Habitat: freshwater. 

riojae, Rhomdilt Fowter (H. W.} 1915:209, Fig. 2 [Proceetfngs of the Academy of Nanral Sciences of l'ti� v. 67; ref. 1392] Rioja, near Moyabamba and Bal(a Puerto, on Of 

near the lower cowse of Ri> �. Peru. Holotype: ANSP 21101. Type catllog: Bolte 1984:142 [ref. 13621], Fe!Taris 2007:201 (ref. 29155). •Vaid as Rhamdia riojae Fowler 
1915 -- (Ortega & Vari 1986:15 (ref. 9703], !Ugess 1989:279 [ref. 12860]). •5ynonyrn of Rhamdia quelen (Quoy &. Gainao-d 1824) ·• (SiM!lfll 1996:96 [ref. 22347], Bockmam & 

Goazzeli in Reís et al. 2003:425 (ref. 27061], Femris 2007:201 [ref. 291551). Clm!nt statvs: Synonym of Rhamtia quelen (Quoy &. Gainao-d 1824). Heptapteridae. Habitit: 
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TAXONOMIA ACTUAL PARA Rhamdia sp DE AYACUCHO: 

o Reino Animal 

o Phyllum Chordata 

o Subphyllum Vertebrata 

o Serie Pisces 

o Superclase Gnathostomata 

o Clase Osteichthyes 

o Subclase Actinopterygii 

o Superorden Ostariophysi 

o Orden Siluriformes 

o Suborden Siluroidei (Nematognathina) 

o Familia Heptapteridae 

o Género Rhamdia 

o Especie Rhamdia sp (indeterminado) 

Clasificacion taxonómica hasta Género según Quoy y Gaimard, 1824; disponibles 

en la base taxonómica de FISH-BOL (2011 ); California Academy of Sciences 

(2011 ); Fish-Base (2011 ). 
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V. DISCUSIÓN 

Debido a que los datos morfológicos de este trabajo se basan directamente en 

observaciones y cálculos merísticos y morfométricos, la Rhamdia sp "bagre" del 

río Pongora previamente muestran soportes similares que encuadra dentro de la 

descripción original de la Rhamdia que/en -Quoy y Gaimard 1824-, citadas en las 

literaturas de: Silfvergrip (1996); Perdices (2002); Reis y colaboradores (2003) y 

Ferraris (2007). Esto está asociado a la escasa resolución en ambas especies, 

donde cualquier esquema intergenérico parece factible (ver fotografía Nº 01 ). 

Los resultados de los datos morfométricos y merísticos en los peces Rhamdia sp 

"bagre" del río Pongora mostrados en los cuadros Nº 02, 03 y 04, Reveló que la 

longitud estándar (Ls) máxima (talla) está a nivel de los 153 mm, aunque por 

versiones de lugareños superan los 300 mm. ·A nivel de las aletas dorsal, 

pectoral, pélvica y anal, presenta una ligera dificultad en la diferenciación de los 

radios por el recubrimiento de piel que presentan estas aletas: Caracteres (+1 ó  

- 1 )  de número de radios en la longitud superior e inferior (Lsup/Linf). Estas 

particularidades fluctuantes también están dentro del rango establecido para 

Rhamdia que/en -Quoy y Gaimard 1824- (cuadro Nº 05). Por lo general no 

resalta variabilidad en la constitución, posición y función de las aletas. La única 

diferencia importante encontrada es la variación en la base de las aletas pélvicas 
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que es más ancha, y que no se encuentra mlly aclarada en la Rhamdia que/en - 

Quoy y Gaimard 1824- (Cuadro Nº 04 y Fotografía Nº 02). Esta particularidad 

casi única no es significativa que pueda determinar la separación de la especie 

de los parámetros establecidos para la Rhamdia que/en -Quoy y Gaimard 1824- 

que representa una variación proporcional de solo 1 .5%, sobre la base del total. 

La variación en la base de las aletas pélvicas, se considera que es una 

consecuencia relacionada con la posición geográfica muy particular que ha 

seccionado en una tasa de divergencia evolutiva regional única, donde la 

velocidad de la corriente y el fondo arenoso rocoso en todo el curso del río 

Pongora determinaron el desarrollo de extremidades como la base de las aletas 

pélvicas para contrarrestar la velocidad de las aguas y viajar a contracorriente en 

periodos de reproducción y en caso de alevines y juveniles evitar ser arrastrados 

río abajo a mayores distancias de su ambiente establecido ya que la conducta 

primordial de estas especies es la territorialidad como afirma Andrade y 

Machado (2009), a los que también pueden sumarse factores como la presión 

altitudinal y la temperatura que puede inducir en un "haplotipo", único de su 

origen basal y para su determinación exacta compromete la habilidad de ciertos 

métodos reconstructivos para determinar adecuadamente las relaciones 

genealógicas entre secuencias, tal como especifica Betancur (2003) en una tesis 

doctoral: "Un grupo regional siempre acentúa peculiares atributos aunque no 

muy significantes (principalmente aletas y alimentación)". Así podría explicarse 

que las estructuras morfológicas y la talla máxima de desarrollo como un 

indicativo primordial, apoyado en el comportamiento alimentario y el factor 

altitudinal, al influir en la temperatura del ambiente y del agua de procedencia 

para esta especie, condicionan directamente su permanencia, longevidad y su 

ciclo de vida (Buitrago, 2006), debiendo confirmarse con los estudios históricos y 

filogeográficos. La caracterización interna como el índice intestinal y la relación 
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con la longitud estándar (U/LE) y los estudios de osteología para la especie ya 

no se efectuaron por que la caracterización molecular es la que asigna en 

definitiva su ubicación dentro de un taxón. 

Las evidencias de relación morfológica resuelve su fácil inclusión dentro de la 

Rhamdia que/en -Quoy y Gaimard 1824-. Pero la tarea de determinar los 

patrones de inclusión como nueva especie no es simple, a pesar de tratarse de 

una población autóctona. Sin embargo, las escasas diferencias impiden fijar 

cualquier conclusión en este sentido. La situación parece más complicada dada 

la contundente evidencia mitocondrial de la Rhamdia sp que es discrepante de la 

Rhamdia que/en -Quoy y Gaimard 1824- (cuadros Nº 04 y 05). 

Respecto a los análisis moleculares tenemos, al superarse la primera barrera en 

la obtención y secuenciamiento de nucleótido del gen COI del ADN mitocondrial, 

el resultado representó un segmento razonable de 685 pares de bases, 

obtenidas de Rhamdia sp bagre del río Pongora. Cada una de las 15  secuencias 

nucleotídicas se comparó con las secuencias nucleotídicas de peces bagres de 

la base de datos del GenBank utilizando la herramienta "Blast" para corregir las 

zonas "Gaps" y hacer las mejores alineaciones que permitió identificar la especie 

incógnita (gráficos Nº 01 y 04). 

La secuencia que se observa en los gráficos Nº 01 y 04, corresponde a la 

secuencia de nucleótidos del ADN mitocondrial de las muestras h 1 1  y  h4 (todas 

hembras) de Rhamdia sp "bagre" de Ayacucho, esta se inicia con una sola línea 

conteniendo la información de la secuencia: 

�lf®._�t;]iIGJ;Jm:G11lGB®J�JBml-�l3-m1$liJIGJ3J;Ji."G� 
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Esta información genética corresponde únicamente a esta especie y la lectura de 

las secuencias no muestran variabilidad entre los individuos debido a que el ADN 

mitocondrial es muy conservada y de herencia únicamente materna. 

La secuencia que se observa en el gráfico Nº 02 corresponde a una secuencia 

nucleotídica de una especie de bagre el cual contiene un código de accesión y 

un voucher de origen, esto significa que está disponible en la base de datos del 

Genbank, requisito que nos falta generar para nuestra especie incógnita. 

El formato BLASTn que se observa en el cuadro Nº 06 corresponde a las 

secuencias de nucleótidos (COI del ADN rnitocondrial) de especies similares de 

bagres depositados en el Genbank que se obtiene una vez hecho el ingreso de 

nuestra secuencia incógnita y BLAST realiza el alineamiento mostrando al final 

las secuencias de las especies mejor alineadas con código de accesión, 

porcentaje de cobertura sobre nuestra secuencia incógnita, valor de probabilidad 

y máxima identidad (igualdad en las bases) en porcentaje de similitud. Estas 

combinaciones únicas han permitido identificar el vecino más próximo a nuestra 

secuencia problema, calculando las distancias de divergencias en un ranking 

comparativo del 2.0% con respecto a las secuencias mitocondriales de Rhamdia 

que/en -Quoy y Gaimard 1824- y en 4% con las secuencias de Siluriformes sp. 

Para la comparación de secuencias nucleotídicas (COI) por el Código de barras 

también se utilizó la herramienta BLASTn para hacer las alineaciones con las 

secuencias de especies mejor alineadas como se observa en el cuadro Nº 07. 

Aquí se muestra la secuencia incógnita sin código de acceso ni voucher, esto es 

la primera razón que indica especie no reconocida. En la parte inferior se 

muestra una banda de colores numerados del cero hasta 685 que corresponden 

a la secuencia de nucleótidos de la muestra incógnita, esta es la expresión 

gráfica de los nucleótidos del gen COI del ADN mitocondrial y lo que resalta es la 
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ausencia de códigos numéricos en la parte inferior de esta banda debido a que 

genéticamente el código es el mismo ADN generado por el BARCODE única y 

exclusivamente para esta especie Rhamdia sp "bagre" del río Pongora de 

Ayacucho, donde algunas de las líneas de colores no tiene coincidencia con 

otras bandas de secuencias nucleotídicas de Rhamdia que/en y la diferencia es 

2%, segunda razón que demuestra ser una especie no registrada para la ciencia. 

El BOLD System ID herramienta de análisis en sistemática y filogenia del 

BARCODE (cuadro Nº 08) que expresa las relaciones taxonómicas, ayudaron en 

seguida a construir un árbol de distancias. Se eligió un árbol de dendograma 

disponible llamado Kimura-2 parámetros (K2P) donde indica las mutaciones 

(sustitución de nucleótidos) ocurren aleatoriamente. En el árbol de comparación 

de la especie Rhamdia sp (gráficos Nº 03 y 05) se observa la formación de 

grupos bien definidos, los nodos anteriores contienen a la Rhamdia que/en - 

Quoy y Gaimard 1824- por grupos regionalmente afines con un patrón genético, 

mientras que el último nodo está formado por la Rhamdia sp, como incógnita no 

especifica mostrando las distancias de esta especie con relación a las demás 

anteriores. Las evidencias de comparaciones son de alta resolución a nivel 

específico (2.0% distancia) entre la especie incógnita (bagre de Ayacucho) y el 

grupo más próximo de peces Rhamdia (91-99fTZGAA) mostrado en los gráficos 

03 y 05, pertenecientes a una región geográfica definida que cuenta con voucher 

y código de accesión que indica ser especie conocida. La aparición de un nuevo 

nodo al final del árbol (especie no conocida) demuestra la existencia de un 

nuevo grupo regional para la Rhamdia sp, pero con estrecha relación al grupo 

anterior, esto indica que las distancias genéticas de esta especie con las otras 

conocidas son del 2%. La monofília de este grupo en relación con la Rhamdia 

que/en -Quoy y Gaimard 1824- aún no es corroborada, aunque investigadores 
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en Sudamérica como Brasil, Argentina, Chile, Colombia, Venezuela y otros ya 

depositaron sus secuencias de ADN en el GenBank y otros tantos en Barcode. 

Las secuencias de ADN de la Rhamdia sp fueron analizados enseguida 

mediante métodos de distancia de superposición porcentual (aproximaciones), 

estableciendo valores máximos de variación intraespecífica entre cada una de 

las 15  muestras de secuencias nucleotídicas,. en la base "BOLD Systems" 

(Barcoding of life Data Systems) (cuadros 09 y 1 1 ) .  La secuencia incógnita de 

Rhamdia sp, indica que de 1 1  muestras comparadas con 100 secuencias más 

próximas de especies de Rhamdia con la superposición de secuencias similares, 

exhibió valores de similitud que alcanzaron puntuaciones porcentuales de 

97.93% como la más próxima (cuadro Nº 09), todas correspondientes Rhamdia 

que/en -Quoy y Gaimard 1824-, mientras que la secuencia de 04 muestras 

comparados también con 100 secuencias más próximas de Rhamdia con la 

superposición de secuencias similares exhibió valores de similitud porcentual de 

98.09% como la más próxima (cuadro Nº 1 1 ) ,  que corresponde también a 

Rhamdia que/en -Quoy y Gaimard 1824-. 

Los gráficos muestran el orden de comparaciones de las primeras 20 especies 

similares como las más preferentes. Aquí no existen valores de mayor 

significancia, más que a 97.93% - 98.09% y un nodo con mayor soporte (2% en 

promedio) esto indica que las distancias genéticas de la especie Rhamdia sp y 

las otras especies tienen en promedio 2%. 

Esto cambia la perspectiva de similitud morfológica mostrado en los cuadros (02, 

03, 04 y 05) entonces, los bagres del río Pongora son un grupo independiente 

local, sobrevivientes o de reciente especiación que podría haber sufrido cuellos 

de botella poblacionales, incrementando el grado de diferenciación de su ADN, 

ya que examinados correspondían a una sola matriz. Además, para asumir este 
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criterio se indagaron estudios relativos a los bagres Rhamdia que/en -Quoy y 

Gaimard 1824-, basados en trabajos de ADN mitocondrial publicados de otras 

lugares de Sudamérica, cuyas propuestas taxonómicas fueran de consenso 

general entre los especialistas en ictiología, para incluir o discriminar la 

sinonimia, ya que esta especie que habita en el río Pongora catalogados como 

Rhamdia sp tiene validez únicamente en esta región del Perú, mas no está 

registrada en archivos de instancias internacionales de taxonomía especializada 

para el grupo de bagres neotropicales de Sudamérica. 

La valoración de las pruebas es confiable, habiendo sido estandarizados y 

aprobados por investigadores del Genbank y el Barcode, que no admiten 

posibilidades de error. En este caso particular la inclusión de esta especie dentro 

de la Rhamdia que/en -Quoy y Gaimard 1824- tiene una barrera límite, puesto 

que los parámetros de los defensores del "DNA barcode" y el modelo de Kimura 

dos parámetros (K2P) han propuesto valores estimativos del 1- 2% de 

divergencia en el ADN mitocondrial para la variación intraespecífica y valores 

mayores de 2% para separar especies. Asimismo, los promedios de divergencia 

para géneros serían del 9.93%, para familias del 15.46%, para órdenes del 

22.18% y para clases del 23.27%, como afirman Lanteri (2007); Tubaro y Díaz 

de Astarloa (2008). Además el código de barras genético se utiliza como 

herramienta complementaria que contribuye a descubrir e identificar la diversidad 

de organismos no detectadas morfológicamente, y no debe ser considerado de 

ninguna manera como un dogma que suprime otras herramientas. Según estos 

valores y las hipótesis de relaciones del bagre de Ayacucho indican al menos 

diferentes eventos de adaptación a las condiciones ecológicas. Sin embargo, la 

inclusión definitiva de este linaje (Rhamdia sp) como nueva especie dentro del 

género Rhamdia requiere de más estudios a nivel de ADN nuclear y estudios 

biogeográficos que revelen mayor soporte a los criterios taxonómicos. 
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VI. CONCLUSIONES 

1 .  Según los resultados del secuenciamiento del gen COI de· Rhamdia sp 

utilizados en la caracterización molecular, al ser contrastados con la base de 

datos del GenBank y el Barcode presenta una distancia divergente de 2% 

respecto a las secuencias mitocondriales del mismo gen de especies cercanas 

como la Rhamdia que/en que contradice a la caracterización morfológica, por lo 

que se considera como especie indefinida. 

2. Se logró obtener secuencias nucleotídicas en un segmento razonable de 

685 pares de bases (pb) del gen Citocromo Oxidasa sub unidad 1 (COI) del ADN 

mitocondrial de cada una de las quince muestras de Rhamdia sp "bagre" del río 

Pongora, lo que representa una cantidad superior al margen mínimo de 500 

pares de bases de nucleótidos COI establecido por el Barcode para los estudios 

de identificación de especies. 

3. La Rhamdia sp "bagre" del río Pongora por sus características 

morfométricas y merísticas encuadra dentro de la especie Rhamdia que/en, 

excepto, por la variación en la base de la aleta pélvica que es más ancha en la 

Rhamdia sp, pero no es relevante porque solo representa al 1 .5% de la 

proporción total. 
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VII. RECOMENDACIONES 

1 .  Para que la Rhamdia sp pueda ser considerada como una especie nueva, 

además de los estudios moleculares del gen mitocondrial (COI) y morfológicos, 

la tarea científica requiere de estudios a nivel del ADN nuclear y una 

reconstrucción de eventos Histórico-geográficos desde el origen de otros linajes 

basales e identificar eventos recientes de especiación (Filogenia) que evidencien 

su delimitación de otras especies (Biología) por ser complejos, solo así revelará 

el soporte para su inclusión definitiva en la taxonomía correspondiente. 

2. Según los especialistas en estudios de la eficiencia del código de barras, 

para la delimitación de especies se deben analizar al menos 1 O individuos por 

muestra poblacional, para evaluar convenientemente la variación de haplotipos a 

nivel intraespecífico. 

3. Este estudio es el primero en evaluar el código de barras para esta especie, 

sentando las bases moleculares para ampliar mayores análisis que definan su 

taxonomía, siendo necesario aportar este trabajo a la base taxonómica a nivel 

internacional como preliminar. 
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CUADRO Nº 14: Parámetros fisico-químicos considerados para las muestras 

de agua del río Pongora, Ayacucho 201 O. 

PARAMETRO 
Caudal 

MEDIDA 
Useg. 

METODO 
Flotador (in situ) 

COMENTARIO 
Velocidad y profundidad media 
Termómetro de mercurio 

i 
• • - - • -- --- -- -·- ____j Salinidad % Electrométrico Con conductímetro (Laboratorio) 

--�--i Electrométrico(in situ) Con pHmetro digital HACH I 
··········--·--····---------------·-··-·········--············ ...............•.... . 1 Oxigeno mg02/L Directo (in situ) Oxímetro digital HACH 
Fuente: Carrasco y Avales, 2000 

CUADRO Nº 15: Valores promedios de las características físico-químicas del 

agua en las cuatro puntos de muestreo de los meses mayo 

agosto del 201 O. 

PUNTOS DE MUESTREO CARACTERISTICAS 
Caudal(m3/seg) promedio 

[ Temperatura(ºC) promedio 
. . .  .  ... ·--·--------··-··- Salinidad(%) promedio 

20.12 
20.22 
0.17 

11 

2.48 
20.55 
0 . 19  

111 

2.64 
20.78 
0.20 

IV 

2.70 
21.00 
0.20 

�Hp�o�edio · · · · · · · · · - ---- _ 8 . 12 Oxígeno disuelto (mg/L) 6.96 promedio 
8.05 
7.02 

8.22 
7 . 1 1  

8.04 
7.24 

1 = Puente Chacco 
11 = Unión río Chacco y Pongora 
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1 1 1  = Compañía IV = Pongora antes de unión con río cachi 



CUADRO Nº 16: Ubicación geográfica de los cuatro puntos de muestreo en el 

curso del río Pongora, Ayacucho 201 1 .  

74º 12' 25.30 E 

Puente Chacco 2471 

13º 05' 51 .93 S 

Pongora unión con 74º 13' 45.02 E 

11 2450 
Chacco 13º 05' 2.50 s 

74º 15' 16 .68 E 

111  Compañia 2417 

13º 04' 24.81 S 

IV 
Pongora antes de la 74º 16' 16.74 E 

2412 
unión con río Cachi 13º 04' 14 .01  S 
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GRAFICO Nº 06: Región COI del ADN mitocondrial y su utilidad para la 

caracterización de Rhamdia sp "bagre" del río Pongora. 
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I FOTOGRAFIA Nº 03: Aparejos de captura y pesca de Rhamdia sp 
"bagre" del río Pongora, Ayacucho 2011. 

Aparejo de captura nocturna 

Embudo o Tuyco: Diseño artesanal a 
base de listones de madera local y red 
anchovetera 

Aparejo de pesca diurna 

Atarraya: Red de nylon (1/2") de 
luz de malla 

FOTOGRAFIA Nº 04: Muestra para extracción y secuenciamiento del ADN 
mitocondrial de Rhamdia sp "bagre" del río Pongora, 
Ayacucho 2011. 
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UNIVERSIDAD NACIONAL MAYOR DE SAN MARCOS 
Universidad del Perú, DECANA DE AMÉRICA 

MUSEO DE HISTORIA NATURAL 

Departamento Ayacucho 

Provincia Huamanga 
Distrito Vmchos y Pacaycasa 
Localidad Chacco y Compat\la 
R� Pongora 
Colectores: Jíllío Mlnaya y Julio Garcia 

Orden Famllla 

Silurlformes Heptapteridae 
Especie 
Rhamdlll que/en Quoy & Galmard, 1824 

No. EiefflD. LEstandlr LCabeza L.PreDorl. L lnteorb L Pre Anll  

1  130.8 30.4 44.4 8.6 86.4 

2 153.3 38.2 56.5 11.7 103.5 

3 132.1 30.6 46.5 9.4 89.7 

4 127.5 30.4 40.6 9 88.4 

5 134.1 30.5 46.7 9.8 88.9 

6 104.8 25.6 35.7 7:7 70.6 

7 82.4 20.3 30.3 5.6 58.9 

8 104.8 25.1 36 7.6 72.1 

9 133.1 30 43.7 8.8 89.7 

10 127.5 28.3 43.6 8.8 87.8 
R • Ferrarís, 2007 

Las muestras (10) han sido analizadas en et Depal'18mento de lctiologla y se 
hacen llegar l.ll resumen de loa resultados para loa llenes que estimen 
convenientes. 

Lima, 2<4 de junio de 2011 

�� 
MSc. Hemán Ortega 
Departamento de lctiologla 

Av. Arentda 1156, Jau& Maria 
Apdo. 1'4UJ4, Lima U, hrf, 

Telfs.: (511) 47J.IJ111, 470-#71, 
470-19/I, 619-1000 anuo 570.J 

Fu: fS/1116.f-68/9 

,-IIUlil: -stth,@,n,m,,.ed11.pe 
llltp:ll11111suhn.11-da.pe 

Certificado de servicio brindado por el Laboratorio de Ictiología del Museo de 

Historia Natural de la Universidad Nacional Mayor de San Marcos - Lima Perú, 

por el estudio morfológico realizado. 2011.  
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May23,2011 

RI: Certiflcation of Services Received 

To whom it may corsern, 

Mrs. Ximena Velez·Zuazo developed a projett1 to support the thesís of Mr. Julio Minaya Garda, in whkh 
she required the identification of scveral species offish from Peru. In particular, she sequenced 18 

samples of catfish pertaining to the Rhamdla specles. These sequences were processed and paid In full 
at the Sequenclng and Genotyping Facility of the Unlverslty of Puerto Rito, Rlo Piedras campu�. duríng 
the year of 2010. 

For further informatlon, please contad us through e-maíl or by phone to the contact ínformatlon below. 

We appreciate your support. 

Sincerely, 

Oanía M. Rodríguez, 
Stientific lnstrumentation Specialist 
Sequenclng and Genotyping Facility {SGF) 

Certificado de servicio brindado por la Universidad de Puerto Rico Centroamérica 

por el análisis molecular realizado. 2011. 
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ACTA DE SUSTENTACIÓN DE TESIS 

B.� Pi,,,.�- 271l).�9J:� ... :.r:f5<;$, •. -: .. Q 

BACH. Julio Minaya García 

En la ciudad de Ayacucho a los veintitrés días del mes de setiembre del dos mil once, siendo 

las cuatro con quince minutos, reunidos en el auditórium de la Facultad de Ciencias 

Biológicas, con la finalidad de recepcionar la sustentación y defensa del trabajo de tesis 

titulado: Caracterización molecular de Rhamdia sp (Pisces, Heptapteridae) "bagre" del río 

Pongora, Ayacucho Perú - 201 O; presentado por el Bach. Julio Minaya García, acto 

académico que estuvo bajo la presidencia del Decano (e) Dr. Victor Alegría Valeriano y con la 

participación de los miembros jurados Mg. Martín Tenorio Bautista, Sigo. Tomás Miranda 

Tomasevich, Mg. Gilmar Peña Rojas y M.Sc. Jaime García Varas, Secretario Docente Mg. 

Aurelio Carrasco Venegas. 

El Decano (e), dió inicio al acto de sustentación de tesis, previa verificación de la 

documentación sustentatoria del acto académico, luego del cual invitó al sustentante a 

exponer el trabajo de investigación, haciéndole conocer las normativas existentes que rigen la 

sustentación de los trabajos de tesis de acuerdo al Reglamento General de la UNSCH. El 

sustentante inició la exposición de su trabajo de investigación haciendo uso de medios 

audiovisuales, en el tiempo establecido de acuerdo al Reglamento de la UNSCH; luego de la 

finalización de la exposición el Decano (e) apertura la segunda etapa, indicando a los 

miembros del jurado a fin de que puedan realizar las preguntas, correcciones y/o aclaraciones 

que consideren pertinente. 

Culminada esta etapa el Decano (e) invitó al sustentante y público asistente a abandonar el 

auditórium, a fin de que el jurado calificador pueda deliberar y emitir la calificación 

correspondiente, el cual es como sigue: 

JURADO CALIFICADOR EXPOSICIÓN RPTA. A PREGUNTAS PROMEDIO 

Mg. Martín Tenorio Bautista 1 8  16  17  

Mg. Gilmar Peña Rojas 1 6  14 15  

M.Sc. Jaime García Varas 16  16 16 

Blgo. Tomás Miranda Tomasevich 18  17  1 8  



De la evaluación efectuada el sustentante obtuvo la calificación promedio de QIE�i$iE:TE 

{17) de la cual dan Fe los Miembros del Jurado calificador, estampando sus firmas al pie 

del presente. Culminando el acto de sustentación de tesis siendo las siete de la noche. 

Miembro 

Miembro 

enegas 

Secretario Docente (e) 
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