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RESUMEN

Se presenta una descripción general de las técnicas básicas y moleculares más comúnmente empleadas para el 
estudio de los cromosomas en los peces, con ejemplos que demuestran la utilidad de la citogenética para resolver 
problemas de tipo taxonómico, particularmente cuando las características merísticas o morfométricas no permiten 
una clara diferenciación entre especies.
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ABSTRACT

This document presents a general overview on the basic and molecular techniques more commonly employed 
for the study of chromosomes in fi shes, with examples that demonstrate the usefulness of cytogenetics to 
resolve taxonomic problems, particularly when meristic or morphometric characteristic do not result in a clear 
differentiation between species.
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Figura 1. Número de nuevas especies de peces descritas en el mundo por año (datos tomados de Eschmeyer y Fong 2014).

INTRODUCCIÓN

Los peces constituyen un grupo parafilético que 
representa más de la mitad de las 55.000 especies de 
vertebrados vivientes (Helfman et al. 2009). Mientras la 
descripción de nuevas especies pertenecientes al grupo de 
los anfi bios, reptiles, aves y mamíferos no es muy frecuente, 
hasta ahora han sido reconocidas 33.065 especies de peces 
(Eschmeyer y Fong 2014) y el registro anual indica 
que existe una tendencia a que los descubrimientos de 

nuevas especies se incrementen (Fig. 1), lo cual refl eja la 
importancia esencial de distinguir unidades taxonómicas 
para el entendimiento fundamental de la biodiversidad 
de los peces y su conservación mediante la delimitación, 
descripción y asignación de nombres a las especies con 
base en normas establecidas (Taxonomía) y la evaluación 
de las relaciones de parentesco entre ellas o entre taxones 
superiores como Familias y Órdenes (Sistemática) 
mediante el estudio de caracteres específi cos (variaciones 
de estructuras homólogas). 
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Los caracteres tradicionalmente empleados en 
taxonomía pueden incluir cualquier diferencia descriptible 
como el color, la presencia de rayas, manchas, número y 
posición de fotóforos, estructuras sexualmente dimórficas 
que pueden tener valor funcional, incluyendo órganos 
usados por los machos para inseminar a las hembras como 
el gonopodio de los guppy o los pterigopodios de los 
condríctios. También pueden corresponder a estructuras 
que pueden ser contadas como el número de escamas, 
arcos branquiales, poros cefálicos, espinas y radios de 
las aletas, entre otros (merísticos); o aquellas variables 
continuas que pueden ser medidas (morfométricas) como 
la longitud estándar, longitud de las aletas, diámetro de los 
ojos, altura del cuerpo, ancho de la cabeza o proporciones 
entre ellas aunque son más difíciles de definir con 
exactitud y, al estar sujetas a ser medidas con diferentes 
grados de precisión, son menos fácilmente repetibles, 
además de estar expuestas al problema de la alometría, 
es decir, que la longitud de diferentes partes del cuerpo 
pueden cambiar con el desarrollo del individuo (Helfman 
et al. 2009). 

Una herramienta que ha demostrado ser de gran utilidad 
para generar información importante para la distinción de 
especies en los peces es la Citogenética. En sus principios, 
los estudios citogenéticos en peces resultaron tediosos y 
poco informativos debido a la obtención de metafases de 
poca calidad para el análisis a causa del pequeño tamaño y 
mayor número de sus cromosomas en comparación con los 
de los mamíferos. Sin embargo, a partir de la publicación 
de McPhail y Jones (1966), con una metodología para la 
obtención de preparaciones cromosómicas mediante el 
uso de células en suspensión, se logró un gran avance. A 
partir de ahí, la incorporación de modificaciones como el 
tratamiento con colchicina y optimización en el tiempo de 
tratamiento hipotónico de las células y con la aplicación de 
procedimientos para la estimulación de la mitosis, resultó 

en la obtención de un mayor número de células mitóticas 
disponibles para la preparación de los cromosomas 
metafásicos de buena calidad en especies marinas y de 
agua dulce, allanando el camino para la consolidación del 
protocolo que se emplea actualmente con gran éxito en la 
mayoría de los laboratorios (Foresti 2008).

Hasta el año 2011, habían sido obtenidos datos sobre 
el número de cromosomas y fórmula cariotípica para 
3.425 especies y subespecies vivientes de agnatos, peces 
cartilaginosos, actinopterigios y sarcopterigios (Arai 
2011). No obstante, esa información apenas representa  
una pequeña fracción de todas las especies reconocidas de 
peces existentes (aproximadamente el 10,36%). Aun así, 
el empleo de técnicas como el bandeo C para estudiar la 
distribución de heterocromatina constitutiva, localización 
de regiones organizadoras del nucléolo por impregnación 
con nitrato de plata (Ag-RONs), el uso de fluorocromos 
base-específicos y la identificación de secuencias de 
ADN en los cromosomas mediante Hibridación in situ 
fluorescente, han contribuido de manera importante al 
estudio de las relaciones y la clasificación de la ictiofauna, 
permitiendo resolver problemas difíciles de esclarecer 
mediante la taxonomía clásica. Veamos a grandes rasgos 
las principales características citogenéticas y las técnicas 
que son empleadas más frecuentemente para el estudio 
de los cromosomas de los peces.

Cariotipo, Número Diploide (2n) y Número 
Fundamental (FN)

El cariotipo es el patrón cromosómico de una especie 
expresado a través de la descripción del número, tamaño 
y forma de cada tipo de cromosoma del set completo de 
cromosomas agrupados en pares homólogos y ordenados 
según su tamaño y forma, desde el más grande al más 
pequeño (Fig. 2). 

Figura 2. Cromosomas de Opistognatus macrognatus ordenados según tipo y tamaño (tomado de Nirchio et al. 2012).
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El número de cromosomas generalmente se determina 
en la mitosis y es denominado número diploide (2n), 
excepto en organismos poliploides en cuyo caso es citado 
el número base o número de cromosomas del genoma de 
la serie original haploide. El número de cromosomas es 
generalmente constante en una especie, así como también 
la forma, tamaño, posición del centrómero, número y 
localización de genes ribosomales (NORs, 18S rDNA, 
5S rDNA) y cantidad y distribución de la heterocromatina 
constitutiva, permitiendo que estas características puedan 
ser empleadas como una poderosa herramienta para 
diferenciar especies cuando los cromosomas son lo 
suficientemente grandes para su observación microscópica.

Un descriptor citogenético común es el número 
total de brazos o número fundamental (NF), el cual es 
definido como la cantidad de brazos cortos y largos 
presentes en un cariotipo (Matthey 1945, 1965) y es un 
indicador de la proporción de cromosomas acrocéntricos 
frente a la cantidad de cromosomas metacéntricos y 
submetacéntricos presentes en un cariotipo. El NF 
puede variar dependiendo del criterio adoptado para 
su determinación. Algunos autores cuentan todos los 
brazos visibles de los cromosomas mientras que otros 
no consideran los brazos diminutos de cromosomas 
acrocéntricos pequeños o cromosomas subtelocéntricos. 
Las diferencias en el NF dentro de una misma especie o 
entre individuos de localidades geográficas diferentes, 
cuando el número diploide es constante, indican la 
ocurrencia de cambios estructurales en el complemento 
cromosómico como consecuencia de modificaciones en su 
morfología sin variación en el número de cromosomas y 
permiten establecer hipótesis sobre la dinámica evolutiva 
del cariotipo. 

Por ejemplo, si en dos especies relacionadas y con el 
mismo número cromosómico se encuentra una disminución 
del NF en un cariotipo en comparación con el otro, es 
posible suponer que a partir del cariotipo original pudieron 
ocurrir inversiones pericentroméricas de un cromosoma 
meta o submetacéntrico dando origen a un cromosoma 
acrocéntrico y, por lo tanto, la visualización del brazo corto 
visible de ese cromosoma original deja de contabilizarse, 
en tanto que las fusiones céntricas no tienen efecto en los 
números fundamentales, pero sí en la reducción de los 
números cromosómicos entre las especies comparadas. 

Regiones organizadoras de nucléolos (RONs) y DNA 
ribosomal

El nucléolo corresponde a una región específica 
dentro del núcleo interfásico de la célula eucariótica, y 

puede ser observado con el microscopio de luz como 
una o más estructuras esféricas de tamaño variable, pero 
en general grande, en aquellas células con alta tasa de 
síntesis proteínica. A medida que transcurre la división 
celular, disminuye la tasa metabólica celular y el nucléolo 
va desapareciendo, reapareciendo en el núcleo telofásico. 
El nucléolo está constituido por DNA ribosomal (rDNA), 
RNA ribosómico (rRNA) y proteínas y es responsable 
de la formación de los ribosomas que son las estructuras 
ligadas a la síntesis proteínica en el citoplasma celular. 
En realidad, el nucléolo corresponde a las regiones donde 
se localizan las secuencias de rDNA responsables de la 
transcripción que, aun estando localizadas en cromosomas 
distintos, se asocian íntimamente y se denominan Regiones 
Organizadoras del Nucléolo (NORs). En los peces, las 
NORs generalmente están ubicadas en constricciones 
secundarias de los cromosomas, pueden observarse en 
un solo par cromosómico (Nirchio et al. 2001, 2003a,b, 
Alves et al. 2012), o distribuidas en varios cromosomas 
del complemento (Nirchio et al. 2007a, 2008, Monteiro 
et al. 2008, Alves et al. 2012 ) y su número, posición y 
localización cromosómica es especie-específica para varios 
grupos de peces (Kavalco et al. 2005, Nirchio et al. 2005, 
Diniz et al. 2009).

Los genes ribosomales se encuentran organizados 
como secuencias repetitivas en tándem separadas unas 
de otras por segmentos espaciadores (Fig. 3). Cada una 
de estas secuencias es responsable de la síntesis de una 
molécula precursora de rRNA de tamaño 40S o 45S a 
la que se asocian proteínas no-histónicas formando un 
complejo de ribonucleoproteína. En detalle, cada unidad 
de transcripción tiene la misma organización, siendo 
reconocidos en dirección 5’→3’ un segmento externo 
(ETS), una secuencia de rRNA 18S, un segmento intercalar 
1 (ITS1), una secuencia de rRNA 5,8S, un segmento 
intercalar 2 (ITS2) seguido de una secuencia de rRNA 
28S. Al contrario del espaciador, también conocido 
como IGS, que no transcribe, los segmentos ETS, ITS1, 
ITS2 son transcritos, están presentes en el transcripto 
primario o rRNA pre-ribosómico pero no hacen parte de 
la molécula de rRNA y efectivamente harán parte de los 
ribosomas, siendo eliminados durante el metabolismo 
post-transcripcional en un proceso también conocido 
como modificaciones postranscripcionales o maduración 
del RNA (Sumner 2003, Úbeda-Manzanaro et al. 2010). 
El rRNA 18S y las proteínas forman la subunidad menor 
de los ribosomas mientras que los rRNA 28S, 5,8S y 5S 
más las proteínas forman parte de la subunidad mayor. La 
molécula 5S también es transcrita por genes repetitivos 
pero localizados fuera de las NORs y con frecuencia en 
cromosomas distintos (Griffiths et al. 2012). 
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Las NORs pueden ser visualizadas de forma 
indirecta, por el método de paso único de Howell y 
Black (1980), técnica que se basa en la afinidad que 
presenta el nitrato de plata por las proteínas ácidas 
como la nucleolina asociada a la estructura fibrilar 
del nucléolo y el pre-ARN naciente. Estas proteínas 

persisten en la región de la constricción secundaria 
durante todo el ciclo celular, permitiendo colorear los 
nucléolos en interfase y dichas regiones en cromosomas 
metafásicos (Fig. 4). Sin embargo, debe tenerse precaución 
al interpretar los resultados obtenidos mediante la 
técnica de impregnación con nitrato de plata debido a 

Figura 3. Organización del cistrón y transcripto primario que codifica los genes ribosomales con la localización de los distintos tipos de rRNA en 
el ribosoma eucariótico.
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Figura 5. Bandas-C restringidas a los centrómeros de todos los 
cromosomas de tres especies de Lutjanidae. Lutjanus analis (a), 
L. griseus (b), L. synagris citotipo I (c) y L. synagris citotipo II (d) 
(tomado de Nirchio et al. 2008).

Figura 4. Metafase de Catorops spixii primero teñida con colorante de Giemsa (izquierda) y luego mediante impregnación argéntica (derecha). Las 
flechas indican las NORs marcadas en los cromosomas y en el núcleo interfásico.

que otras estructuras, además de las NORs, pueden ser 
coloreadas con las sales de plata, tales como algunas 
heterocromatinas, histonas, núcleos cromosómicos, 

complejos sinaptonémicos y principalmente cinetocoros 
(Sumner 1990, Dobigny et al. 2002). 

Heterocromatina Constitutiva

El término bandas-C se emplea para designar 
las regiones de heterocromatina constitutiva que 
predominantemente contienen secuencias de DNA 
altamente repetidas e inactivas durante la transcripción. La 
técnica de bandeo-C más comúnmente utilizada (Sumner 
1972) involucra la depurinización de la cromatina con 
tratamiento ácido (HCl), desnaturalización del DNA 
con tratamiento alcalino (BaOH), quiebre de las cadenas 
de DNA en los sitios depurinizados y remoción de las 
cadenas de DNA desnaturalizado en solución salina 
caliente (2xSSC) (Comings 1978) lo que permite, luego 
de la tinción con colorante de Giemsa, revelar bloques más 
intensamente coloreados que el material cromosómico 
restante, el cual presenta una coloración más pálida. 
Estas marcaciones o bandas C ocurren frecuentemente 
en la región de los centrómeros o próximas a ellos (de 
allí la designación con la letra C) (Fig. 5), aunque puede 
estar presente en los telómeros y regiones intersticiales. 
En peces, el análisis comparativo de la distribución de la 
heterocromatina constitutiva a lo largo de los cromosomas 
ha sido utilizado para la identificación de polimorfismos 
cromosómicos (Molina 1995) para la identificación de 
cromosomas sexuales (Galetti y Foresti 1986, Andreatta 
et al. 1992) y para caracterizar las especies o grupos de 
especies (Caputo et al. 1996, Ferreira et al. 2005, Ruber et 
al. 2011, Valente et al. 2012), contribuyendo a una mayor 
comprensión de las relaciones genéticas y evolutivas 

dentro de y entre los diferentes grupos.

Hibridación in situ fluorescente

Es una técnica más específica (FISH, en inglés, 
fluorescent in situ hybridization) que permite, con sondas 
específicas de ADN, la detección de un gen o grupo de 
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genes o aun de secuencias particulares, en diferentes estados 
de la cromatina en el núcleo interfásicos, en cromosomas 
mitóticos y/o meióticos. Primero, la muestra de ADN 
(cromosomas metafásicos o núcleos en interfase) debe ser 
desnaturalizada mediante altas temperaturas para separar 
las hebras complementarias de la estructura en doble hélice 
del ADN y añadir entonces la sonda de interés (también 
desnaturalizada), que ha sido marcada con fluorescencia, 
que se hibridará al ADN de la muestra en el sitio en el 

que se encuentra los genes que se desean localizar en el 
cromosoma, en un proceso denominado templado, en el que 
se vuelve a formar la doble hélice (Nirchio y Oliveira 2006). 
Las sondas son fragmentos de DNA de aproximadamente 
100-500 pb, lo que permite su penetración hasta los sitios en 
los que se encuentran los genes en los cromosomas. Estas 
sondas poseen algún nucleótido modificado acoplado a una 
molécula marcadora que permitirá su localización mediante 
un microscopio de fluorescencia (Fig. 6). 

Ejemplos de la aplicación la citogenética en problemas 
taxonómicos en peces

La literatura sobre la aplicación de los datos 
citogenéticos en los estudios de la biología comparativa de 
los peces es muy amplia, con un gran número de ejemplos 
que muestran su grado de eficiencia. A continuación se 
refieren algunos a fin de ilustrar la eficacia de las técnicas 
citogenéticas para la identificación de especies.

Mugilidae

Debido a que los caracteres morfológicos externos 

son muy conservativos entre las especies de este grupo, la 
familia ha sido objeto de numerosas revisiones sistemáticas 
tanto a nivel de género como de especie y, en algunos casos, 
las sutiles diferencias interespecíficas de los caracteres 
merísticos y morfométricos han contribuido con el aumento 
de numerosos problemas taxonómicos y de nomenclatura en 
el grupo. Por ejemplo, Mugil curema y M. gaimardianus, 
habían sido consideradas como dos especies diferentes 
estrechamente emparentadas, diferenciables solo por el 
color del iris del ojo en especímenes vivos, la longitud 
de la aleta pectoral y el número de series oblicuas de 
escamas a lo largo de la línea lateral. Sin embargo, el color 
del iris se pierde en especímenes preservados y las aletas 

Figura 6. Metafases de of Rhomboplites aurorubens (a-b) y Ocyurus chrysurus (c-d) después de haber sido sometidas a FISH con 18S rDNA 
(izquierda) y con 5S rDNA (derecha). Las flechas indican los cromosomas portadores de los genes ribosomales mayores (18S rDNA). Las puntas de 
flechas indican los cromosomas portadores de los genes ribosomales menores (5S rDNA).
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muchas veces se deterioran durante la captura por lo que 
se recurre principalmente al número de series oblicuas 
de escamas como criterio para diferenciar especies. No 
obstante, la amplitud del intervalo del número de escamas 
característico para estas dos ̈ especies¨, lo convierte en una 
variable de poca fortaleza como único carácter diagnóstico, 
debido a que los valores se solapan en ambas entidades 
taxonómicas, de tal manera que Menezes (1983) indica que 
M. curema posee de 36 a 40 series laterales de escamas 
y M. gaimardianus de 35 a 38,  mientras que Cervigón 
(1993) señala entre 37 y 40 para M. curema y entre 35 y 
39 para M. gaimardianus. Por otro lado, la descripción 
original de M. gaimardianus creó diversos problemas 
taxonómicos en el pasado debido a la descripción ambigua 
de la especie y la aparente pérdida del espécimen tipo. 
Por esa razón, el International Committee on Zoological 
Nomenclature invalidó el nombre Mugil gaimardianus 
(ICZN 1994) y procedió a declararlo nomina dubia y 

consecuentemente como una sinonimia de M. curema. Sin 
embargo, el estudio citogenético demostró que existían 
notables diferencias en el número y tipo de cromosomas 
entre ejemplares que concordaban con la descripción 
de M. curema y aquellos que podrían clasificarse como 
M. gaimardianus, sobre la base del color rojo del iris 
del ojo. De hecho, M. curema posee un cariotipo 2n = 
24 compuesto por 22 cromosomas metacéntricos y 2 
submetacéntricos mientras las supuestas M. gaimardianus 
poseen un cariotipo 2n = 48 constituido por cromosomas 
enteramente acrocéntricos (Nirchio et al. 2003b, 2007b) 
(Fig. 7). Esta evidencia necesariamente condujo a revisar la 
situación sistemática de estas dos entidades taxonómicas, 
revelando que en realidad se trataba de dos especies 
diferentes, M. curema y M. rubrioculus (antes denominada 
gaimardianus) (Harrison et al. 2007) demostrándose el 
poder de la citogenética como herramienta para distinguir 
entre especies de Mugilidae.

Figura 7. Fotografias de Mugil curema y Mugil rubrioculus con sus respectivos cariotipos.

Gymnotidae

En un estudio en el que fueron examinados los 
cariotipos de cinco poblaciones morfológicamente 
indistinguibles del pez cuchillo eléctrico de la Amazonia 
oriental de Brasil, identificados inequívocamente como 

Gymnotus carapo sensu stricto sobre la base de la 
pigmentación, caracteres merísticos y morfología externa, 
se encontró que los especímenes de una de las cinco 
localidades exhibieron un cariotipo 2n = 40 (34M/SM + 
6ST/A) no documentado previamente para especies del 
género Gymnotus en la cuenca del Amazonas, mientras 
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que especímenes procedentes de otras cuatro localidades 
exhibieron un cariotipo 2n = 42 (30M/SM + 12ST/A), 
que ya había sido descrito (Milhomem et al. 2008). La 
diferencia entre los dos cariotipos en el número diploide 
y morfología de los cromosomas fue explicada como 
consecuencia de eventos de fusión-fi sión y también por 
inversiones pericéntricas. La presencia de secuencias 
teloméricas intersticiales detectadas mediante el ensayo 
FISH en un par de cromosomas metacéntricos en la 
población con cariotipo 2n = 40 sugirió que esa población 
se ha diferenciado como una especie diferente respecto a 
las que poseen cariotipo 2n = 42. 

Haemulidae

El género Haemulon perteneciente a los Haemulinae 
se encuentra representado en Venezuela por 14 especies 
reconocidas (Cervigón 1993), de las cuales, hasta ahora 

han sido cariotipadas solo siete, encontrándose, en todos 
los casos, un complemento 2n = 48A, muy difícil de 
diferenciar entre especies cuando solo se considera el 
cariotipo convencional teñido con Giemsa (Fig 8). 

Un análisis más detallado empleando las técnicas 
de impregnación con nitrato de plata, bandeo-C y 
mapeo de los genes ribosomales 18S-rDNA y 5S-DNA 
en Haemulon aurolineatum, H. bonariensis y H. 
plumierii (Nirchio et al. 2007c) mostró que, si bien esas 
tres especies presentan características citogenéticas 
conservadas (número diploide, presencia y ubicación 
de constricciones secundarias en el cromosoma 24, 
ubicación de los clúster 18S rDNA), la distribución 
de bandas C, y la localización de los cluster 5S-rDNA 
permitió la clara diferenciación de H. aurolineatum de 
las otras dos especies (Fig. 9).

Figura 8. Cariotipos de Haemulon aurolineatum (A), H. bonariense (B), H. plumierii (C), H. sciurus (D), H. fl avolineatum (E) y Orthopristis ruber 
(F). A la derecha del cariotipo se muestra una fotografía de la especie.
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Characidae 

La caracterización citogenética de seis especies 
de Astyanax (A. altiparanae, A. argyrimarginatus, A. 
elachylepis, A. xavante, y dos especies provisionalmente 
llamadas Astyanax sp. y A. aff. bimaculatus, mediante 
tinción convencional con Giemsa, AgNORs, bandeo-C, 
fluorocromo base-específicos, y mapeo de los genes 
ribosomales 18S y 5S mostró un número diploide 2n 
= 50 para cinco especies y 2n = 52 en Astyanax sp., 
identificando pequeñas variaciones macroestructurales 
(Tenório et al. 2013) en los cariotipos que fueron atribuidas 
principalmente a cambios en la cantidad y distribución 
de heterocromatina constitutiva entre las especies de 
Astyanax con 2n = 50. Asimismo, en Astyanax sp. con 
2n = 52, además de la variación en la distribución de la 
heterocromatina constitutiva, parece haberse producido un 
evento de fisión céntrica en un par cromosómico seguido 
de reorganizaciones posteriores menores, con lo que se 
evidencia la notable diversidad cariotípica que caracteriza 
a este grupo e indica, según Tenório et al. (2013) la 
necesidad de una revisión taxonómica para incluir A. aff. 
bimaculatus y Astyanax sp. como nuevas especies con la 
posible inclusión de Astyanax sp. en otro género.

Parodontidae

Así como en los casos anteriores las características 
cromosómicas permitieron establecer claramente 
diferencias a nivel específico, estudios citogenéticos 
en Parodon nasus y P. tortuosus (Parodontidae: 
Characiformes) mostraron que el número diploide 
observado en ambas especies fue 2n = 54 (48M/SM 

y 6ST) sin diferencias entre los sexos y que, a pesar 
de ligeras diferencias en el patrón de distribución 
de la heterocromatina, la ubicación de las regiones 
organizadoras nucleolares (NORs) y de los genes rRNA 
5S fueron similares (Bellafronte et al. 2005), apoyando 
la opinión que sostiene que P. tortuosus es una sinonímia 
de P. nasus.

Ariidae

La taxonomía de este grupo es incierta, con varios 
casos de identificación errónea. En un estudio citogenético 
realizado por Sczepanski et al. (2010) para caracterizar 
dos poblaciones de Genidens genidens y dos poblaciones 
de Aspistor luniscutis de la costa sur de Brasil, utilizando 
técnicas convencionales y sondas de hibridación in situ 
fluorescente con 18S rDNA se encontró que las dos 
especies tenían el mismo número diploide (2n = 56), 
números fundamentales altos y patrones de bandas 
similares, corroborando así la homogeneidad cariotípica 
propuesta para el grupo. Sin embargo, NORs únicas fueron 
encontradas en el género Genidens y múltiples en Aspistor, 
lo que es considerado como un marcador citotaxonómico 
importante para este género.

Pimelodidae

En el caso de las especies del género Pseudoplatystoma 
(Pimelodidae), distribuido en las principales cuencas 
fluviales de América del sur, la taxonomía tradicional 
había reconocido solo tres especies pero análisis 
morfológicos elevaron su número a ocho, incluyendo 
dos nuevas especies (Buitrago-Suárez y Burr 2007), P. 

Figura 9. Metafase que muestran la posición de los cluster 5S rDNA de Haemulon aurolineatum (izquierda), H. bonariensis (centro), y H. plumierii 
(derecha). Las flechas y puntas de flecha indican la ubicación de señales positivas fuertes y débiles, respectivamente. Detalles de los cromosomas 
portadores de los genes 5S rDNA se muestran en los cariotipos parciales y en los ideogramas bajo cada una de las metafases.



370

Nirchio y Oliveira

orinocoense y P. metaense, distribuidas exclusivamente 
en la cuenca del Orinoco. Estas especies presentan 
cariotipos muy conservados (2n = 56) y similares 
características citogenéticas en términos de distribución 
de heterocromatina constitutiva y número y localización 
de genes ribosomales mayores y menores. Sin embargo, 
el análisis de secuencias de los genes mitocondriales 
Citocromo b (1110 bp) y un fragmento del gen COI 
(432 bp) confirmaron la asignación de P. metaense y 
P. orinocoense a dos clados moleculares distintos de 
Pseudoplatystoma identificados en la cuenca del Orinoco. 
Las genealogías obtenidas con estos dos marcadores 
mitocondriales confirman que los clados moleculares 
identificados proporcionan apoyo para el reconocimiento 
de solo algunos de las ocho morfoespecies descritas para 
el género Pseudoplatystoma poniendo sobre el tapete la 
necesidad de re-evaluar mediante análisis morfológicos 
y moleculares la monofilia de algunos linajes (Nirchio 
et al. 2013).

CONCLUSIÓN

Los datos disponibles hasta la fecha indican que 
características cromosómicas como posición del 
centrómero, número, tipo y posición de Regiones 
Organizadoras del Nucléolo, tamaño absoluto y 
relativo de los cromosomas, cantidad y distribución de 
heterocromatina pueden ser investigadas en los peces 
con técnicas relativamente sencillas y al alcance de 
muchos laboratorios. Estas técnicas, aplicadas cada 
vez a un mayor número de grupos, brindan valiosos 
aportes para la resolución de problemas taxonómicos, 
evolutivos y aplicados, permitiendo generar importante 
información para establecer la distinción entre especies, 
especies crípticas y razas cromosómicas, contribuyendo al 
desarrollo de la citotaxonomía en los peces y acrecentando 
así el conocimiento de su biodiversidad.
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