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Resumen

La forma de explotación de la Arawana blanca 
ha llevado a su categorización para Colombia 
como especie vulnerable de extinción (VU), 

esta especie es un recurso económico muy impor-
tante para las familias de la región amazónica co-
lombiana, razón por la que debe dársele un manejo 
especifico para su conservación. Con la finalidad de 
aportar conocimientos, se analizó la variabilidad ge-
nética de las regiones COI y Cyt b en individuos de 
Arawana Blanca de las localidades de La Pedrera, 
Puerto Leguízamo, Tarapacá y Leticia en la Amazo-
nia colombiana.

Se encontró una baja variabilidad genética para los 
marcadores COI (π=0,00041 y Hd= 0.2390) y Cyt 
b (π= 0,00033; Hd=0.1321), identificándose 7 
haplotipos para COI y 3 haplotipos para Cyt b. De 
acuerdo a los análisis genético-poblacionales y filo-
genéticos se infiere que posiblemente las poblaciones 
de Arawana blanca en la amazonia colombiana com-
parten una historia evolutiva, y que debido al limitado 
flujo de genes (aspectos biológicos) y por ende una 
posible diferenciación genética, es necesaria la im-
plementación de planes de manejo específicos para 
estas poblaciones; resaltando que todas son de igual 

importancia en el mantenimiento de la variabilidad 
genética de la especie. Sin embargo, es necesaria la 
elaboración de estudios moleculares posteriores que 
otorguen una información más consistente del estado 
actual y distribución de la variabilidad genética en las 
poblaciones de Arawana blanca en la región amazó-
nica colombiana. 
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ABSTRACT

The aggressive form  of exploitation of the  sil-
ver Arowana has led to its categorization for Colom-
bia as vulnerable species (VU), this species is an im-
portant  economic resource for the families of  the 
Colombian Amazon,  making it necessary a specific 
management  for its conservation.  In order to  pro-
vide  genetic knowledge in developing  management 
plans for this species, we analyzed the genetic variabi-
lity of the COI and Cyt b regions in individuals of sil-
ver Arawana from the market in the locations La Pe-
drera, Puerto Leguizamo, Tarapaca and Leticia in the 
Colombian Amazonia.

We found a low genetic diversity for COI 
(π=0,00041 y Hd= 0.2390) and Cyt b (π= 
0,00033; Hd=0.1321), 7 haplotypes was iden-
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tified for COI and 3 haplotypes for Cyt b. Accord-
ing to  population-genetic and phylogenetic analysis, 
we  infer that  populations of silver Arowana in the 
Colombian Amazonia possibly share an evolutionary 
history and that due to limited gene flow (biological 
aspects) and thus a possible genetic differentiation is 
necessary implementation  of  specific management 
plans for these populations, noting that all are equally 
important  in maintaining  genetic variability  of the 
species.   However, it’s  necessary to elaborate  fur-
ther molecular studies that give a more current status 
and distribution of genetic variability  in populations 
of silver Arowana in the Colombian Amazon. 
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INTRODUCCIÓN

El comercio de peces ornamentales se ha ido posicio-
nando como uno de los mercados en auge en Colombia, 
teniendo como muestra de ello valores aproximados de 
exportación de US$8’500.087 para el año 2009, co-
rrespondientes a la comercialización de 22’034.698 de 
individuos (pertenecientes a 36 familias) (MADR-CCI, 
2009). Los principales aportes para este comercio se 
realizan desde la región de la Orinoquía y Amazonia, en 
donde casi la totalidad de individuos comercializados 
son extraídos desde el medio natural, generando des-
equilibrios y deterioros tanto en las poblaciones de las 
especies de interés comercial como en los ecosistemas 
hídricos (Mancera & Álvarez, 2008).

Como consecuencia de su atractivo mercado y alto 
valor comercial, la Arawana blanca Osteoglossum bicirr-
hosum (Cuvier, 1829), se encuentra dentro de las prin-
cipales especies comercializadas con fines ornamen-
tales en la región amazónica colombiana; alcanzando 
estimaciones de extracción de 2’379.836 unidades 
vivas durante la temporada de pesca 2004-2005 en 
la ciudad de Leticia y su zona de influencia fronteriza 
con Perú y Brasil (Rodríguez, 2007). Paralelamente, 
la presencia de un mercado de contrabando en la 
frontera Colombo-Brasilera con estimaciones de mo-
vilidad de 720 mil individuos para el 2008, permite 
deducir sobre la pesca con fines ornamentales como 

la principal presión ecológica sobre esta especie (Lima 
& Prang, 2008; Sánchez & Alonso, 2003).

Según Mancera y Álvarez (2008), una perturbación 
considerable hacia las poblaciones de peces con im-
portancia ornamental en la Amazonia y Orinoquia 
colombiana es la extracción de un elevado número 
de sus individuos, más aun cuando esta extracción se 
realiza sobre individuos que no han alcanzado su ma-
durez sexual (alevines y juveniles), como es el caso de 
la Arawana blanca.

No obstante, el comercio ornamental no es la única 
presión pesquera ejercida sobre la Arawana blanca, ya 
que de los machos adultos capturados para extraer sus 
crías (por la presencia de cuidado parental) en la zona 
trifronteriza (Colombia-Brasil-Perú), al menos el 25% 
es consumido por la población local (Fabré & Alonso 
en Rodríguez, 2007; Salinas & Agudelo, 2000). 

Por lo tanto, debido a la presión de pesca a la cual se vie-
ne enfrentado, tanto ornamental como de consumo, y a 
la falta de estudios que permitan reconocer el real grado 
de explotación de sus poblaciones, la Arawana Blanca 
fue clasificada de manera precautoria en el Libro Rojo 
de Peces Dulceacuícolas de Colombia, como vulnerable 
a la extinción (Álvarez, 2002; Sánchez et al. 1996).

En biología de la conservación la selección de unidades 
de conservación para una especie se lleva a cabo bajo 
múltiples criterios, dentro de los que encontramos la in-
formación filogeográfica; que provee una comprensión 
indirecta de los eventos históricos de las poblaciones (ej. 
patrones y aislamientos geográficos y genéticos, flujo gé-
nico) y una inferencia de la distribución actual de la di-
versidad genética, conocimientos claves en la búsqueda 
del mantenimiento de procesos evolutivos en poblacio-
nes naturales (Frankham et al. 2002; Moritz, 1999). 

EL ADN mitocondrial (ADNmt) ha sido utilizado 
ampliamente como herramienta molecular en la ge-
neración de información filogeográfica y filogenética 
con fines de conservación en distintos grupos anima-
les (Hickerson et al. 2010, Moritz, 1999). En este 
estudio se empleo como marcadores moleculares mi-
tocondriales los genes Citocromo Oxidasa I (COI) y 
Citocromo b (Cyt b). 
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COI es el gen insignia del proyecto “Barcode of the 
Life”, iniciativa que a partir de la secuenciación de este 
gen, pretende junto con la taxonomía clásica lograr 
una identificación y discriminación taxonómica de 
especies “más acertada” (Ardura et al. 2010; Steinke 
et al. 2005; Ward et al. 2005). Por otro lado, el gen 
Cyt b ha sido utilizado ampliamente como herramien-
ta molecular para estudios filogenéticos en diferentes 
grupos de vertebrados (Briolay et al. 1998 en Mohd-
Shamsudin et al. 2011; Edwards, 1991; Irwin, 1991), 
y particularmente en peces (Farias et al. 2001).  

Es por ello, que siendo consecuentes con la depen-
dencia económica por parte de las familias de pesca-
dores de la región amazónica hacia el comercio de la 
Arawana blanca (INCODER, 2006 en Mancera & Ál-
varez, 2008; Rodríguez, 2007), y por la manera lesiva 
con que se realiza su extracción, es de vital importan-
cia desarrollar estudios en el ámbito de la genética de 
la conservación (ej. historia evolutiva y diversidad ge-
nética) que proporcionen elementos de manejo para 
este recurso natural (Galetti et al. 2008, Frankham et 
al. 2002; Moritz, 1999). Razones significativas que 
impulsaron la realización del presente trabajo. 

MÉTODOS

Extracción de ADN

Se realizó la colecta de 118 muestras de tejido (mús-
culo y aletas) a partir de individuos de Arawana blan-
ca provenientes del mercado en las localidades de La 
Pedrera (19), Puerto Leguízamo (57), Tarapacá (9) y 
Leticia (33) en la amazonia colombiana. La extrac-
ción de ADN se realizó empleando Kits comerciales 
DNeasy® Blood & Tissue Kit (50) de Qiagen y ZR 
Genomic DNATM TissueMicroprep de ZymoRe-
search. Posteriormente fue verificada la calidad y con-
centración de ADN a través de un gel de agarosa al 
0.8% teñido con bromuro de etidio.

Amplificación y Secuenciación de ADN:

La amplificación de la región COI se llevó a cabo em-
pleando los primers COIF3 (5’-TCAACYAAT CAYA-
AAGATATYGGCAC-3’) y COIR3 (5’-ACTTCYGGG-
TGRC CRAARAATCA-3’) utilizados por Ward et al. 

(2005). Se realizó un mix de reacción de 25uL (2.5µl de 
Buffer de PCR (10X), 1.25µl de MgCl2 (50mM), 0.5µl 
de dNTPs (10mM), 0.5µl de cada primer (10mM), 
0,15µl de BSA (5X), 1U de Taq polimerasa (Invitro-
gen), 1µl de ADN y 18.4µl de agua ultrapura), siguien-
do el perfil de amplificación propuesto por Ward et al. 
(2005): un ciclo de 95°C por 2 minutos, 94°C por 30 
segundos, 56°C por 30 segundos y 72°C por 60 segun-
dos, por 35 ciclos, y un ciclo de 72°C por diez minutos. 

Para la amplificación de la región Cytb se utilizaron 
los primers Gludg (5-TGACTTGAARAACCAYCG-
TTG-3) y CB2 (5-CCCTCAGAATGATATTTG-
TCCTC A-3) propuestos por Palumbi (1996). El mix 
de reacción tuvo un volumen final de 25uL (2.5uL de 
Buffer de PCR (10x), 2.5uL de MgCl2 (50mM), 1.5uL 
de dNTP’s (10mM), 0.825uL de cada primer (10uM), 
0.15uL de BSA (100ug/uL), 0.1uL de Taq Polimerasa 
(5u/uL), 2uL ADN y 14.6uL agua ultrapura). Se uti-
lizó una temperatura de denaturación inicial de 94°C 
por 2 min, 34 ciclos de denaturación a 94°C por 30s, 
55°C de anillamiento por 45s y 72°C de extensión por 
40s, con una extensión final de 72°C por 10 min. 

Para la secuenciación de los productos de PCR se 
envió un volumen de 100uL (±40ng) a BIOMOL 
(Colombia), empleándose para esa reacción la mis-
ma pareja de primers utilizados en la amplificación 
de cada gen. 

Edición de Secuencias

Debido a que no se obtuvo secuencias L y H para to-
das las muestras procesadas, solo se logró recopilar un 
total de 99 muestras para COI y 44 muestras para Cyt 
b. La compilación de las secuencias L y H se realizó 
a través del programa Bioedit (Hall, 1999), y poste-
riormente se utilizó el programa DnaSP v5 (5.10.01) 
(Librado & Rozas, 2009) para traducir las secuencias a 
aminoácidos y verificar la ausencia de codones de pa-
rada. Se realizó un alineamiento de las 99 secuencias 
de COI y de las 44 secuencias de Cyt b empleando el 
programa Clustal W (Thompson et al. 1994) sobre la 
plataforma del programa MEGA 5.05 (Tamura et al. 
2011). Se obtuvieron dos matrices de alineamiento 
de las cuales se partió para la realización de los análisis 
genético-poblacionales y filogeográficos.
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Análisis Genético-Poblacionales

Se realizaron análisis de variabilidad genética y poli-
morfismos de DNA empleando los programa DnaSP 
v5 (5.10.01) (Librado & Rozas, 2009) y Arlequin 
3.5.1.2 (Excoffier, 2010). Los parámetros calculados 
fueron: diversidad nucleotídica (π), diversidad haplo-
típica (h), número de haplotipos, número de sustitu-
ciones. El análisis de Fst pareado se realizó empleando 
el programa Arlequin 3.5.1.2 (Excoffier, 2010). En 
este estudio no se realizó un análisis de AMOVA debi-
do a que las cuencas muestreadas no presentan igual 
número de puntos de colecta.

Análisis Filogeográfico

Estos análisis fueron realizados bajo el criterio de 
máxima verosimilitud (Maximum Likelihood - ML) 
(Felsentein, 1981), en donde se escogieron los 2 me-
jores modelos evolutivos que se ajustaran a los datos 
(regiones COI y Cyt b por separado) en base al criterio 
BIC, utilizando la plataforma del programa MEGA 
5.05 (Tamura et al. 2011). Según estos análisis los 
modelos evolutivos que mejor se ajustan a los datos 
son Tamura-Nei y Kimura 2p para COI y Tamura 3p y 
Hasegawa-Kishino-Yano (HKY) para Cyt b. 

Posteriormente, se llevó a cabo el análisis de Máxima 
Verosimilitud en el programa MEGA 5.05 (Tamura et 
al. 2011) utilizando 10.000 repeticiones como sopor-
te; se empleó como grupo externo para este análi-
sis las secuencias de COI y Cyt b (NCBI accesión: NC 
010570) de Arapaima gigas, ya que la especie hermana 
Osteoglossum ferreirai no posee accesiones en bases de 
datos para el gen COI.

RESULTADOS

La matriz para la región COI presentó una longitud 
de 585pb, y la matriz para la región Cyt b presentó 
una longitud de 392pb. Se calculó la media para la 
composición de bases nucleotídicas para cada gen, 
encontrándose las proporciones A (25.855%), G 
(16.4375%), T (31.8425%) y C (26.0375%) para 
COI; y  A (27.1725%), G (14.6125%), T (27.455%) 
y C (30.76%) para Cyt b.

Análisis Genético-Poblacionales

Para la región COI se encontraron 7 haplotipos en las 99 
secuencias analizadas, siendo el Haplotipo 2 el más fre-
cuente y el de mayor distribución, presentándose en 92 
de los 99 individuos de las 4 localidades (Tabla 1 y Figura 
1). Los 6 haplotipos restantes se encontraron restringi-
dos a una única localidad, y 5 de estos (H1, H3, H4, H6 
y H7) se presentaron en un único individuo. La localidad 
de Leticia y Tarapacá presentaron los valores más altos de 
diversidad nucleotídica y haplotípica respectivamente. A 
pesar de tener el mayor número de muestras, la localidad 
de Puerto Leguízamo presentó los valores más bajos de 
diversidad nucleotídica y haplotípica. 

Tabla 1. Resultados genético-poblacionales para COI

Localidad n H1 H2 H3 H4 H5 H6 H7  (π) Hps (h) Sust.
Tarapacá 10 1 8 1 0.00037 3 0.300 1 (Ts)
Pto.Leguízamo 43 43 0 1 0 0
Leticia 27 23 2 1 1 0.00050 4 0.276 3 (Ts)
La Pedrera 19 18 1 0.00016 2 0.048 0
Todas 99 1 92 1 1 2 1 1 0.00041 7 0.239 4

(n= número de muestras; π= Diversidad nucleotídica; Hps= N° Haplotipos; h= Diversidad haplotípica; Sust.= N° sustituciones (Ts= transiciones y Tv= Transversiones))

Arawana - Cesar Bonilla
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En cuanto a los resultados para las 44 secuencias de 
Cyt b, se identificaron 3 haplotipos, el Haplotipo 1 
fue el más frecuente presentándose en 41 de los 44 
individuos y el único presente en las 4 localidades de 

estudio (Tabla 2 y Figura 2). Solo se encontró un ha-
plotipo restringido a una única localidad (Haplotipo 
3). La localidad que presentó los valores más altos de 
diversidad nucleotídica y haplotípica fue Tarapacá. 

figura 1. Frecuencia y distribución de haplotipos de COI.

Tabla 2. Resultados genético-poblacionales para Cyt b

Localidad n H1 H2 H3  (π) Hps (h) Ssut.
Tarapacá 7 6 1 0.00073 2 0.286 1 (Tv)
Pto.Leguízamo 11 10 1 0.00047 2 0.182 1 (Tv)
Leticia 16 16 0 1 0 0
la Pedrera 10 9 1 0.00033 2 0.130 1 (Tv)
Todas 44 41 2 1 0.00033 3 0.1321 1

(n= número de muestras; π= Diversidad nucleotídica; Hps= N° Haplotipos; h= Diversidad haplotípica; Sust.= N° sustituciones (Ts= transiciones y Tv= Transversiones))
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Los resultados para el índice Fst arrojaron valores 
poco significativos para los dos marcadores, en don-
de solo se encontraron valores significativos entre las 

localidades de Tarapacá-Puerto Leguízamo (0.32812; 
p=0.02802) y Puerto Leguízamo-Leticia (0.02049; 
p=0.02049) para el gen COI (Tabla 3 y 4).

figura 2. Frecuencia y distribución de haplotipos de Cyt b. 

Tabla 3. Valores de Fst calculados para COI en las cuatro localidades de colecta. (10100 Permutaciones. Nivel de significancia= 0.0500).*Valores significativos.

Tarapacá Pto.Leguízamo Pedrera Leticia
Tarapacá -------------------
Pto. Leguízamo 0.32812 (0.02802)* -----------------------
Leticia 0.0473 (0.24443)* 0,05393 (0.29047) -----------------------
Pedrera -0.01214 (0.45580)* 0,10125 (0.02049)* 0,00083 (0.38174) -------------------------

Tabla 4. Valores de Fst calculados para Cyt b en las cuatro localidades de colecta. (10100 Permutaciones. Nivel de significancia= 0.0500).*Valores de significancia.

Tarapacá Pto.Leguízamo Pedrera Leticia
Tarapacá -------------------
Pto. Leguízamo -0,04804 (0,99990) -----------------------
Leticia 0,12840 (0,29710) 0,03562    (0.41016) -----------------------
Pedrera -0,12814 (0,99990) -0,04963  (0,9990) 0,04950 (0.38402) -------------------------
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Análisis Filogeográficos

En los análisis filogeográficos para COI se obser-
vó en las topologías presentadas la conformación 
de un grupo monofilético para los 7 haplotipos 
encontrados, reflejando la poca divergencia entres 
estos. No se observó una diferenciación de gru-

pos monofiléticos de haplotipos por localidades, 
siendo esto concordante con la distribución y fre-
cuencia presentadas por el Hapotipo 2, el cual se 
encontró en todas las localidades y en la mayoría 
de individuos, postulándose según los modelos es-
cogidos (Tamura-Nei) como haplotipo ancestral 
(Figura 3 y 4).

figura 3. Árbol de Máxima Verosimilitud Haplotipos COI. Kimura-2p. Entre paréntesis se encuentra el número de individuos que presentaron el haplotipo.
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En cuanto a los análisis filogenéticos para los haplo-
tipos encontrados para el marcador Cytb, se permite 
una resolución clara para estos tres haplotipos, encon-
trándose el Haplotipo 1 como el haplotipo ancestral 

y con mayor frecuencia, del cual posiblemente se han 
derivado los haplotipos 2 y 3, los cuales se encuentran 
restringidos a la región Norte de la Amazonía Colom-
biana (Figuras 5 y 6).

figura 4. Árbol de Máxima Verosimilitud Haplotipos COI. Tamura-Nei. Entre paréntesis se encuentra el número de individuos que presentaron el haplotipo.
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figura 5. Árbol de Máxima Verosimilitud HaplotiposCytb. Modelo HKY. Entre paréntesis se encuentra el número de individuos que presentaron el haplotipo.

figura 6. Árbol de Máxima Verosimilitud Haplotipos Cytb. Tamura 3p. Entre paréntesis se encuentra el número de individuos que presentaron el haplotipo.
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DISCUSIÓN

Análisis Genético-Poblacionales

Se encontró una baja diversidad nucleotídica y haplo-
típica para los dos marcadores. Para COI se reporta-
ron bajos valores de diversidad genética (π=0,00041 
y Hd= 0.2390), información comparada con las 
diversidades reportadas por Mohd-Shamsudin et 
al. (2011) en las arawanas Osteoglossum bicirrhosum 
(π=0,00080 y Hd= 0.406) y Scleropages formosus 
(0,0000<π>0.00412 y 0.000<Hd>1.000) para 
este gen; al igual que otros estudios para COI en dife-
rentes especies de peces (Ward et al. 2005). No obs-
tante, el estudio llevado a cabo por Mohd-Shamsudin 
et al. (2011) presenta un área geográfica de estudio 
más extensa que la del presente estudio, además de un 
bajo número de individuos por variedad (población) 
que no excede de 10; razones que podrían llevar a 
reportar una “mayor” diversidad nucleotídica y ha-
plotípica en la Arawana asiática.

COI se ha reportado como un marcador relativamente 
conservado a nivel intraespecifico, el cual ha sido am-
pliamente utilizado en estudios interespecificos (Pa-
lumbi & Benzei, 1991), nivel taxonómico en donde 
llega a presentar una mayor variabilidad. Esta razón 
lo ha llevado a convertirse en la herramienta principal 
para el “Barcode of the Life”.

Los resultados para la región Cyt b reporta-
ron bajos valores de diversidad genética (π= 
0,00033; Hd=0.1321) en comparación a lo re-
portado para la arawana asiática Scleropages formosus 
(0,00084<π>0.00675 y 0.476<Hd>0.750) (Mo-
hd-Shamsudin et al. 2011) en sus diferentes morfoti-
pos de color. El gen Cytb presentó los valores más ba-
jos de diversidad nucleotídica, resultados que difieren 
de algunos estudios en peces (Miya & Nishida, 2000 
en Page & Hughes, 2010) y para la Arawana asiática 
(Mohd-Shamsudin et al. 2011) donde se ha  repor-
tado una mayor variabilidad de Cytb en comparación 
con COI. Sin embargo, es preciso resaltar la diferencia 
en el número de muestras para cada gen. 

Por otro parte, los valores más altos y los únicos sig-
nificativos para el índice Fst presentados por la rela-

ciones pareadas de Pto Leguízamo-Tarapacá (0,32812 
(0,02851)) y Pto Leguízamo – Leticia (0,10125 
(0.02079)), nos sugieren un posible flujo limitado de 
genes entre las localidades estudiadas, es decir, se po-
dría presentar una estructuración poblacional para la 
Arawana blanca en la Amazonia colombiana.
  
Esta posible estructuración poblacional, podría ser so-
portada en concordancia con los resultados encontrados 
en estudios genético-poblacionales mediante SSR para 
esta especie en la Amazonia peruana y brasileña (Chota, 
2011; Silva, 2009). Igualmente, aspectos biológicos tales 
como: comportamientos migratorios restringidos, gran 
tamaño de los huevos y la posterior retención de larvas 
para cuidado parental reportado en la Arawana blanca; 
dificultarían una amplia dispersión de individuos, llevan-
do a una diferenciación genética intrapoblacional (Álva-
rez, 2000; Planes et al. 2001 en Silva, 2009; Rabello-Ne-
to & Chão, 2008; Sánchez et al. 2010; Silva  et al. 2009).

Análisis Filogeográficos 

Para COI y Cyt b se observó la presencia de un posible 
haplotipo ancestral del cual se han derivado el resto 
de haplotipos aquí identificados. Esto podría deberse 
al limitado intercambio genético que se ha reporta-
do para las poblaciones de Arawana blanca (Chota, 
2011; Silva, 2009), ya que este es un factor que con-
lleva al desarrollo de procesos evolutivos indepen-
dientes, en donde se generan mutaciones aisladas, en 
términos geográficos.

Silva, (2009) encontró una diferenciación genéti-
ca significativa entre las poblaciones occidentales y 
orientales de Arawana blanca en la Amazonía brasile-
ña; no obstante reportó la presencia de una haploti-
po ancestral compartido en 15 de las 16 poblaciones 
estudiadas, resultados muy similares a lo encontrado 
para los marcadores COI y Cyt b en este estudio. Adi-
cionalmente sugiere la diferenciación de las pobla-
ciones de Arawana blanca a partir de un único “stock 
ancestral” que pudo haberse presentado en la Ama-
zonia occidental. 

Este planteamiento podría verse apoyado en eventos 
geológicos que han modificado los ecosistemas acuá-
ticos en la región amazónica (ej. rompimiento arco 
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del Purus y posterior establecimiento del sistema flu-
vial transcontinental Andes-Atlántico), y que por ende 
han sido influyentes en la discusión de la historia evo-
lutiva de especies peces para esta región (Lovejoy et 
al. 2010). El Arco del Purus fue una barrera geológica 
que separó la Amazonía occidental de la Amazonia 
oriental desde el Paleozoico hasta el Mioceno tardío, 
período en el que debido a su rompimiento se origi-
nó la conexión fluvial entre los Andes y el Atlántico  
(Figueiredo et al. 2009 en Hoorn & Weselingh, 2010; 
Bemerguy & Sena Costa, 1991 en Silva, 2009). 

Según Silva, (2009) estos procesos de aislamiento geo-
gráfico y posterior conexión fluvial (sentido occidente-
oriente) pueden verse reflejados en las poblaciones de 
Arawana blanca, ya que el haplotipo ancestral encontrado 
para la región ATPasa (6 y 8) en la mayoría de las pobla-
ciones, presentó una frecuencia que disminuyó gradual-
mente en sentido occidente-oriente, reflejando el posible 
patrón de expansión poblacional a partir del “stock re-
productivo ancestral” de la región amazónica occidental. 

No obstante, es importante resaltar que debido a ra-
zones tales como el análisis de muestras provenientes 
de mercados locales (en donde no hay claridad sobre 
su procedencia) y a la baja capacidad de diferencia-
ción genética-poblacional por parte de los marca-
dores moleculares empleados, cualquier hipótesis 
filogeográfica o estrategia de manejo aquí planteadas 
deben ser tomadas con precaución hasta no obtener 
resultados más claros en cuanto a la diversidad gené-
tica de la Arawana blanca en la amazonia colombiana. 

Recomendaciones

Debido a que los marcadores moleculares aquí em-
pleados reflejan relaciones ancestrales, se recomien-
da la implementación de marcadores moleculares 
nucleares como son los microsatélites (SSR). Estos 
marcadores moleculares permitirán revelar relaciones 
genéticas más actuales, donde las posibles diferencias 
genéticas e interacciones (flujo génico) entre las po-
blaciones de esta especie se observarían con mayor 
claridad, generando así mejores elementos de juicio 
en la realización de planes de manejo y conservación 
de esta especie en la amazonia colombiana.

CONCLUSIONES

Se presentó una baja variabilidad genética (Diversidad 
nucleotídica y haplotípica) para las  regiones COI y 
Cytb en individuos de Osteoglossum bicirrhosum prove-
nientes del mercado en las 4 localidades estudiadas en 
la Amazonía colombiana.

Los análisis genéticos a partir de los marcadores mi-
tocondriales COI y Cytb en individuos de Arawana 
blanca, sugieren que las poblaciones de esta especie 
para la región amazónica colombiana comparten una 
misma historia evolutiva, encontrándose una posible 
diferenciación poblacional a partir un único “stock 
reproductivo ancestral”.

Las posibles diferencias en el nivel de explotación de 
la Arawana blanca para las diferentes localidades de la 
Amazonia colombiana, y la posible estructuración de 
sus poblaciones que generaría el desarrollo de proce-
sos evolutivos independientes en cada población; son 
características que hacen necesario establecer estrate-
gias de conservación especificas que se ajusten a los 
requerimientos ecológicos de cada población.   
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