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INTRODUCCIÓN
El calentamiento global modela la hidrología de los cuerpos de agua y desplaza los

límites mínimos habitables de organismos (Campos et al., 2021). El desconocimiento de

esta problemática lleva a la toma de decisiones poco objetivas sobre la conservación de

la biodiversidad. Las tres especies de peces endémicos del genero Pimelodus están

distribuidos diferencialmente en la cuenca Magdalena-Cauca, debido a la temperatura y

altitud (Villa-Navarro et al., 2017).

Se busca hallar SNPs asociados a regiones codificantes que correspondan a fenotipos

adaptados y que sean diferenciales entre estas especies, con el fin de generar

predicciones más precisas sobre su respuesta futura al cambio climático (Gotelli &

Stanton-Geddes, 2015; Tam et al., 2019; Uitterlinden, 2016). Estos estudios genómicos

ayudan a conservar las especies y por tanto, a las familias que dependen de ellas.

¿Qué genes están asociados a la distribución altitudinal diferencial de las especies P. crypticus, P. grosskopfii y P. yuma en la 

cuenca Magdalena-Cauca?

General: Evaluar la presencia de posibles variantes genéticas asociados a la adaptación y supervivencia de peces en ambientes acuáticos

altitudinalmente diferenciados dentro de la cuenca Magdalena-Cauca.

Específicos:

• Identificar SNPs recíproca y significativamente fijados entre los pares de especies P. crypticus / P. yuma y P. crypticus / P. grosskopfii.

• Determinar la identidad génica de las regiones circundantes a los SNPs asociados a las especies.

• Evaluar el efecto de la mutación (SNP) sobre los cambios aminoacídicos generados en la región génica, cuando se trate de un exón.

OBJETIVOS

METODOLOGÍA

Se identificaron dos mutaciones tipo SNPs relacionadas posiblemente a la adaptación diferencial de las especies, localizadas en regiones

codificantes de genes como el AP5M1 (control del transporte endosomal/fuerza y desarrollo muscular) y NR4A3 (homeostasis/metabolismo

de la glucosa).

De los SNPs se derivan mutaciones no sinónimas, al cambiar el aminoácido generado.
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RESULTADOS

Predicción 

aminoacídica de locus 

11072 y 1604. 

Alineamiento multiespecie del gen AP5M1 (izquierda) y del gen 

NR4A3 (derecha). 

Asociación genotipo-

fenotipo (Algoritmo 

Manhattan)

-log10 (p) > 5 = asociación probable

-log10 (p) > 8,3 = asociación fuerte
P. crypticus y P. yuma

P. crypticus y P. grosskopfii


