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MÉTODOS

Figura 4. Análisis Manhattan Plot.

Tabla 1. Genes homólogos resultantes.
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RESULTADOS Y DISCUSIÓN

1. Se generó GWAS, donde fue posible determinar más de 6000 SNPs, seleccionándose como altamente 

relevantes 140 por su índice de fijación como P = 10

2. Dada la comparación en análisis BLAST buscando genes homólogos de relevancia, se encontraron 27 

genes de interés, que aún no determinan una respuesta directa a la posible presión de selección en el 

llamado reproductivo, sin embargo, encontrando genes de especial desarrollo en etapa larvaria y adulta

CONCLUSIONES

INTRODUCCIÓN

OBJETIVOS

La cuenca Magdalena-Cauca es el 

ecosistema de agua dulce más importante 

de Colombia debido a su gran biodiversidad, 

con 213 especies. Se extiende por 1,600 km 

y atraviesa 728 municipios, beneficiados 

económicamente de la pesca en la cuenca. 

Pimelodus grosskopfii destaca entre sus 

especies endémicas debido a su interés 

pesquero para consumo alimentario, especie 

declarada en peligro de extinción, sin 

embargo, su caracterización genético-

adaptativa es escasa.
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Figura 2. La estructura de las poblaciones de P. 

grosskopfii en la cuenca del Magdalena - Cauca. 

Figura 1. Regiones del río Cauca y río magdalena 

donde se encuentra P. grosskopfii.

Figura 3. Pesca tradicional de P. grosskopfii.

Evaluar la posible asociación de SNPs que 

controlan  la reproducción de poblaciones de 

Pimelodus grosskopfii en dos stocks genéticos 

encontrados previamente.

OBJETIVOS ESPECIFICOS

1. Generar análisis de asociación del genoma 

frente a dos stocks genéticos 

independientemente de su región.

2. Comparar la significancia de los SNPs hallados 

frente a la posible selección al llamado 

reproductivo.
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