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Resumen:

En el rio Parana, Megaleporinus obtusidens es un componente importante tanto en la pesca comercial como recreacional, con gran
aceptacion para el consumo humano, considerada hasta hoy como la Unica especie de “Boga” en Argentina. Es por ello que el
trabajo fue realizado con el objetivo de determinar la ocurrencia de diferentes especies del género Megaleporinus, identificandolas
genéticamente y evaluar si las especies putativas existentes se diferencian en su estructura genética y parametros poblacionales
basicos. Para ello, se extrajo ADN con el fin de amplificar y secuenciar el gen la subunidad | del Citocromo Oxidasa (COIl), como asi
también para analizar con los marcadores microsatélites (técnica para la cual no se obtuvieron resultados) a partir de ejemplares
provenientes de ltuzaingd, Puerto Abra, Puerto Gonzales e Ita4 Ibaté, capturados durante las sucesivas campafias mensuales
realizadas por INICNE en los afios 2008 a 2017. Ademas, se determinaron datos morfométricos tales como peso y longitud, y se
estimaron las edades mediante analisis de otolitos. Se estimd también el factor de condicion relativo, se realizaron curvas de
crecimiento y proporcidon de sexos, entre otros caracteres. Mientras que la amplificacion de microsatélites no resultd, si se logro
amplificar fragmentos del gen COl, los que fueron secuenciados. Los cromatogramas correspondientes fueron analizados mediante
el programa CHROMAS, y las secuencias se alinearon mediante el programa MEGA v6 en conjunto a secuencias correspondientes
a especies del género Megaleporinus. Se gener6 un arbol de distancias genéticas mediante el método estadistico UPGMA,
identificandose 21 ejemplares como M. piavussu y 1 ejemplar como M. obtusidens. Para complementar la identificacion se procedié a
comparar las secuencias utilizadas en este estudio con secuencias de GenBank mediante la herramienta BLAST. En tal comparacion
se pudo observar que aparecen como L. obtusidens o L. elongatus, lo que resulta comprensible si se considera la novedad del
género Megaleporinus y la especie M. piavussu. Esta amplia dominancia de M. piavussu en la zona de estudios indica la necesidad
de modificar muchos trabajos referidos a la ictiofauna de la region, ya que en ellos la especie nombrada casi con exclusividad es M.
obtusidens. Este estudio pretende contribuir a un mejor entendimiento de la diversidad del género Megaleporinus, por lo que la
confirmacién de la coexistencia de al menos dos especies simpatricas de Megaleporinus en la zona del rio Parand donde se
realizaron las capturas, podria ser de gran ayuda para su manejo sustentable y conservacion.
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