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RESUMEN 

La trucha arcoíris (Oncorhynchus mykiss) es una especie acuícola de gran interés comercial 

y productiva, que cuenta con información muy limitada respecto a factores de interés 

comercial validados por data morfológica, genética y genómica, especialmente en la región 

Amazonas, Perú. En este sentido, la presente investigación caracterizó fenotípica y 

genómicamente los principales grupos de poblaciones naturalizadas de trucha arcoíris 

evaluando 39 parámetros morfológicos y determinando la estructura y función de sus 

genomas mitocondriales. Se identificaron fenotípicamente ocho poblaciones naturalizadas 

en las provincias de Chachapoyas, Luya y Rodríguez de Mendoza; sin embargo, éstas 

corresponden solamente a tres grupos genómicos compartiendo relaciones evolutivas con 

linajes de EE.UU, Dinamarca, China y España con grados de divergencia entre 0.1% a 

0.6%. Esto resalta la importancia de confirmar los resultados fenotípicos con análisis 

moleculares. El genoma mitocondrial de trucha arcoíris está compuesto con 37 genes 

codificantes y dos regiones no codificantes con una longitud de 16655-16660 pb. La 

Región Control, ND4 y ND5 son genes óptimos para futuros estudios de evaluación de 

conectividad genética en trucha arcoíris. También se identificaron un total de 75 SNPs 

(Polimorfismo de nucleótido simple) que probablemente explicarían la naturalización de la 

trucha arcoíris en la Región Amazonas. Este es el primer estudio integrado de 

caracterización fenotípica y genómica relevante para entender el parentesco y diversidad de 

poblaciones naturalizadas de trucha arcoíris.   

 

Palabras claves: ADN mitocondrial, anotación genómica, ensamblaje genómico, filogenia, 

genoma mitocondrial, morfometría, población naturalizada, SNP, trucha arcoíris. 
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ABSTRACT 

The rainbow trout (Oncorhynchus mykiss) is an aquaculture species of great commercial 

and productive interest, which has very limited information regarding factors of 

commercial interest validated by morphological, genetic and genomic data, especially in 

the Amazonas region, Peru. In this sense, the present research characterized phenotypically 

and genomically the main groups of naturalized populations of rainbow trout evaluating 39 

morphological parameters and determining the structure and function of their mitochondrial 

genomes. Eight naturalized populations were phenotypically identified in the provinces of 

Chachapoyas, Luya and Rodríguez de Mendoza; however, these correspond to only three 

genomic groups sharing evolutionary relationships with lineages from the USA, Denmark, 

China and Spain with degrees of divergence between 0.1% to 0.6%. This highlights the 

importance of confirming phenotypic results with molecular analyses. The mitochondrial 

genome of rainbow trout is composed of 37 coding genes and two non-coding regions with 

a length of  16 65 5-16660 bp.  The Control Region,  ND4  and ND5 are optimal genes for 

future genetic connectivity evaluation studies in rainbow trout. A total  of 75 SNPs (Single 

Nucleotide Polymorphism) were also identified that would probably explain the  

naturalization of rainbow trout in the Amazon Region. This is the first integrated study of 

phenotypic and genomic characterization relevant to understanding the kinship and 

diversity of naturalized rainbow trout populations. 

Keywords: Mitochondrial DNA, genomic annotation, genomic assembly, phylogeny, 

mitochondrial genome, naturalized population, morphometry, SNP, rainbow trout. 
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I. INTRODUCCIÓN 

En la producción acuícola, la trucha arcoíris (Oncorhynchus mykiss) es la especie de 

mayor explotación a nivel nacional en peces de origen continental (66.5%), mientras 

que la región Amazonas contribuye al 0.59% de extracción en peso fresco 

(PRODUCE, 2022). La trucha arcoíris es originaria de las cuencas que drenan al 

Pacífico en Norteamérica, y fueron distribuidas desde 1874 en diversas partes del 

mundo a excepción de la Antártida (FAO, 2022). En el Perú, fue introducida en 1925 y 

actualmente se encuentra distribuida en casi todos los hábitats de agua dulce de la 

sierra con una gran adaptación en lagunas, ríos y lagos altoandinos (Coela, 2020; 

MINAM, 2021). De aquí se puede considerar a la trucha arcoíris como una especie 

naturalizada al haberse establecido en hábitats que solo llegarían a ser habitadas por 

especies endémicas de la zona (Cossíos, 2010). Debido a su gran proceso de 

naturalización, impulsa la necesidad de evaluar los impactos que tiene en la 

biodiversidad acuática y el estado de sus poblaciones causada por la naturalización que 

ha experimentado (Stanković et al., 2015). En base a que la variabilidad genética es el 

resultado de años de evolución, la alteración de su hábitat y su estructura genética 

provocan una pérdida de variabilidad genética generando que las poblaciones tiendan a 

reducir y tener una tasa de adaptación más baja en otros hábitats (Doadrio, 2001). En 

este sentido, es vital entender la variabilidad y estructura genética de la trucha arcoíris 

luego de los procesos de adaptación de sus poblaciones en las diversas zonas de 

producción acuícola de trucha de la región Amazonas. 

El uso de diversas herramientas moleculares permite obtener una adecuada 

información de la diversidad genética para el planteamiento de estrategias de 

conservación zoogenética (FAO, 2010). Para ello, la información presente en el 

genoma de trucha, específicamente en el mitocondrial, es fundamental para los 

diversos análisis filogenéticos y de genética de poblaciones (Kivisild, 2015; Satoh et 

al., 2016). Esto se debe a que el ADN mitocondrial posee una tasa de mutación mayor 

que el ADN nuclear (Allio et al., 2017) y la ausencia de recombinación brinda la 

oportunidad de analizar las relaciones genéticas (Kivisild, 2015) y variaciones 

(Alaqeely et al., 2021) entre y dentro de las poblaciones.  
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El genoma mitocondrial se encuentra en las organelas conocidas como mitocondrias y 

se caracteriza por ser pequeño, contener una cantidad limitada de genes y carecer de 

intrones; teniendo una expresión compleja, pero importante en la supervivencia de 

organismos vertebrados (Mileshina et al., 2015; Basu et al., 2020). Generalmente, los 

genomas mitocondriales en los vertebrados se caracterizan por ser circulares con una 

longitud promedio de 16 kb, los cuales están compuestos de genes codificantes de 

proteínas, genes de ARN de transferencia y genes de ARN ribosómico (Boore, 1999; 

Iwasaki et al., 2013; Friedman & Nunnari, 2014). Este patrón ha sido observado mucho 

en peces, pero con diferencias mínimas en la distribución de los genes (Brown, 2008). 

La genómica es una rama eficaz que permite mejorar las inferencias genéticas en la 

conservación tradicional con conocimientos cualitativos más novedosos (Shafer et al., 

2015). La secuenciación en la investigación genómica es impulsada con plataformas de 

secuenciación de segunda (lecturas cortas) y tercera generación (lecturas largas), las 

cuales permiten obtener datos masivos más eficientes para genomas completos (López 

de Heredia, 2016). En este sentido, la práctica de secuenciación genómica y genotipado 

conceden el entendimiento de la estructura y función de genes de especies acuícolas 

más rigurosa, rápida y eficazmente (López et al., 2003). Asimismo, estas técnicas 

permiten el desarrollo de estudios comparativos de genomas completos en la 

conservación y selección de especies en la acuicultura (Kenechukwu et al., 2019). 

Estos estudios se vienen aplicando en especies de interés comercial como la trucha 

arcoíris, mediante el uso de marcadores moleculares (Zardoya et al., 1995) y datos 

genómicos (Berthelot et al., 2014). Sin embargo, se resalta la ausencia de información 

genética y genómica de trucha arcoíris de poblaciones naturales en la región 

Amazonas. 

A la actualidad, el campo del secuenciamiento genético ha presentado grandes avances 

puesto que permiten decodificar ADN en menor tiempo, mayor rendimiento y menores 

costos facilitando los análisis de investigación biológica (Mardis, 2017; Gómez et al., 

2022). Las tecnologías de segunda generación se caracterizan por tener una 

amplificación clonal masivamente paralela, a su vez de secuenciar y alinear lecturas 

cortas (Pareek et al., 2011); mientras que las tecnologías de tercera generación, por 
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tener una intervención directa en las moléculas individuales, obtienen la secuencia de 

una sola molécula (Schadt et al., 2010), como se puede apreciar en el secuenciamiento 

con el uso de nanoporos (Feng et al., 2015). Las tecnologías de secuenciamiento 

también permiten un mapeo retrospectivo de las lecturas mediante coordenadas 

espaciales en las secuencias de ADN  y ARN  (Ke et al., 2016). Todas estas 

tecnologías asumen su importancia en tener una secuenciación masiva donde se puede 

leer millones de secuencias de ADN en paralelo (Hernández et al., 2020; Rubio et al., 

2020). Esto permite que las secuencias de alto rendimiento del genoma mitocondrial 

identifiquen las mutaciones puntuales y deleciones con mayor precisión (Palculict et 

al., 2016). Actualmente, entre las tecnologías de secuenciación de alto rendimiento 

destacan las plataformas Illumina, Ion Torrent, Pacific Biosciences y Oxford Nanopore 

Technologies (Pradhan et al., 2019); siendo Illumina la tecnología que más dominio 

tiene en el mercado (Reuter et al., 2015).  

La trucha arcoíris (Oncorhynchus mykiss) es considerada como una de las especies de 

mayor impacto en la acuicultura mundial (Stanković et al., 2015), generando 

rentabilidad debido a los altos índices de crecimiento y producción que posee 

(Hernandez & Aquino, 2008). En la actualidad, las bases de datos de genomas 

mitocondriales de trucha arcoíris cuentan con información limitada generando 

dependencia en marcadores moleculares como COI (citocromo oxidasa 1) o la región 

control para entender la estructuración genética de las poblaciones de trucha arcoíris 

(Schroeter et al., 2019). Hasta el momento, en el Perú no se han realizado estudios 

genéticos y/o genómicos para caracterizar a las poblaciones de truchas y evaluar sus 

adaptaciones, probando que existe un desconocimiento en la biodiversidad acuífera 

(Ordinola, 2020). Esto limita el conocimiento de la conformación estructural y 

funcional y diversidad genómica de las poblaciones naturales de trucha arcoíris y el 

entendimiento de su adaptación en la Región Amazonas (Véliz, 2015).  

En base a los fundamentos presentados, se valora la importancia del estudio de la 

genómica mitocondrial de especies acuícolas de interés económico y productivo como 

la trucha arcoíris (Oncorhynchus mykiss) en poblaciones naturales de la región 

Amazonas. Este estudio permitirá obtener información de datos genéticos y genómicos 
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para el desarrollo de estrategias de conservación y selección de mejores reproductores 

aspirando a un mayor porcentaje de heterocigosis en su descendencia (Martínez & 

Huerta, 2007). De esta manera, investigar la genómica estructural y funcional de 

genomas mitocondriales y el potencial evolutivo de las poblaciones que llegarían a ser 

claves para la preservación de peces en sus diversos hábitats es vital para la región 

(Torres & Artoni, 2019). Comprender la funcionabilidad genómica permitirá analizar 

la expresión de genes implicados en diversos procesos asociados a la supervivencia de 

truchas arcoíris. Esto indirectamente impactará de manera positiva en los rasgos de 

interés comercial que exigen para especies acuícolas como la tasa de crecimiento, la 

madurez sexual, la calidad de carne, entre otros (López et al., 2015). 

En base a lo planteado, la presente investigación buscó analizar estructural y 

funcionalmente el genoma mitocondrial. Asimismo, se busca identificar las relaciones 

evolutivas de la trucha arcoíris (Oncorhynchus mykiss) de poblaciones naturales de la 

Región Amazonas. 

II. MATERIALES Y MÉTODOS 

2.1. Población, muestra y muestreo 

2.1.1. Población 

La población fue conformada por un total de 103 truchas, las cuales 

provinieron de ocho poblaciones naturalizadas de la región Amazonas. 

2.1.2. Muestra 

En base a un análisis estadístico de agrupamiento utilizando variables 

morfométricas, se seleccionó un espécimen representativo por cada grupo 

generado morfométrico.  

2.1.3. Muestreo 

Muestreo no probabilístico. 
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2.2. Recolección y preparación de muestras. 

Se recolectaron 103 muestras de truchas de ocho localidades de la región 

Amazonas con reportes de presencia de poblaciones naturales de truchas (Alto 

Imaza y Tilacancha en la provincia de Chachapoyas; Jucusbamba, Santo Tomás de 

Cupuy, San José de Lauman y Huaylla Belén en la provincia de Luya; 

Huamanpata y San Antonio en la provincia de Rodríguez de Mendoza (Figura 1, 

Tabla 1).  

 

Figura 1. Mapa de localización de los sitios de colecta de truchas naturalizadas en la 

Región Amazonas. 
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Tabla 1. Datos geográficos sobre las poblaciones naturales de trucha arcoíris de la región 

Amazonas. 

ID N° Población Recurso Hídrico Distrito Provincia 

JSB 13 Jucusbamba Río Sucusbamba Luya Luya 

AI 17 Alto Imaza Río Imaza Quinjalca Chachapoyas 

HMP 8 Huamanpata 
Laguna Huamanpata - 

Río Huamanpata 
San Nicolás 

Rodríguez de 

Mendoza 

SJL 11 San José de Lauman Quebrada San José 
Santo 

Tomás 
Luya 

MSA 15 
Microcuenca San 

Antonio 
Río San Antonio Longar 

Rodríguez de 

Mendoza 

ST 15 Santo Tomás de Cupuy Quebrada San José 
Santo 

Tomás 
Luya 

TL 12 Tilacancha Río Osmal Levanto Chachapoyas 

HB 12 Huaylla Belén Río Huaylla Colcamar Luya 

 

 

Figura 2. Colecta de truchas y preparación de muestras. 

• Pesca de truchas

• Extracción de truchas

• Empaquetado de 
truchas

• Llegada de 
truchas a 
laboratorio

• Lavado de 
individuo
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Cada muestra recolectada fue extraída de ríos y colocadas en un cooler con hielo 

para su traslado al laboratorio de Fisiología y Biotecnología Vegetal (FISIOVEG) 

de la Universidad Nacional Toribio Rodríguez de Mendoza de Amazonas, donde 

fueron lavadas y preparadas. 

 

2.3. Toma de medidas morfométricas. 

Antes de proceder a la extracción de ADN, se realizó una toma de imágenes a cada 

uno de los individuos colectados con la finalidad de poder obtener medidas 

morfométricas de cada individuo mediante el software ImageJ (Schneider et al., 

2012).  

 

 

Figura 3. Proceso de toma de imágenes y procesamiento de medidas morfométricas. 

 

• Lavado de 
individuos

• Preparación de 
muestras para 
toma de imágenes

• Toma de 
imágenes

• Procesamiento 
de imágenes 
por ImageJ
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El método para las medidas morfológicas a utilizar fue el “Truss protocol” o 

método de cerchas (basado en el método Landmarks Box Truss) (Figura 4) 

(Strauss & Bookstein, 1982; Villegas et al. 2020). Este método consiste en 

identificar puntos anatómicos característicos de una estructura en un organismo 

(Tabla 2, Figura 5) y formar un entramado de caja (González & Diaz, 2017). 

 

 

Figura 4. Protocolo de cerchas basado en box truss para medir la morfología en trucha 

arcoíris  (Strauss & Bookstein, 1982). 

 

 

 

 

Figura 5. Ubicación y organización de los principales Landmarks usados en trucha 

arcoíris. 
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Tabla 2. Parámetros morfométricos utilizados en este estudio, descritos por 

Villegas et al (2020). 

ID Parámetros 

A Largo estándar 

B Distancia hocico a la epifíseal 

C Distancia hocico a la aleta pectoral  

D Distancia epifíseal a la supraoccipital 

E Distancia epifíseal a la aleta pectoral 

F Distancia epifíseal a la articular  

G Distancia articular al origen aleta pectoral 

H Distancia supraoccipital al origen aleta dorsal 

I Distancia supraoccipital al origen aleta pélvica 

J Distancia supraoccipital al origen aleta pectoral  

K Distancia supraoccipital al articular 

M Distancia aleta pectoral a la aleta pélvica 

N Base aleta dorsal 

Ñ Distancia origen aleta dorsal al origen aleta anal 

O Distancia origen aleta dorsal a la aleta pélvica  

P Distancia origen aleta dorsal a la aleta pectoral 

Q Distancia aleta pélvica al origen aleta anal 

R Distancia posterior aleta dorsal a la posterior aleta adiposa  

S Distancia posterior aleta dorsal a la posterior aleta anal 

T Distancia posterior aleta dorsal a origen de la aleta adiposa  

U Distancia posterior aleta dorsal al origen aleta anal 

V Distancia posterior aleta dorsal a la aleta pélvica  

W Base aleta anal  

X Distancia posterior aleta adiposa al origen aleta caudal 

Y Distancia posterior aleta adiposa a la posterior aleta anal  

Z Distancia posterior aleta adiposa al origen aleta anal 

AA Distancia posterior aleta anal a la aleta caudal 

AB Largo maxilar  

AC Diámetro ojo 

AD Largo cabeza 

AE Base aleta adiposa 

AF Ancho interorbitario  

AG Ancho pectoral (cabeza)  

AH Longitud de hocico 

AI Región cefálica 

AJ Región trocal 

AK Región caudal 

AM Longitud de horquilla 

AN Longitud total 
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2.4. Análisis de individuos y selección de individuos 

Todos los parámetros morfológicos obtenidos fueron sometidos al Análisis de 

componentes principales (PCA) mediante el Software estadístico Rstudio (RStudio 

Team, 2022), utilizando el paquete FactoMineR (Le et al., 2008). La formación de 

grupos en base a similitudes morfométricas fue evaluada, y se seleccionó un 

individuo representativo por cada grupo formado para su posterior 

secuenciamiento. 

2.5. Preparación y extracción de ADN  

Para la preparación de las muestras para el proceso de extracción de ADN 

genómico, se extirparon las aletas pectorales y ventrales de cada una de las 

muestras recolectadas y fueron colocadas en tubos de 2ml para su posterior 

almacenamiento en un ultracongelador a temperatura de -80 °C. Luego se realizó 

la extracción de ADN mediante el uso del Kit Quick protocol Wizard®SV 

Genomic DNA Purification System (Promega, EE.UU.) siguiendo las indicaciones 

del fabricante (Figura 6). 

2.5.1. Incubación 

Para la extracción del ADN de trucha arcoíris, se colocó 20 mg de muestras 

de aleta en tubos ámbar de 1.5 ml y se agregaron 300µl de Nuclei Lysis 

Solution, 100µl de 0.5M EDTA (pH 8.0), 20µl de Proteinase K, 20mg/m y 

10µl de RNase A Solution, 4mg/ml. Estos fueron homogenizados en un 

vortex mixer LabNet modelo S0200, para después ser incubados en un 

termoblock Labnet Digital Dry modelo D-1301 con una duración de 24 

horas a 55 °C de temperatura constante (Figura 6).  

2.5.2. Lavado 

Luego del proceso de incubación, se procedió a agregar 250µl Wizard® SV 

Lysis Buffer a todos los tubos con muestras y se dejó incubar a temperatura 

ambiente por 5 minutos con vórtex cada 2.5 minutos, para después ser 

centrifugados a 9000 rpm por 4 minutos. Luego, se procedió a ensamblar y 

rotular las minicolumnas y filtros SV para cada muestra. Posteriormente, el 
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contenido líquido de los tubos ámbar fueron transferidos a las minicolumnas 

para ser centrifugadas a 13000 rpm durante 3 minutos. Luego se desechó el 

contenido de las columnas de recolección y se procedió al proceso de lavado 

agregando 650µl de Column Wash Solution y centrifugación a 13000 rpm 

durante 1 minuto. Después se desechó el líquido de lavado depositado en la 

columna de recolección. Este último procedimiento se repitió 4 veces 

(Figura 6). 

2.5.3. Obtención de ADN 

Luego del cuarto lavado se secaron los tubos mediante un centrifugado 

adicional a 13000 rpm durante 2 minutos y se transfirió el filtro a un tubo 

nuevo de 1.5ml previamente rotulado. Luego se agregó 50 µl de Nuclease-

Free Water al interior de los filtros, se dejó incubando por 2 minutos a 

temperatura ambiente y se centrifugó a 11000 rpm durante 3 minutos sin 

desechar el contenido del tubo. Este proceso se repitió 2 veces, para 

finalmente desechar el filtro y almacenar el producto de ADN genómico en 

una refrigeradora a -20 °C de temperatura (Figura 6). 

 

Figura 6. Protocolo de extracción de ADN en aleta de trucha. 

Uso del Kit Quick protocol 
Wizard®SV Genomic DNA 

Purification System 

Extracción de 
muestra de aleta.

Incubación.

Digestion Solution Master 
Mix + 55 °C por 24 horas.

Lavado.

Lysis Buffer y después 
Wash Solution + 

centrifugado a 13000 rpm 
x 1 min. 4 veces.

Obtención de 
ADN

Nuclease-Free 
Water por 2 min y 

centrifugado a 
11000 rpm x 3 
min. 2 veces. 
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2.6. Evaluación de la calidad y cantidad de ADN 

Para determinar la calidad y pureza del ADN extraído, las muestras de ADN 

fueron evaluadas mediante cuantificación con el Kit de cuantificación Qubit™ 

dsDNA HS Assay Kit Q32854 (Invitrogen, EE.UU.) y el equipo cuantificador 

Quantus Fluorometer (Promega, EE.UU.). Asimismo, se realizó un análisis de 

cuantificación mediante el equipo Nanodrop Eppendorf BioSpectrometer® basic 

(Eppendorf, Alemania) y un análisis electroforético mediante gel de Agarosa 1%.  

2.6.1. Cuantificación por Fluorómetro 

La cuantificación se realizó con el uso de la espectrofotometría, el cual 

determina la cantidad de una molécula en una solución mediante la 

absorción de luz en las moléculas (Velázquez et al., 2014). Con el uso del 

Kit de cuantificación Qubit™ dsDNA HS Assay Kit Q32854 (Invitrogen, 

EE.UU.), se utilizó un total de 200 µl para cada muestra por tubo. Para ello, 

se preparó una mezcla de 1 µl Qubit® dsDNA HS Reagent por muestra y 

199 µl Qubit® dsDNA HS Buffer por muestra y se mezcló mediante vórtex. 

Para la preparación de las muestras a evaluar, se tomaron 199 µl de la 

mezcla lista y se mezcló con 1 µl de ADN en tubos PCR de 0.5 ml rotulados. 

A su vez se prepararon las mezclas Qubit® dsDNA HS Standard 1 y 2, 

donde se utilizó 190 µl de la primera mezcla hecha y se agregó 10 µl de 

Standard 1. Este proceso se repitió para el Standard 2 y se mezclaron 

mediante vórtex. La principal función de estos Standards es poder calibrar el 

equipo antes de realizar las lecturas con las muestras. Una vez terminadas 

todas las preparaciones de las muestras y Standards, estas se pasaron en un 

equipo MiniSpin para que todo el contenido sea precipitado. Finalizado 

todos los preparados fueron incubados a temperatura ambiente y en 

oscuridad durante 5 minutos para su lectura en el equipo cuantificador 

Quantus Fluorometer (Promega, EE.UU.), donde se calibró, con el Standard 

1 y Standard 2. Posteriormente, se realizaron las lecturas de todas las 

muestras en ng/µl en el equipo (Figura 7). 
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Figura 7. Protocolo de cuantificación de ADN por Fluorómetro. 

 

2.6.2. Cuantificación por Nanodrop 

La cuantificación por nanodrop no solo se caracteriza por la cuantificación 

de las moléculas sino también por la detección de contaminantes como 

proteínas u otros en las muestras productos de los pasos de extracción, 

además de verificar la pureza e integridad de las muestras (Hughes et al., 

2012). Para el proceso de cuantificación por nanodrop se utilizó un equipo 

Nanodrop Eppendorf BioSpectrometer® basic (Eppendorf, Alemania), 

donde se agregó 1 µl de muestra de ADN en una cubeta marca Eppendorf de 

1mm. Al cerrar se aseguró la formación de una columna de la muestra dentro 

de la cubeta para después colocar la misma en el equipo y realizar las 

lecturas respectivas, así mismo para calibrar el equipo y limpiar la cubeta se 

utilizó 1.5 µl de Nuclease-Free Water (Figura 8). 

Uso del Kit de 
cuantificación 

Qubit™ dsDNA 
HS Assay Kit 

Q32854

Preparación 
de ADN  y 
Standards 

Uso del 
Fluorómetro

Anotación de 
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Figura 8. Protocolo de cuantificación de ADN por Nanodrop. 
 

2.6.3. Electroforesis 

Los principios de electroforesis se basan en la separación electroforética de 

moléculas con carga en un campo eléctrico y en el ámbito de biología 

molecular se utiliza para determinar el peso molecular, aislamiento de 

moléculas, la detección estructural e incluso en el control de pureza en 

muestras de ADN (Drabik et al., 2016). El proceso de electroforesis se 

realizó mediante el gel de agarosa al 1%, donde se mezclaron 150ml del 

reactivo Buffer TAE (Tris-acetate-EDTA) al 1X y 1.44gr de agarosa en 

polvo. Luego fueron calentadas en un matraz con la finalidad de obtener una 

mezcla homogénea, al obtenerlas se dejó enfriar hasta los 50 °C donde se 

agregó 4 µl de reactivo SYBR™ Safe DNA Gel Stain (Invitrogen, EE.UU.) 

y se homogenizó la mezcla. Posteriormente, se agregó a un molde para gel 

de electroforesis homogéneamente y se colocaron los pocillos, para dejar 

enfriar durante 15 minutos. Se colocaron 4 µl de muestra de ADN mezclado 

con 1 µl de tinción en cada pocillo. Además, se agregó 3 µl de gene ruler 1 

kb mezclado con 1 µl de tinción para un pocillo que sirvió de tamaño 

control. Una vez realizado esto, se corrió el gel de agarosa cargado con las 

Cargado de cubeta 
con 1 µl de ADN

Lectura de 
Nanodrop

Toma de 
resultados
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muestras durante 15 minutos a un voltaje de 100 V en un equipo de 

electroforesis. Terminado el tiempo, se colocó el gel en un transiluminador 

modelo UVCI-1100 (Mayor Science, EE.UU) y se visualizaron los 

resultados mediante el software SmartView Pro (Figura 9). 

 

Figura 9. Protocolo de electroforesis en ADN de trucha. 

 

2.7. Secuenciamiento del genoma mitocondrial completo. 

Obtenido el ADN y luego de analizar su calidad, se seleccionaron muestras de 

ADN óptimo y se enviaron 45 µl del ADN genómico de los individuos 

seleccionados para su secuenciamiento comercial por DNA-Link (DNA-link Inc, 

Corea del Sur). Para ello, el ADN genómico se fragmentó y se ligó a adaptadores 

únicos utilizando el kit de preparación de biblioteca de ADN Swift 2S Turbo 

(Swift Bioscience, Ann Harbor, MI, EE. UU.). Luego, las bibliotecas se 

secuenciaron en la plataforma Illumina Nova Seq 6000 (Illumina, San Diego, CA) 

de acuerdo con la operación estándar. Se generaron lecturas de 150 nucleótidos 

(nt) de extremos emparejados. 

Gel y electroforómetro  
para electroforesis

Cargado de muestras a Gel de 
agarosa 4µl de ADN + 1 µl de 

tinción DNA Ladder

Resultado de 
corrida de 

muestra por 15 
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Figura 10. Preparado de muestras para envío de secuenciamiento. 
 

2.8. Análisis de datos 

2.8.1. Ensamblaje y anotación de genes 

Para el ensamblaje de los genomas, las lecturas de baja calidad fueron 

eliminados mediante el software Trimmomatic (Bolger et al., 2014) y el 

software FastQC (Andrews, 2010), para posteriormente utilizar el 

ensamblador Flye (Dierckxsens et al. 2017; Kolmogorov et al., 2019). Los 

genomas articulados fueron comparados en el software Geneious prime 

2022.1 (https://www.geneious.com) y corregidos mediante el software Pilon 

(Walker et al., 2014). 

La anotación de los genes primarios se realizaron a través el servidor GeSeq 

(Tillich et al., 2017). Los genes codificadores de proteínas (CDS) se 

verificaron mediante los blasting de CDS publicados en NCBI y comparados 

con los CDS del genoma mitocondrial (LC050735.1) de trucha arcoíris 

(Oncorhynchus mykiss) publicados. Los ARNt se verificaron en el portal 

online ARAGORN (Laslett & Canback, 2004). Los rRNA en el portal web 

de RNAmmer 1.2 (Lagesen et al., 2007). 

Preparado de 
muestras

45µl de ADN

Muestras de ADN 
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Empaquetado de 
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2.8.2. Análisis filogenómico 

Para la reconstrucción de la filogenómica se utilizó el genoma mitocondrial 

completo del género Oncorhynchus, así como los genomas mitocondriales 

de grupos externos obtenidos de NCBI (Sayers et al., 2022), posteriormente 

cada secuencia se alineó mediante el software MAFFT v7.490 (Katoh & 

Standley, 2013), donde se construyó el árbol filogenético de Maximum 

Likelihood e Inferencia Bayesiana mediante el software RaxmlGUI 2.0 

(Edler et al., 2020) con 1000 repeticiones de arranque ultrarrápidas y el 

modelo de prueba (-m TEST), así como el software MrBayes v.3.2.7 

(Ronquist et al., 2012) con 10,000,000 repeticiones ultrarrápidas. Para 

evaluar la tipología evolutiva de cada gen se realizó el aislamiento de cada 

gen mediante el software estadístico Rstudio (RStudio Team, 2022), 

utilizando el paquete Ape 5.0 (Paradis & Schliep, 2019). Con los archivos 

generados se crearon bootstrap y ufboot file en IQ-TREE v.2.2.0 (Minh et 

al., 2020) con 1500 repeticiones ultrarrápidas y se generó tipologías de cada 

gen con 1000 repeticiones con uso del software ASTRAL-III (Zhang et al., 

2018). 

2.8.3. Análisis del genoma mitocondrial de trucha arcoíris  

Con la finalidad de esquematizar los datos se crearon mapas del genoma 

mitocondrial con el uso del portal web OGDRAW v1.3.1 (Greiner et al., 

2019), y se visualizaron los archivos backbone y del árbol filogenético por 

medio del software GenoplotR v 0.8.11 (Guy et al., 2010). Asimismo, para 

analizar las repeticiones tándem se usó el servidor web REPuter (Kurtz et 

al., 2001) y para visualizarlos de manera esquemática se utilizó el software 

CIRCOS v0.69-9 (Krzywinski et al., 2009) y el software DNAplotter v.18.0 

(Carver et al., 2009).  
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Figura 11. Gráfica resumen de los procesos metodológicos. 
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III. RESULTADOS 

3.1. Análisis morfométrico por PCA 

Se utilizaron 39 variables morfométricas en el proceso de análisis de componentes 

principales donde la participación de la varianza tiene al componente uno (81.1%) 

y al componente 2 (5.9%) como componentes principales que representan el 87% 

de varianza en los datos analizados (Figura 12). 

Las 23 variables más contribuyentes en el análisis PCA fueron largo estándar (A), 

longitud de horquilla (AM), longitud total (AN), distancia origen aleta dorsal al 

origen aleta anal (Ñ), distancia origen aleta dorsal a la aleta pectoral (P), distancia 

posterior aleta adiposa al origen aleta anal (Z), distancia posterior aleta adiposa a 

la posterior aleta anal (Y), distancia aleta pectoral a la aleta pélvica (M), distancia 

origen aleta dorsal a la aleta pélvica (O), distancia posterior aleta dorsal al origen 

aleta anal (U), región trocal (AJ), largo de cabeza (AD), distancia posterior aleta 

dorsal a la aleta pélvica (V), región cefálica (AI), distancia aleta pélvica al origen 

aleta anal (Q), distancia epifiseal a la articular (F), distancia hocico a la aleta 

pectoral (C), región caudal (AK), distancia posterior aleta dorsal a la posterior 

aleta anal (S), distancia posterior aleta adiposa al origen aleta caudal (X), distancia 

epifiseal a la aleta pectoral (E), largo maxilar (AB) y distancia posterior aleta 

dorsal a la posterior aleta adiposa (R). De esta manera, estas 23 variables integran 

el 81.1% del primer componente, mientras que las 14 variables restantes integran 

el 5.9% del segundo componente (Figura 13).  

En la contribución de individuos se encontraron con mayor variabilidad a 37 

individuos de Huamanpata (8), Tilacancha (8), Alto Imaza (7), San José de 

Lauman (4), Santo Tomás de Cupuy (8), San Antonio (1) y Jucusbamba (1) que 

aportan al primer componente (81.1%) (Figuras 12, 13). Asimismo, los 66 

individuos restantes aportan al segundo componente (5.9%) (Figura 14). Esto 

resultó en la formación de ocho grupos morfométricos de las poblaciones 

naturalizadas de truchas arcoíris de la región Amazonas (Figura 15). 
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Figura 12. Gráfico de sedimentación del impacto en los componentes principales de las 

variables morfométricas de poblaciones naturalizadas de truchas arcoíris de la región 

Amazonas. 

 

Figura 13. Gráfica del grado de contribución de variables morfométricas de poblaciones 

naturalizadas de truchas arcoíris de la región Amazonas. 
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Figura 14. Gráfica del grado de contribución de los individuos de poblaciones 

naturalizadas de truchas arcoíris de la región Amazonas. 

 

Figura 15. Agrupamiento de individuos de poblaciones naturalizadas de truchas arcoíris de 

la región Amazonas. 
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Figura 16. Gráfica Biplot de relación de contribución de variables e individuos de 

poblaciones naturalizadas de truchas arcoíris de la región Amazonas. 

3.2. Análisis por calidad de ADN 

Los valores de cuantificación de ADN por fluorómetro resultaron entre 24.0-108.0 

ng/µl para las poblaciones de Jucusbamba, 5.5-179.0 ng/µl para Alto Imaza, 11.0-

83.0 ng/µl para Huamanpata, 5.1-38.0 ng/µl para San José de Lauman, 38.0-151.0 

ng/µl para San Antonio, 15.0-93.0 ng/µl para Santo Tomás de Cupuy, 16.0-168.0 

ng/µl para Tilacancha y 66.0-170.0 ng/µl para Huaylla Belén. Las relaciones de 

absorbancia obtenidas por nanodrop fueron entre 0.85-2.36 (260/280) y 0.13-2.29 

(260/230) para Jucusbamba; 1.72-1.85 (260/280) y 1.25-91.8 (260/230) para Alto 

Imaza; 0.9-1.74 (260/280) y 0.11-2.12 (260/230) Huamanpata; 0.82-1.77 

(260/280) y 0.09-13.9 (260/230) para San José de Lauman; 1.36-1.79 (260/280) y 

0.24-1.52 (260/230) para San Antonio; 1.72-1.85 (260/280) y 0.56-1.73 (260/230) 

para Santo Tomás; 1.65-1.82 (260/280) y 0.33-1.12 (260/230) para Tilacancha y 

1.73-1.80 (260/280) y 0.93-1.22 (260/230) para Huaylla Belén (Tabla 3). Por otro 
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lado, los resultados de electroforesis revelaron el nivel de integridad de ADN con 

la formación de bandas (Figura 17). 

Tabla 3. Resultados de cuantificación de ADN de las poblaciones de trucha arcoíris. 

ID 

Fluorómetro Nanodrop 

Conc. (ng/ul) Conc.  (ng/ ul) 260/280 260/230 

 σ2 Min Max  σ2 Min Max Min Max Min Max 

JSB 56.3 31.7 24.0 108.0 263.6 316.5 3.5 1001.1 0.9 2.4 0.1 2.3 

AI 49.6 47.7 5.5 179.0 112.2 62.9 35.2 260.0 1.7 1.9 1.3 91.8 

HMP 40.4 19.7 11.0 83.0 61.5 32.5 23.5 151.2 0.9 1.7 0.1 2.1 

SJL 14.1 8.7 5.1 38.0 52.2 46.7 19.9 246.8 0.8 1.8 0.1 13.9 

MSA 70.5 33.2 38.0 151.0 82.8 23.0 46.7 141.3 1.4 1.8 0.2 1.5 

ST 53.3 24.4 15.0 93.0 11.3 4.5 5.0 22.2 1.7 1.9 0.6 1.7 

TL 86.6 45.6 16.0 168.0 110.4 38.9 37.2 164.0 1.7 1.8 0.3 1.1 

HB 106.4 106.4 66.0 170.0 90.8 32.4 56.2 167.9 1.7 1.8 0.9 1.2 
 

Nota. : Promedio, σ2: Varianza, Min: Mínimo, Max: Máximo y Conc: Concentración. 

Tabla 4. Resultados de cuantificación de un representante de los grupos morfométricos de 

la región Amazonas por Fluorómetro y Nanodrop. 

Individuo 
Fluorómetro Nanodrop 

Conc. (ng/ul) Conc.  (ng/ ul) 260/280 260/230 

JSB-013 45 109.3 1.82 2.04 

AI-025 179.0 260 1.85 2.89 

HMP-031 69.0 151.2 1.73 1.07 

HMP-037 61.0 85.3 1.68 0.76 

SJL-042 8.6 31.9 1.71 1.60 

ST-075 86.0 22.2 1.84 1.40 
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Figura 17. Resultados de electroforesis de ADN de las poblaciones de trucha arcoíris de la 

región Amazonas. 

En base a los ocho grupos morfométricos obtenidos del PCA (Figura 12,13,15,16), 

se seleccionó un individuo de trucha arcoíris de cada grupo morfométrico y que 

presentó un nivel mínimo de degradación de ADN (Figura 17) y altos valores de 

cuantificación (Tabla 4). Cada uno de estos individuos (Jucusbamba 013, Alto 

Imaza 025, Huamanpata 031, Huamanpata 037, San José de Lauman 042 y Santo 

Tomás de Cupuy 075) fueron secuenciados comercialmente por DNA-Link (Seúl, 

Corea del Sur) usando la plataforma Illumina WGS y TruSeq DNA Library. Como 

parámetros adicionales de secuenciación se solicitó 50 millones de reads pareados 

y 7.5 Gb por muestra. 
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3.3. Ensamblaje y anotación de genes mitocondriales de trucha arcoíris 

La data cruda posterior al secuenciamiento Illumina fue procesada y los genomas 

mitocondriales fueron ensamblados utilizando configuraciones predeterminadas de 

novo en MEGAHIT (Li et al., 2016) y Geneious Prime para cerrar los gaps 

(Biomatters, Ltd, Auckland, Nueva Zelanda). Los genomas mitocondriales de 

trucha arcoíris de las poblaciones de Alto Imaza (Figura 18), Jucusbamba (Figura 

21), San José de Lauman (Figura 22), y Santo Tomás de Cupuy (Figura 23) 

tuvieron 16660 nucleótidos; mientras que la población de Huamanpata (Figura 19, 

20) tuvo 16655 nucleótidos.  

Estos genomas están compuestos por 37 genes codificantes y dos regiones no 

codificantes (Región control y ORL). Dentro de los genes codificantes se 

encontraron 2 ARN ribosomales (12S, 16S), 22 ARN de transferencia, 1 complejo 

citocromo c-oxidasa (COI, COII, COIII), 1 complejo citocromo b-oxido reductasa 

(Cyt b), 1 complejo NADH deshidrogenasa (ND1, ND2, ND3 ND4L, ND4, ND5, 

ND6) y 1 complejo ATP sintetasa (ATPase 6, ATPase 8). 

La ubicación de los 37 genes para las poblaciones de Alto Imaza, Jucusbamba, San 

José Lauman y Santo Tomás de Cupuy fueron tRNA-Phe (1-68), 12S rRNA (69-

1015), tRNA-Val  (1016-1087), 16S rRNA (1088-2767), tRNA-Leu (2768-2842), 

ND1 (2843-3814), tRNA-Ile (3818-3889), tRNA-Gln (3957-3887), tRNA-Met 

(3957-4025), ND2 (4026-5075), tRNA-Trp (5077-5148), tRNA-Ala (5217-5149), 

tRNA-Asn (5291-5219), ORL (5292-5329), tRNA-Cys (5396-5330), tRNA-Tyr 

(5467-5397), COI (5469-7019), tRNA-Ser (7090-7020), tRNA-Asp (7095-7168), 

COII (7183-7873), tRNA-Lys (7874-7947), ATPasa 8 (7949-8116), ATPasa 6 

(8107-8790), COIII (8790-9575), tRNA-Gly (9575-9644), ND3 (9645-9995), 

tRNA-Arg (9995-10063), ND4L (10064-10360), ND4 (103554-11734), tRNA-His 

(11735-11803), tRNA-Ser (11804-11872), tRNA-Leu (11874-11946), ND5 (11947-

13785), ND6 (14303-13782), tRNA-Glu (14372-14304), Cyt B (14376-15516), 

tRNA-Thr (15517-15588), tRNA-Pro (15657-15588) y Región Control (15658-

16600). Estos genes tienen diferencias de ubicación para la población de 

Huamanpata las cuales fueron Origen de replicación de la cadena L (5292-5325), 
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tRNA-Cys (5392-5326), tRNA-Tyr (5463-5393), COI (5465-7015), tRNA-Ser 

(7086-7016), tRNA-Asp (7091-7164), COII (7179-7869), tRNA-Lys (7870-7943), 

ATPasa 8 (7945-8112), ATPasa 6 (8103-8786), COIII (8786-9571), tRNA-Gly 

(9571-9640), ND3 (9641-9991), tRNA-Arg (9990-10059), ND4L (10060-10356), 

ND4 (103550-11730), tRNA-His (11731-11799), tRNA-Ser (11800-11868), tRNA-

Leu (11870-11942), ND5 (11943-13781), ND6 (14299-13778), tRNA-Glu  (14368-

14300), Cyt B (14372-15512), tRNA-Thr (15513-15584), tRNA-Pro (15653-15584) 

y Región Control (15654-16655) (Figura 24, Tabla 6). Los genomas ensamblados 

y anotados fueron depositadas en Genbank NCBI bajo las siguientes accesiones 

OP588110-OP588115 (Tabla 5).  

 

Tabla 5. Accesiones de Genbank NCBI asignadas a cada individuo de los grupos 

morfométricos de la región Amazonas. 

ID Individuo Genbank Accesion Longitud del 

genoma (bp) 

BankIt2629633 AI-025 OP588110 16660 

BankIt2629671 HMP-031 OP588111 16655 

BankIt2629672 HMP-037 OP588112 16655 

BankIt2629674 JSB-013 OP588113 16660 

BankIt2629676 SJL-042 OP588114 16660 

BankIt2629679 ST-075 OP588115 16660 
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Figura 18. Mapa esquemático de las características generales del genoma mitocondrial de 

trucha arcoíris de la población de Alto Imaza (OP588110). 

 
Figura 19. Mapa esquemático de las características generales del genoma mitocondrial de 

trucha arcoíris de la población de Huamanpata (OP588111). 
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Figura 20. Mapa esquemático de las características generales del genoma mitocondrial de 

trucha arcoíris de la población de Huamanpata (OP588112). 

 

Figura 21. Mapa esquemático de las características generales del genoma mitocondrial de 

trucha arcoíris de la población de Jucusbamba (OP588113). 
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Figura 22. Mapa esquemático de las características generales del genoma mitocondrial de 

trucha arcoíris de la población de San José de Lauman (OP588114). 

 

Figura 23. Mapa esquemático de las características generales del genoma mitocondrial de 

trucha arcoíris de la población de Santo Tomás de Cupuy (OP588115). 
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Figura 24. Representación del alineamiento de los 37 genes del genoma mitocondrial de 

poblaciones naturalizadas de truchas arcoíris de la región Amazonas. Letras en rojo y negro 

representan diferentes posiciones de los genes. 
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Tabla 6. Anotación, longitud e índice mutacional en genes del genoma mitocondrial de 

trucha arcoíris en la región Amazonas. 

Gen 

AI-025, JSB-013,     

SJL-042, ST-075 
HMP-031, HMP-037 

Índice de 

mutación 

Anotación pb Anotación pb % 

tRNA-Phe 1-68 68 1-68 68 2.9 

12S ribosomal RNA 69-1015 947 69-1015 947 3.4 

tRNA-Val 1016-1087 72 1016-1087 72 2.8 

16S ribosomal RNA 1088-2767 1680 1088-2767 1680 2.9 

tRNA-Leu 2768-2842 75 2768-2842 75 1.3 

ND1 2843-3814 972 2843-3814 972 4.6 

tRNA-Ile 3818-3889 72 3818-3889 72 1.4 

tRNA-Gln 3957-3887 71 3957-3887 71 1.4 

tRNA-Met 3957-4025 69 3957-4025 69 1.4 

ND2 4026-5075 1050 4026-5075 1050 5.2 

tRNA-Trp 5077-5148 72 5077-5148 72 2.8 

tRNA-Ala 5217-5149 69 5217-5149 69 2.9 

tRNA-Asn 5291-5219 73 5291-5219 73 0 

ORL 5292-5329 38 5292-5325 34 21.1 

TRNA-Cys 5396-5330 67 5392-5326 67 3.0 

tRNA-Tyr 5467-5397 71 5463-5393 71 2.8 

COI 5469-7019 1551 5465-7015 1551 3.2 

tRNA-Ser 7090-7020 71 7086-7016 71 1.4 
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tRNA-Asp 7095-7168 74 7091-7164 74 2.7 

COII 7183-7873 691 7179-7869 691 2.3 

tRNA-Lys 7874-7947 74 7870-7943 74 1.4 

ATPase 8 7949-8116 168 7945-8112 168 4.2 

ATPase 6 8107-8790 683 8103-8786 683 6.4 

COIII 8790-9575 785 8786-9571 785 3.2 

tRNA-Gly 9575-9644 70 9571-9640 70 0 

ND3 9645-9995 349 9641-9991 349 6.0 

tRNA-Arg 9995-10063 70 9990-10059 70 5.7 

ND4L 10064-10360 297 10060-10356 297 2.0 

ND4 103554-11734 1381 103550-11730 1381 4.1 

tRNA-His 11735-11803 69 11731-11799 69 1.4 

tRNA-Ser 11804-11872 69 11800-11868 69 1.4 

tRNA-Leu 11874-11946 73 11870-11942 73 1.4 

ND5 11947-13785 1839 11943-13781 1839 4.3 

ND6 14303-13782 522 14299-13778 522 4.6 

tRNA-Glu 14372-14304 69 14368-14300 69 1.4 

Cyt b 14376-15516 1141 14372-15512 1141 3.9 

tRNA-Thr 15517-15588 72 15513-15584 72 0 

tRNA-Pro 15657-15588 70 15653-15584 70 2.9 

Control Región 15658-16600 1003 15654-16655 1002 4.1 
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3.4. Análisis filogenómico   

Adicionalmente, los genomas mitocondriales ensamblados de trucha arcoíris de 

poblaciones naturalizadas de la Región Amazonas, se obtuvieron otras 100 

secuencias de Genbank con porcentajes de similitud superiores a 90.41% como 

grupo interno y Salmo trutta como grupo externo. Se obtuvo un alineamiento total 

de 106 secuencias conformada de las siguientes especies, O. clarkii (12 

individuos), O. gorbuscha (1 individuo), O. keta (3 individuos), O. kisutch (7 

individuos), O. masou (38 individuos), O. mykiss (33 individuos), O. nerka (6 

individuos), O. tshawytscha (4 individuos) y Salmo trutta (2 individuos). Este 

análisis filogenómico revela que O. mykiss es una especie hermana de O. clarkii 

con alto soporte (ML/IB = 100/1.0) (Figura 25). 

Para confirmar la relación evolutiva de O. mykiss y O. clarkii y determinar la 

ubicación de los genomas de trucha arcoíris de la región Amazonas se descargaron 

27 secuencias adicionales de O. mykiss con un porcentaje de similitud superior a 

95,38% y se utilizó como grupo externo a O. clarkii. Las truchas arcoíris de la 

región Amazonas se ubicaron en 3 grupos genéticos diferentes (Grupo 

Huamanpata, Grupo Jucusbamba - San José de Lauman, Grupo Alto Imaza - Santo 

Tomás de Cupuy). El grupo genético de Huamanpata (HMP-031, HMP-037) es 

único y asociado evolutivamente a poblaciones de Oregon, USA. El segundo 

grupo genético Jucusbamba - San José de Lauman (JSB-013, SJL-042) es 

conspecífico a poblaciones de Dinamarca (MT410879). El tercer grupo genético 

Alto Imaza - Santo Tomás de Cupuy (AI-025, ST-072) es un linaje único y 

hermano al grupo genético Jucusbamba - San José de Lauman (Figura 26).La 

divergencia genética basado en el genoma mitocondrial entre O. mykiss y O. 

clarkii osciló 4.5-5.0%. Por otro lado, las divergencias genéticas entre las 

poblaciones de Jucusbamba, San José de Lauman, Alto Imaza y Santo Tomás de 

Cupuy fueron 0.1%, mientras que para las poblaciones de Huamanpata fueron 

0.4% (Figura 27). 
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Figura 25. Filograma de máxima verosimilitud del género Oncorhynchus. Los números a lo largo de las ramas son soportes de 

bootstrap de RaxML basados en 1000 repeticiones y de Inferencia Bayesiana de Mr. Bayes basados en 10,000,000 de repeticiones.



 

53 
 

 

Figura 26. Filograma de máxima verosimilitud de la especie Oncorhynchus mykiss. Los números a lo largo de las ramas son 

soportes de bootstrap de RaxML basados en 1000 repeticiones y de Inferencia Bayesiana de Mr. Bayes basados en 

10,000,000 de repeticiones. 
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Figura 27. Heatmap de los porcentajes de identidad entre individuos de O. mykiss y O. 

clarkii. 

3.5. Análisis de relación de genes 

La tipología evolutiva de cada uno de los genes se analizó individualmente. Las 

tipologías más conservadoras fueron la de los genes tRNA Asn (73 nucleótidos), 

tRNA Glu (69 nucleótidos), tRNA Leu (75 nucleótidos) y tRNA Thr (72 

nucleótidos) debido a la ausencia de mutaciones en sus secuencias y su longitud 

corta. Las tipologías con alta politomía fueron todos los genes de tRNA (Figura 

A6, A7, A8, A9, A10, A11), rRNA (Figura A4), ORL (Figura A12), Cytb (Figura 

A12), complejo citocromo oxidasa (Figura A2) y NADH (Figura A3, A4, A5); 

mientras que, los genes ND4 (4.1%), ND5 (4.3%) y región control (4.1%) 
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revelaron la mayor resolución por sus altos índices de mutación (Figura 29). 

Adicionalmente, el análisis filogenético de la concatenación de estos tres últimos 

genes reveló una tipología muy similar a la del análisis filogenómico (Figura 28). 

 

Figura 28. Filograma de máxima verosimilitud basados en la concatenación de los genes 

ND4, ND5 y Región Control de Oncorhynchus mykiss. Los números a lo largo de las ramas 

son soportes de bootstrap de IQ-Tree basados en 1500 repeticiones. 
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Figura 29. Filograma de máxima verosimilitud basados en los genes ND4, ND5 y Región Control de Oncorhynchus mykiss. Los 

números a lo largo de las ramas son soportes de bootstrap de IQ-Tree basados en 1500 repeticiones. 
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3.6. Identificación de SNPs en el genoma mitocondrial de trucha arcoíris 

Se detectaron un total de 630 SNPs a lo largo de la alineación de 33 genomas de 

Oncorhynchus mykiss. También se identificaron 1793 mutaciones conformado por 

444 mutaciones de adenina, 332 de tiamina, 344 de citocina, 604 de guanina y 69 

deleciones. Detalladamente, los SNPs fueron localizados en tRNA-Phe (2 SNPs), 

rRNA 12S (32 SNPs), tRNA-Val (2 SNPs), rRNA 16S (48 SNPs), tRNA-Leu (1 

SNP), ND1 (45 SNPs), tRNA-Ile (1 SNPs), tRNA-Gln (1 SNPs), tRNA-Met (1 

SNPs), ND2 (55 SNPs), tRNA-Trp (2 SNPs), tRNA-Ala (2 SNPs), Origen de 

replicación de la cadena L (8 SNPs), tRNA-Cys (2 SNPs), tRNA-Tyr (2 SNPs), 

COI (49 SNPs), tRNA-Ser (1 SNPs), tRNA-Asp (2 SNPs), COII (16 SNPs), tRNA-

Lys (1 SNPs), ATPasa 8 (7 SNPs), ATPasa 6 (44 SNPs), COIII (25 SNPs), ND3 

(21 SNPs), tRNA-Arg (4 SNPs), ND4L (6 SNPs), ND4 (56 SNPs), tRNA-His (1 

SNPs), tRNA-Ser (1 SNPs), tRNA-Leu (1 SNPs), ND5 (79 SNPs), ND6 (24 SNPs), 

tRNA-Glu (1 SNPs), Cyt b (44 SNPs), tRNA-Pro (2 SNPs) y Región Control (41 

SNPs) (Figura 30). Por el contrario, no se encontró ningún SNP en los siguientes 

genes tRNA-Asn, tRNA-Gly y tRNA-Thr. 

En el alineamiento de los genomas mitocondriales de trucha arcoíris de la región 

Amazonas se detectaron 75 SNPs compuestos de 228 mutaciones, 58 de adenina, 

44 tiamina, 34 citocina, 90 guanina y 2 deleciones (Figura 32). Detalladamente, los 

SNPs se presentaron en tRNA-Phe (1 SNP), rRNA 12S (1 SNP), rRNA 16S (1 

SNPs), ND1 (4 SNPs), tRNA-Ile (1 SNP), tRNA-Gln (1 SNP), ND2 (5 SNPs), 

Origen de replicación de la cadena L (4 SNPs), COI (7 SNPs), COII (2 SNPs), 

ATPasa 8 (2 SNPs), ATPasa 6 (5 SNPs), COIII (2 SNPs), ND3 (2 SNPs), ND4 (10 

SNPs), ND5 (10 SNPs), ND6 (3 SNPs), Cyt b (6 SNPs) y Región control (8 SNPs) 

(Figura 31, Tabla 7). 
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Tabla 7. Número de SNPs presentes en cada gen del genoma mitocondrial de trucha 

arcoíris de la región Amazonas. 

Gen JSB-013 SJL-042 AI-025 ST-075 HMP-031 HMP-037 

tRNA-Phe 0 0 0 0 1 1 

12S ribosomal RNA 1 1 0 0 0 0 

16S ribosomal RNA 1 1 0 0 0 0 

ND1 4 4 3 3 0 0 

tRNA-Ile 1 1 1 1 0 0 

tRNA-Gln 1 1 1 1 0 0 

ND2 5 5 5 5 0 0 

ORL 4 4 4 4 0 0 

COI 3 3 0 0 4 4 

COII 2 2 2 2 0 0 

ATPase 8 2 2 2 2 0 0 

ATPase 6 1 1 3 3 2 2 

COIII 2 2 1 1 0 0 

ND3 0 0 0 0 2 2 

ND4 5 5 5 5 4 4 

ND5 5 5 5 5 4 4 

ND6 1 1 2 2 1 1 

Cyt b 4 4 4 4 2 2 

Región Control 6 6 6 6 2 2 
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Figura 30. Mapa de localización de SNPs en 33 genomas mitocondriales de trucha arcoíris. 

Números están asociados a las accesiones de Genbank. (1) MF621750, (2) MT4108879, (3) 

OP588113, (4) OP588114, (5) OP588110, (6) OP588115, (7) MT667254, (8) DQ288270, 

(9) OK623662, (10) KP013084, (11) DQ288268, (12) DQ288269, (13) OK583899, (14) 

OK637252, (15) OK637248, (16) OP588111, (17) OP588112, (18) OK328115, (19) 

OK623679, (20) OK040162, (21) OK623665, (22) DQ288271, (23) LC050735, (24) 

MW300342, (25) MW300335, (26) MW300336, (27) NC056957, (28) KP085590, (29) 

KP218514, (30) OK336457, (31) OL339390, (32) OL339391, (33) NC001717. 
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Figura 31. Mapa de localización de SNPs en genomas mitocondriales de trucha arcoíris en 

poblaciones naturalizadas de la región Amazonas. Letras están asociados a las accesiones 

de Genbank. (A) OP588113, (B) OP588114, (C) OP588110, (D) OP588115, (E) 

OP588111, (F) OP588112. 
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Figura 32. Localización de SNPs a lo largo del genoma mitocondrial de truchas arcoíris 

(75 posiciones). 
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IV. DISCUSIÓN 

Actualmente, el Perú cuenta con escasa información tanto morfométrica como genética 

y/o genómica de muchas especies acuícolas de interés económico, incluyendo a la 

trucha arcoíris (Oncorhynchus mykiss) (Rojas et al., 2018; Ordinola, 2020). Esto limita 

el acceso a información académica y objetiva que permita maximizar el 

aprovechamiento de la acuicultura de estos organismos en la región Amazonas. En este 

sentido, el presente estudio determinó el impacto que tienen las caracterizaciones 

morfométricas y el uso de herramientas moleculares para entender la diversidad de 

poblaciones naturalizadas de trucha arcoíris. 

Análisis morfométrico 

En la región Amazonas se identificaron ocho grupos morfométricos de trucha arcoíris 

(Oncorhynchus mykiss), donde se destacó a 23 variables (81.1% de contribución) y 14 

variables (5.9% de contribución) como las variables morfométricas que contribuyen a 

este agrupamiento (Figura 14, 15, 16). Estos ocho grupos no fueron confirmados a 

nivel genómico puesto que solo se obtuvieron tres linajes (Figura 26). Esto limita el 

potencial de los análisis morfométricos, puesto que en organismos con abundante 

plasticidad fenotípica como la trucha arcoíris la selección de organismos superiores en 

base a morfometría podría conllevar a singularidares sin una carga genética superior 

que lo sustente (Chavarie et al., 2015; Zaccara et al., 2015). Sin embargo, esta 

plasticidad fenotípica podría ser consecuencia de la naturalización de estas truchas al 

ambiente al generar ecotipos específicos (Stanković et al., 2015). Es importante resaltar 

que los análisis morfométricos son óptimos para revelar el nivel de variación fenotípica 

en especies acuícolas (Luna, 2020); sin embargo, no deben ser utilizados sin el soporte 

de estudios genéticos y genómicos para la correcta selección de individuos con cierto 

potencial fisiológico superior (Bashir et al., 2016). 

Análisis por calidad de ADN 

La calidad del ADN de poblaciones naturalizadas de trucha arcoíris de la Región 

Amazonas fue la apropiada para el secuenciamiento masivo al alcanzar valores 

máximos de 179.0 ng/µl con fluorómetro. Lopera et al., (2008) y Rafaela et al., (2015) 
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confirmaron que valores entre 40-100 ng/µl son los óptimos para secuenciamiento 

masivo (NGS). Este mismo ADN evaluado por nanodrop alcanzó niveles máximos de 

hasta 260 ng/µl con niveles de pureza adecuada (Desjardins & Conklin, 2010) y sin 

contaminación por ARN (1.68-1.85 a 260/280) u otras moléculas (0.76-2.89 a 260/230) 

(Pinto et al., 2009). Estos resultados confirman que nuestros protocolos modificados de 

extracción y de purificación de ADN adaptados a truchas arcoíris son los óptimos para 

el uso de herramientas moleculares. 

Ensamblaje y anotación de genes mitocondriales de trucha arcoíris 

La estructura del genoma mitocondrial de peces presenta 37 genes codificantes (13 

CDS, 2 de rRNA y 22 de tRNA) y usualmente dos regiones no codificantes (región 

control y región de origen de replicación L) (Satoh et al., 2016). Estos 37 genes fueron 

encontrados en los genomas mitocondriales de los ocho grupos morfométricos de 

trucha arcoíris de la región Amazonas. Esto confirmaría la estabilidad cromosómica de 

la mitocondria por sus funciones esenciales de respiración celular y transferencia de 

electrones en vertebrados (Zardoya et al., 1995; Brown et al., 2006; Brown, 2008). 

Adicionalmente, estos 37 genes, dos regiones no codificantes y las regiones 

intergénicas ocupan una longitud total de 16660 pb en peces (Zardoya et al., 1995; 

Satoh et al., 2016). Escenario confirmado para todas las poblaciones a excepción de la 

población de Huamanpata (Figura 19, 20). Esta población tiene una longitud de 16655 

pb diferencia debido a deleciones en la región control e inserciones en ORL (Figura 30, 

31, 32). Las regiones no codificantes Región control tiene la función de contener a los 

promotores responsables de la transcripción de las cadenas Heavy y Light, y 

replicación de la cadena Heavy en el ADN de genoma mitocondrial (Falkenberg et al., 

2007; Yasukawa & Kang, 2018), mientras que ORL es responsable de la replicación de 

la cadena Light (Yasukawa & Kang, 2018). Estas deleciones e inserciones pueden ser 

un efecto de respuesta al ambiente característico de la zona (Chauhan & Rajiv, 2010; 

Bernatchez, 2016) en la naturaleza de alta mutación de las regiones no codificantes 

(Sebastian et al., 2021) o a algún proceso de cuello de botella genética (Brown et al., 

2006; Chauhan & Rajiv, 2010; Hare et al., 2011). Es importante resaltar que estas 

mutaciones no afectan en las funciones vitales de la mitocondria puesto que la región 
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control y ORL no son regiones codificantes (Jamandre et al., 2014). Sin embargo, el 

secuenciamiento de genomas adicionales de la población Huamanpata podrían 

evidenciar las posibles consecuencias de esta pérdida de información genética (Yáñez 

et al., 2015). 

Análisis filogenómico   

La filogenia construida usando el genoma mitocondrial permite la identificación de 

diversas relaciones evolutivas a nivel interespecífico e intraespecífico (Brown et al., 

2006; Pearse et al., 2016). Este estudio confirma que la trucha arcoíris O. mykiss es una 

especie hermana de O. clarkii (ML/IB = 100/1.0) con un grado de divergencia de 4.5- 

5.0% (Crespi & Fulton, 2004) y se propuso que estos linajes interespecíficos se 

generaron en el periodo Pleistoceno Tardío (Behnke, 1994). Asimismo, nuestros 

resultados revelaron la presencia de numerosas variedades genéticas de O. mykiss a 

nivel intraespecífico (nueve linajes). Tres de éstas se encuentran en la región 

Amazonas con afinidad a poblaciones tanto de Dinamarca, USA, España y China 

(Figura 26) y divergiendo genéticamente en Dinamarca (0%), Wisconsin (USA) (0.1%-

0.2%), Guadalajara (España) (0.6%), QingTa Village (China) (0.3%), Urumpi, 

Xinjiang (China) (0.5%), Moscow (USA) (0.2%)  y Oregón (USA) (0.2%) (Figura 27). 

Estos valores reflejan conespecificidad entre estas poblaciones y otras de O. mykiss 

(Colihueque et al., 2019; Weitemier et al., 2021) y confirman su origen en el 

hemisferio norte y su naturalización a la zonas altoandinas de la Región Amazonas 

(Behnke, 1994; Cossíos, 2010). Cabe mencionar que las poblaciones de trucha arcoíris 

de Alto Imaza, Santo Tomas y Huamanpata no son idénticas a poblaciones foráneas, 

como si lo confirmó Olano (2022), al asociarlas genéticamente a poblaciones de 

California (USA) y Chile utilizando el marcador Región Control. Esto sería 

consecuencia de la mayor información evolutiva presente en datos genómicos (~16660 

bp) comparado al de marcadores moleculares independientes (~600 bp) (Nielsen et al., 

1998; Consuegra et al., 2015; Colihueque et al., 2019).  
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Análisis de relación de genes 

La filogenia de los genes permite identificar la evolución y cambios que han tenido los 

distintos genes del genoma (Snel et al., 1999). En este estudio, el árbol de todos los 

genes concatenados (Figura A1) presenta topología similar al del árbol de especies de 

trucha arcoíris (Figura 26). Sin embargo, las topologías de los genes individuales son 

diferentes al del genoma total (Page & Charleston, 1997). Esto se debe a que el nivel 

de mutación de cada gen es distinto y como consecuencia evoluciona de manera 

independiente (Liu & Pearl, 2007). Por lo tanto, cada gen del genoma mitocondrial 

presentará porcentajes de divergencias genéticas distintivas. Estas características, 

permiten determinar cuáles son los marcadores moleculares óptimos para delimitar 

taxa a nivel interespecífico e intraespecífico (Zardoya et al., 1995). Tradicionalmente, 

se han propuesto los marcadores rRNA 12S, Citocromo b, Citocromo oxidasa 

subunidad I (COI) y Región control (Zardoya et al., 1995; Nielsen et al., 1998; Véliz, 

2015; Colihueque et al., 2019) como óptimos para estos estudios. Sin embargo, los 

análisis bioinformáticos del presente estudio revelan que para delimitar especies se 

pueden usar los genes más conservados tales como los genes tRNA (Figura A6, A7, 

A8, A9, A10, A11). Por otro lado, para delimitar poblaciones genéticas dentro de una 

misma especie se puede usar los marcadores con alta tasa de mutación como región 

control, ND4 o ND5 (Figura 28) (Brown et al., 2006). Futuros estudios de 

caracterización de poblaciones naturalizadas de trucha a lo largo del Perú podrían 

maximizar el uso de recursos solamente amplificando los tres genes en mención 

(Región control, ND4, ND5) en vez de secuenciar genomas completos para obtener 

resultados similares.  

 

Identificación de SNPs en el genoma mitocondrial de trucha arcoíris 

Los SNPs permiten revelar el 90% de las diferencias entre individuos, además de 

brindar información relevante de cambios en la función biológica de un gen codificante 

(Salem et al., 2012). En nuestro estudio, el mayor número de SNPs (64 de 75 total de 

SNPs) estuvo en los genes CDS de los genomas mitocondriales de trucha arcoíris de la 
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región Amazonas (Figura 30). Esto hallazgos sugieren una abundancia de mutaciones 

silenciosas en los genes codificantes que no afectaron la expresión de estos genes 

(Mondal et al., 2020), pero que podría estar asociado a mutaciones neutras que 

permiten un adecuado funcionamiento de  los complejos proteínicos para la respiración 

celular sosteniendo el equilibrio fisiológico (Castañeda et al., 2022). Estas mutaciones 

podrían ser producto de derivas génicas o efectos fundadores que se produjeron 

(Consuegra et al., 2015; Mondal et al., 2020) o sencillamente a la adaptación de 

condiciones ecológicas específicas (Shen et al., 2019). Esto manifestaría que la 

naturalización de la trucha arcoíris podría generar cambios notables (mutaciones 

silenciosas) en el genoma mitocondrial para su diversificación genética en las diversas 

zonas de la región Amazonas. Las mutaciones del genoma mitocondrial en trucha 

arcoíris fueron entre 22, 44 y 48 en las poblaciones de la región Amazonas (Tabla 5). 

Estas diferencias pueden deberse a la variación geográfica de cada población 

(Schroeter et al., 2019), así como también el proceso evolutivo que sostuvieron para su 

adaptación a la zona frente a posibles ambientes de características ecológicas distintas 

(Chen et al., 2018; Shen et al., 2019; Ruan et al., 2020).  

 

V. CONCLUSIONES 

• La región Amazonas cuenta morfológicamente con ocho poblaciones de trucha 

arcoíris, distribuidos entre las provincias de Chachapoyas, Luya y Rodríguez de 

Mendoza, pero filogenómicamente se encuentran agrupadas en 3 linajes o grupos 

genéticos. Es necesario que los análisis morfométricos tengan como soporte el uso 

de herramientas moleculares por la gran plasticidad fenotípica de truchas arcoíris. 

• El genoma mitocondrial de trucha arcoíris en poblaciones en la región Amazonas 

cuenta con 37 genes codificantes y dos regiones no codificantes con una longitud 

total de 16660 pb, a excepción de la población de Huamanpata que cuenta con 

16655 pb de la longitud debido a deleciones en Región Control e inserciones ORL. 

• Las mutaciones en los genomas mitocondriales de trucha arcoíris de la región 

Amazonas oscilaron entre 22 a 48 mutaciones, producto de la naturalización de la 

trucha arcoíris en la región, siendo Huamanpata la de menor número de mutaciones 
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(22 mutaciones), seguido de Alto Imaza - Santo Tomás de Cupuy (44 mutaciones) y 

Jucusbamba - San José de Lauman (48 mutaciones). Estas mutaciones fueron 

silenciosas ya que no afectan a las funciones de la mitocondria. 

• La trucha arcoíris tiene conespecificidad con O. clarkii divergiendo en 4.5-5.0%. 

Las poblaciones de trucha arcoíris de la región Amazonas se encuentran 

emparentadas a linajes de países del hemisferio norte como Dinamarca, España, 

China y EE.UU con divergencias mínimas (0.1-0.6%). 

• Los marcadores moleculares que presentan mejor resolución para estudios de 

genética de poblaciones de trucha arcoíris son Región Control, ND4 y ND5. 

Asimismo, análisis concatenados de estos tres genes permitirían confirmar 

topologías de alta resolución para delimitación de taxa en futuros estudios. Los 

protocolos utilizados para la extracción y purificación de ADN de muestras de 

trucha arcoíris fueron los óptimos principalmente por las modificaciones en los 

tiempos prolongados de incubación (24h) para el uso de exitoso en herramientas 

moleculares de secuenciamiento masivo.   

 

VI. RECOMENDACIONES 

• Estudios futuros de genética de poblaciones de trucha arcoíris deberían utilizar 

primariamente los marcadores Región control, ND4 y ND5 para evitar secuenciar 

genomas completos y así maximizar el uso de recursos de secuenciamiento. 

• Se recomienda tomar en cuenta los resultados de los análisis morfológicos siempre 

que se encuentre soportados por análisis moleculares para evitar que efectos como 

la plasticidad fenotípica puedan generar resultados inapropiados.   

• Adecuar los protocolos de extracción y cuantificación de ADN, hacia mejores 

condiciones para la preparación adecuada en procesos de secuenciamiento masivo.  
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VIII. ANEXOS 

 

 

Figura A1. Filograma de máxima verosimilitud basados en relación de genes de las especies de Oncorhynchus mykiss. Los números a 

lo largo de las ramas son soportes de bootstrap de ASTRAL-III basados en 1000 repeticiones. 

  



 

82 
 

 

 

Figura A2. Filograma de máxima verosimilitud basados en los genes COI, COII y COIII de Oncorhynchus mykiss. Los números a lo 

largo de las ramas son soportes de bootstrap de IQ-Tree basados en 1500 repeticiones. 
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Figura A3. Filograma de máxima verosimilitud basados en los genes ND1, ND2 y ND3 de Oncorhynchus mykiss. Los números a lo 

largo de las ramas son soportes de bootstrap de IQ-Tree basados en 1500 repeticiones. 
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Figura A4. Filograma de máxima verosimilitud basados en los genes ND4L, rRNA 12S y rRNA 16S de Oncorhynchus mykiss. Los 

números a lo largo de las ramas son soportes de bootstrap de IQ-Tree basados en 1500 repeticiones. 
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Figura A5. Filograma de máxima verosimilitud basados en los genes ND6, ATPase6 y ATPase8 de Oncorhynchus mykiss. Los 

números a lo largo de las ramas son soportes de bootstrap de IQ-Tree basados en 1500 repeticiones. 
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Figura A6. Filograma de máxima verosimilitud basados en los genes tRNA Arg, tRNA Asp y tRNA Cys de Oncorhynchus mykiss. Los 

números a lo largo de las ramas son soportes de bootstrap de IQ-Tree basados en 1500 repeticiones. 
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Figura A7. Filograma de máxima verosimilitud basados en los genes tRNA Gln, tRNA Gly y tRNA His de Oncorhynchus mykiss. Los 

números a lo largo de las ramas son soportes de bootstrap de IQ-Tree basados en 1500 repeticiones. 
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Figura A8. Filograma de máxima verosimilitud basados en los genes tRNA Leu II, tRNA Lys y tRNA Met de Oncorhynchus mykiss. 

Los números a lo largo de las ramas son soportes de bootstrap de IQ-Tree basados en 1500 repeticiones. 
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Figura A9. Filograma de máxima verosimilitud basados en los genes tRNA Phe, tRNA Pro y tRNA Trp de Oncorhynchus mykiss. Los 

números a lo largo de las ramas son soportes de bootstrap de IQ-Tree basados en 1500 repeticiones. 
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Figura A10. Filograma de máxima verosimilitud basados en los genes tRNA Ser II, tRNA Ile y tRNA Tyr de Oncorhynchus mykiss. Los 

números a lo largo de las ramas son soportes de bootstrap de IQ-Tree basados en 1500 repeticiones. 
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Figura A11. Filograma de máxima verosimilitud basados en los genes tRNA Val, tRNA Ala y tRNA Ser de Oncorhynchus mykiss. Los 

números a lo largo de las ramas son soportes de bootstrap de IQ-Tree basados en 1500 repeticiones. 
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Figura A12. Filograma de máxima verosimilitud basados en los genes Origen de replicación de la cadena L y Cyt b de Oncorhynchus 

mykiss. Los números a lo largo de las ramas son soportes de bootstrap de IQ-Tree basados en 1500 repeticiones. 
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Tabla A13. Glosario de términos 

Glosario de términos 

Sigla Nombre Sigla Nombre 

CDS Coding Sequence tRNA-Tyr ARN de transferencia de Tirosina 

tRNA ARN ribosomal COI Subunidad 1 del citocromo c oxidasa 

rRNA ARN de transferencia tRNA-Ser ARN de transferencia de Serina 

tRNA-Phe   ARN de transferencia de Fenilalanina tRNA-Asp ARN de transferencia de ácido Aspártico 

12S rRNA ARN ribosomal 12S COII Subunidad 2 del citocromo c oxidasa 

16S rRNA ARN ribosomal 16S tRNA-Lys ARN de transferencia de Lisina 

NADH Dinucleótido de nicotinamida y adenina COIII Subunidad 3 del citocromo c oxidasa 

tRNA-Val ARN de transferencia de Valina tRNA-Gly ARN de transferencia de Glicina 

tRNA-Ile ARN de transferencia de Isoleucina tRNA-Arg ARN de transferencia de Arginina 

tRNA-Gln ARN de transferencia de Glutamina tRNA-His ARN de transferencia de Histidina 

tRNA-Met ARN de transferencia de Metionina tRNA-Leu ARN de transferencia de Leucina 

tRNA-Trp ARN de transferencia de Triptófano tRNA-Glu ARN de transferencia de ácido Glutámico 

tRNA-Ala ARN de transferencia de Alanina Cyt b Citocromo b-oxido reductasa 

tRNA-Asn ARN de transferencia de Asparragina tRNA-Thr ARN de transferencia de Treonina 

ORL Origen de replicación de la cadena L tRNA-Pro ARN de transferencia de Prolina 

tRNA-Cys ARN de transferencia de Cisteína   

 


