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Introducción. Existen seis subespecies de trucha 
arcoíris (Oncorhynchus mykiss) endémicos en la Sierra 
Madre Occidental (1,2). Oncorhynchus mykiss 
subespecie chrysogaster (trucha dorada) (3) tiene 
importancia  debido a que se adapta a las condiciones de 
cultivo, y presenta una tasa alta de crecimiento. Existen 
programas de reproducción que han utilizado la selección 
artificial con excelentes resultados en Oncorhynchus 
mykiss (4), estos programas han permitido mejorar  la 
tasa de crecimiento de los salmonidos, la reducción de 
los costos de producción y requerimientos de 
manutención (4) 
 
El estudio de la diversidad genética de trucha dorada  
permitirá lograr el repoblamiento de las cuencas de 
donde son originarias, favoreciendo su preservación y a 
futuro explotar sus características comerciales en base a 
programas de reproducción por cruzamientos dirigidos 
 
Metodología. Se analizaron 79 muestras de trucha 
dorada, provenientes de  4 familias y 7 individuos 
fundadores del centro acuícola de Guachochi en 
Chihuahua (SAGARPA). La extracción de DNA se realizo 
a partir de  4mm2 de aleta, por medio del kit DNeasy 96 
blood & tissue kit QIAGEN®. Para los análisis se 
utilizaron 18 microsatélites marcados y divididos en 3 
paneles; estos fueron amplificados y secuenciados en un 
secuenciador ABI 377 (5). La cuantificación y la lectura 
de los microsatélites se llevaron a cabo en el programa 
GeneScan® y Genotyper®.  Para el análisis de la 
diversidad genética se utilizaron los programas 
GENEPOP® v4.0, y NTSySpc® v2.02.   

Resultados. Para los estudios de la diversidad genética 
se obtuvo una matriz genotípica en base a las 
secuencias obtenidas de los amplificados de los 
microsatélites. Estos  resultados fueron sometidos al 
análisis del equilibrio de Hardy & Weinberg,  obteniendo 
resultados de Fis = 0.1771 y Fst= 0.1878;  Los análisis de 
similitud en el programa NTSySpc v2.02, mostraron la 
presencia de 4 grandes agrupamientos, además de 
varios individuos relacionados en pequeños grupos, entre 
las muestras analizadas. 

Discusión: Esto muestra que la subespecie tiene, a 
pesar de la endogamia presente, una variación genética 
que permitiría apoyar  programas de reproducción 
enfocados a sostener e incrementar  la diversidad 
genética de los individuos  lo cual puede ser una 
alternativa viable para la repoblación de los hábitats 
silvestres. Así pues la reproducción controlada basada en 
la mejora genética tradicional es una opción para la 
conservación de las truchas nativas y dadas sus 
características de adaptación al cultivo en cautiverio, son 
una potencial fuente de recursos económicos en un 
futuro.  

Conclusiones. Se genotipificarón 79 individuos por 
medio de 18 microsatélites, determinando 4 grandes 
grupos y varios grupos menores; con lo que es posible 
apoyar el diseño de un programa de reproducción, 
basado en cruzamientos dirigidos, que permita la 
reproducción de la trucha nativa, lograr el repoblamiento 
de las cuencas de donde son originarias y a futuro 
explotar su potencial comercial. 
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