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Resumen: El papel fundamental de los peces es mantener el equilibrio en el ecosistema, por su adaptabilidad.  
La diversidad genética y estructura cromosómica refleja la biología evolutiva a través de técnicas de 
cariotipado, bandeo cromosómico e hibridación fluorescente y permite conocer la biología de los peces. A 
través del análisis citogenético se definen especies similares morfológicamente similares.  La variabilidad en 
la configuración de los cromosomas sexuales en peces presenta una alta plasticidad evolutiva y notable 
diversidad, característica de flexibilidad y variabilidad que permiten mejor adaptación ambiental.  La presencia 
de cromosomas B, considerados parásitos genómicos, aumentan la variabilidad genética de una población al 
actuar como reservorio de material genético e inducen reorganizaciones cromosómicas, lo que los convierte 
en bioindicadores.  La prueba de micronúcleos, utilizada en la toxicología acuática, para identificar fragmentos 
cromosómicos reflejan daños genéticos e inestabilidad cromosómica. Los cariotipos ancestrales, reflejo de la 
complejidad de la evolución cromosómica, destacan implicaciones evolutivas en los linajes de peces.  El reto 
de las futuras investigaciones citogenéticas en peces parte del desarrollo de tecnologías en biología molecular 
u otras como la pintura cromosómica, análisis de polimorfismos de un solo núcleo y la secuenciación, 
herramientas que han servido para tener una visión de la organización del genómica, su evolución 
cromosómica y la diferenciación de especies.  Se concluye que a través de la citogenética se facilita el 
entendimiento de la evolución cromosómica, la gestión en la acuicultura, la conservación de especies en 
peligro de extinción y como indicadores de la salud ambiental acuática. 
 
Palabras clave: Cariotipo, micronúcleo, bioindicador, toxicidad genética, evolución cromosómica 
 
Abstract: The fundamental role of fish is to maintain the balance in the ecosystem, due to their adaptability. 
Genetic diversity and chromosomal structure reflect evolutionary biology through karyotyping, chromosome 
banding, and fluorescent hybridization techniques and allow us to understand the biology of fish. Cytogenetic 
analysis defines morphologically similar species. The variability in the configuration of sex chromosomes in 
fish shows high evolutionary plasticity and notable diversity, a characteristic of flexibility and variability that 
allows better environmental adaptation. The presence of B chromosomes, considered genomic parasites, 
increases the genetic variability of a population by acting as a reservoir of genetic material and induces 
chromosomal rearrangements, which makes them bioindicators. The micronucleus test, used in aquatic 
toxicology, to identify chromosomal fragments reflects genetic damage and chromosomal instability. 
Ancestral karyotypes, a reflection of the complexity of chromosomal evolution, highlight evolutionary 
implications in fish lineages. The challenge of future cytogenetic research in fish is based on the development 
of molecular biology technologies or others such as chromosome painting, single-nucleus polymorphism 
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analysis, and sequencing, tools that have served to provide insight into the organization of genomics, its 
chromosomal evolution and species differentiation. It is concluded that through cytogenetics, the 
understanding of chromosomal evolution, management in aquaculture, conservation of endangered species, 
and indicators of aquatic environmental health is facilitated. 
 
Keywords: Karyotype, micronucleus, bioindicator, genetic toxicity, chromosomal evolution 
 
 
1. Introducción 

Los peces son uno de los grupos de vertebrados más diversos y habitan en casi todos 

los medios acuáticos, desde los océanos más profundos hasta los lagos y arroyos poco 

profundos (Nelson et al., 2016; Zhu et al., 2021). Desempeñan un papel fundamental en el 

mantenimiento del equilibrio de los ecosistemas, la regulación de la cadena alimentaria y 

la salud de los ecosistemas (Levêque, 2017; Villéger et al., 2017). Además, los peces son una 

importante fuente de alimento para humanos y animales (Boyd et al., 2022; Lynch et al., 

2016; Tacon y Metian, 2013) y se utilizan ampliamente en la investigación científica debido 

a su adaptabilidad y diversidad genética (Harris et al., 2014; Wittbrodt et al., 2002). Su 

adaptabilidad y sus variadas estrategias ecológicas son el resultado de más de 400 millones 

de años de evolución y han sobrevivido a cuatro de las cinco grandes extinciones masivas 

del Fanerozoico (Smithwick y Stubbs, 2018). 

El estudio de la estructura cromosómica, la función y el comportamiento de los 

cromosomas de los peces, ofrece valiosa información sobre su biología evolutiva. Este 

campo ha evolucionado considerablemente en el último siglo, empezando con estudios 

descriptivos centrados en el recuento de cromosomas y la identificación de patrones 

generales de variación del cariotipo entre especies. A medida que avanzaron las técnicas 

científicas, sobre todo con el desarrollo de métodos como el cariotipado, el bandeo 

cromosómico y la hibridación fluorescente in situ (FISH), los investigadores adquirieron la 

capacidad de explorar reordenamientos cromosómicos, marcadores genéticos y 

variabilidad dentro de las especies y entre ellas. Estos avances han puesto al descubierto 

procesos cruciales como la evolución cromosómica, la variación genética y la diferenciación 

entre especies, lo que ha permitido comprender mejor la especiación y la evolución 

adaptativa (Pisano et al., 2007; Rossi, 2021). Gracias a estos enfoques moleculares, la 
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citogenética de peces sigue ampliando nuestros conocimientos sobre los mecanismos 

evolutivos y la diversidad genética que define a las especies de peces. 

Más allá de los conocimientos evolutivos, los estudios citogenéticos de los peces 

desempeñan un papel esencial en aplicaciones prácticas como la acuicultura (Arai, 2001; 

Arai y Fujimoto, 2018), biología de la conservación(Molina et al., 2023; Ráb et al., 2007), y 

gestión de especies invasoras (Jácome et al., 2019).  Las técnicas citogenéticas se aplican 

para mejorar los programas de cría, vigilar la salud genética y proteger la biodiversidad 

mediante la identificación de marcadores genéticos asociados a especies invasoras. Estas 

herramientas se han vuelto indispensables para mejorar la gestión de las especies y 

promover una gestión sostenible de los recursos acuáticos. A medida que sigan apareciendo 

nuevas tecnologías, la citogenética de peces hará avanzar aún más nuestra comprensión de 

la biología de los peces y contribuirá a la conservación y el uso sostenibles de los 

ecosistemas acuáticos. 

2. Desarrollo 

• Citogenética en la taxonomía de peces 

La citogenética ha demostrado ser una herramienta clave en la taxonomía de peces, 

permitiendo una clasificación más precisa y una comprensión más profunda de las 

relaciones evolutivas entre especies. Tradicionalmente, la taxonomía de los peces se basaba 

principalmente en características morfológicas externas, como el color, las proporciones 

corporales y el número de espinas, entre otros. Sin embargo, estas características pueden 

ser insuficientes, especialmente en el caso de especies crípticas, que son morfológicamente 

similares, pero genéticamente distintas (Nirchio y Oliveira, 2014). El análisis citogenético, 

que incluye técnicas como el cariotipado, el bandeo cromosómico y la hibridación 

fluorescente in situ (FISH), ha revelado diferencias cromosómicas que no son evidentes en 

estudios morfológicos. Un ejemplo destacado es el género Mugil, donde varios estudios han 

identificado variaciones significativas en el número de cromosomas entre especies 

(Harrison et al., 2007; Nirchio et al., 2005, 2007, 2017, 2018). Estos avances han permitido 
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no solo la identificación de nuevas especies, sino también la reevaluación de las relaciones 

taxonómicas entre especies conocidas (Figura 1). 

Figura 1 
Comparación cariotípica entre Mugil curema (arriba) y Mugil rubrioculus (abajo), 
destacando las diferencias en la morfología cromosómica. Los cariotipos de ambas especies 
muestran 12 pares de cromosomas en Mugil curema y 22 pares en Mugil rubrioculus.  

 

Fuente: Modificado de Nirchio y Oliveira (2014). 

• Cromosomas sexuales 

A diferencia de los mamíferos y las aves, que poseen cromosomas sexuales 

relativamente estables en todos sus linajes (sistemas XX/XY o ZZ/ZW), los peces muestran 

una extraordinaria variabilidad en sus sistemas de cromosomas sexuales. Mientras que 

algunas especies de peces poseen cromosomas sexuales identificables, en muchas otras los 

cromosomas sexuales son morfológicamente indistinguibles o están totalmente ausentes 

(Kottler y Schartl, 2018). La variedad de sistemas cromosómicos de determinación del sexo 
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observados en los peces, va desde la heterogamia masculina más común (♀XX/♂XY) y la 

heterogamia femenina (♂ZZ/♀ZW) hasta sistemas más complejos que implican la pérdida 

de cromosomas Y o W (♀XX/♂X0, ♂ZZ/♀Z0) y configuraciones cromosómicas sexuales 

múltiples como ♀XX/♂XY1Y2 o ♀X1X1X2X2/♂X1X2Y (Sember et al., 2021). Estudios 

recientes han revelado la presencia de un nuevo sistema cromosómico sexual en Ancistrus 

clementinae, una especie endémica de Ecuador. Esta especie presenta un sistema 

♂ZZ/♀ZW1W2 (Figura 2), siendo la primera vez que se identifica una configuración de este 

tipo en el género Ancistrus (Nirchio et al., 2023), subrayando la notable diversidad y 

plasticidad evolutiva de la diferenciación de los cromosomas sexuales en los peces, ya que 

este sistema de cromosomas sexuales múltiples probablemente se originó a partir de un 

sistema ZW estándar mediante reordenamientos cromosómicos y la acumulación de 

secuencias repetitivas de ADN, incluido el ADN ribosómico. 

 
Figura 2 
Cariotipo de Ancistrus clementinae, que ilustra el sistema de cromosomas sexuales 
♂ZZ/♀ZW1W2. (a) El cariotipo de la hembra muestra dos cromosomas W distintos (W1 y 
W2) además del cromosoma Z. (b) El cariotipo masculino muestra dos cromosomas Z. Los 
cromosomas se clasifican según su morfología en grupos metacéntricos (m), 
submetacéntricos (sm) y acrocéntricos (a). 

 
Fuente: Adaptado de Nirchio et al. (2023). 
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Estos sistemas múltiples surgen a menudo de fusiones o fisiones cromosómicas y se 

han descrito en 75 casos, el 80% de los cuales probablemente evolucionaron de forma 

independiente y diversa gama de sistemas de cromosomas sexuales plantea cuestiones 

fundamentales sobre cómo los peces determinan su sexo, un tema que no sólo es intrigante 

desde el punto de vista de la biología evolutiva, sino que también tiene implicaciones 

significativas para las prácticas acuícolas. La flexibilidad y variabilidad de estos sistemas de 

determinación del sexo permiten a los peces adaptarse a distintas condiciones ambientales, 

lo que es clave para su éxito evolutivo. La manipulación de la proporción de sexos es una 

práctica habitual en acuicultura, por lo que comprender estos mecanismos cromosómicos 

puede conducir a programas de cría y gestión genética de las poblaciones de peces más 

eficaces.  

• Cromosomas B: elementos cromosómicos anómalos en los peces 

Los cromosomas B o accesorios en peces representan uno de los temas más intrigantes 

de la citogenética, al ser elementos genéticos adicionales que desafían las normas de la 

genética mendeliana (Houben et al., 2014; Johnson Pokorná y Reifová, 2021). Estos 

cromosomas no son esenciales para la supervivencia ni forman parte del complemento 

genómico estándar (cariotipo A), y su presencia puede variar en número entre los individuos 

de una población (Camacho et al., 2000; Ruban et al., 2020). Los cromosomas B son 

generalmente más pequeños que los cromosomas A (Figura 3) y, aunque no contienen 

genes vitales, persisten en las poblaciones debido a su capacidad para replicarse y 

segregarse de manera independiente. Se han documentado en diversos organismos, 

incluyendo plantas y animales (Jones, 1995; Vujošević et al., 2018)  y su aparición en peces 

ha permitido explorar su papel en la evolución, la adaptación y la variabilidad genética 

(Moreira-Filho et al., 2004; Noleto et al., 2012; Yoshida et al., 2011). 
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Figura 3  
Metafase de Prochilodus mariae, que muestra la presencia de cromosomas B (indicados con 
flechas). Los cromosomas B son más pequeños que los cromosomas A estándar. 

 

Aunque tradicionalmente se han considerado "parásitos genómicos", algunos estudios 

sugieren que los cromosomas B pueden tener funciones importantes en circunstancias 

específicas. Pueden aumentar la variabilidad genética dentro de una población, actuando 

como un reservorio de material genético que podría ser aprovechado en entornos 

cambiantes. También pueden inducir reorganizaciones cromosómicas, como 

translocaciones o fusiones, influyendo en la evolución del genoma y la especiación. Además, 

han demostrado afectar la expresión de genes en los cromosomas A, lo que podría influir 

en procesos biológicos como la reproducción, el crecimiento o la respuesta a factores 

ambientales. En algunos casos, su presencia ha sido asociada con cambios en la fertilidad y 

la viabilidad, aunque su impacto puede variar considerablemente entre especies. 

Los cromosomas B se han observado en diversas especies de peces, tanto de agua dulce 

como marina, con ejemplos notables como Astyanax scabripinnis (Moreira-Filho et al., 

2004; Vicari et al., 2011), Prochilodus lineatus (Artoni et al., 2006; Maistro et al., 2000; 
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Stornioli et al., 2021) y Prochilodus mariae (Oliveira et al., 2003). La frecuencia de estos 

cromosomas varía significativamente entre poblaciones e incluso dentro de una misma 

especie, lo que subraya su naturaleza dinámica y enigmática (Nascimento et al., 2020; 

Oliveira et al., 2003; Voltolin et al., 2010). 

 
• Citogenética en toxicología acuática 

Los métodos citogenéticos tienen un valor incalculable en el campo de la toxicología 

acuática, especialmente cuando se trata de evaluar el impacto de los contaminantes sobre 

la salud genética de los organismos acuáticos. Una de las técnicas más utilizadas es la 

prueba de micronúcleos, que identifica pequeños cuerpos extranucleares (micronúcleos) 

formados a partir de fragmentos cromosómicos o cromosomas enteros que no se integran 

correctamente en nuevos núcleos durante la división celular (Figura XX). Aunque esta 

prueba se diseñó inicialmente para detectar daños cromosómicos en roedores (Heddle et 

al., 1991; Schmid, 1975, 1976), desde entonces se ha adaptado para su uso en muchos 

organismos, incluidos los peces, debido a su fiabilidad para detectar daños genéticos e 

inestabilidad cromosómica (Salunke et al., 2024; Sommer et al., 2020). 

Figura 4 
Micronúcleos en eritrocitos de Andinoacara rivulatus expuestos a cloruro de mercurio 
(HgCl₂). (a) Células control sin micronúcleos. (b)-(d) Las flechas indican la presencia de 
micronúcleos de diferentes tamaños. La formación de micronúcleos es una señal de daño 
genotóxico provocado por la exposición al cloruro de mercurio, lo que refleja inestabilidad 
cromosómica en las células.  

 

 

 

Fuente: Modificado de Nirchio et al. (2019). 

Los peces son especialmente adecuados para este tipo de análisis. Su alta sensibilidad 

a los contaminantes ambientales los convierte en excelentes bioindicadores, que ayudan a 
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los científicos a controlar la salud de los ecosistemas acuáticos. La prueba de micronúcleos 

es una potente herramienta para evaluar la genotoxicidad en los peces, ya que permite 

detectar precozmente los daños relacionados con la contaminación a nivel genético. Esta 

capacidad de revelar daños cromosómicos sutiles antes de que se produzcan efectos 

visibles convierte a los peces en una parte esencial de los esfuerzos de vigilancia 

medioambiental (Mustafa et al., 2024; van Treeck et al., 2020). 

La prueba se ha aplicado con éxito tanto a especies marinas como a especies de agua 

dulce para detectar el impacto genético de los contaminantes ambientales, ayudando a los 

investigadores a vigilar los efectos genéticos de la contaminación en ambos ecosistemas. 

Su capacidad para detectar signos tempranos de daños cromosómicos en los peces permite 

calibrar la salud ambiental y tomar medidas preventivas antes de que la contaminación 

cause daños irreversibles. A medida que los medios acuáticos se enfrentan a amenazas 

crecientes de las actividades humanas, el papel de pruebas como ésta se hace aún más 

crucial para salvaguardar la biodiversidad y promover prácticas sostenibles. 

 

•  Cariotipo en peces marinos y dulceacuícolas 

La evolución cromosómica en peces marinos y de agua dulce refleja adaptaciones a sus 

respectivos entornos y presenta variaciones notables en su estructura cariotípica. 

Generalmente, los peces de agua dulce tienden a mostrar una mayor variabilidad 

cromosómica debido a las condiciones geográficas y ambientales que influyen en la 

dispersión y el aislamiento genético (Nirchio et al., 2014). Este fenómeno es evidente en los 

cíclidos (Kocher, 2004), en los que se han observado reordenamientos cromosómicos 

complejos que  incluyen fusiones y fisiones cromosómicas, destacando la adaptación rápida 

de los cíclidos a distintos nichos ecológicos, particularmente en cuerpos de agua dulce como 

los lagos de África y América del Sur (Poletto et al., 2010). 

En contraste, los peces marinos muestran patrones cromosómicos más conservadores, 

con una tendencia hacia un menor número de cromosomas y una menor variabilidad 

estructural  (Motta-Neto et al., 2019; Paim et al., 2017).  Esto puede explicarse por el mayor 
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potencial de dispersión de las especies marinas, lo que reduce el aislamiento geográfico y 

limita la divergencia genética entre las poblaciones. En muchos peces marinos, como los 

que pertenecen al orden Perciformes, el número diploide tiende a estar alrededor de 48 

cromosomas, con una prevalencia de cromosomas acrocéntricos (Molina et al., 2024; 

Soares et al., 2013), aunque algunos grupos pueden tener cariotipos con mucha diversidad 

de cromosomas  producto de inversiones pericéntricas y modificaciones que afectan a las 

regiones organizadoras del nucléolo (NOR) que ponen de relieve el papel de los 

reordenamientos cromosómicos en la diversificación evolutiva de los peces marinos 

(Coluccia et al., 2010; Gómez-Herrera et al., 2021; Nirchio, Gaviria, et al., 2019). Estos 

mecanismos permiten ajustes en la estructura cromosómica que pueden influir en la 

regulación génica, facilitando la adaptación a diferentes presiones ambientales y 

promoviendo la especiación. 

 

• El cariotipo ancestral en los peces: un debate 

La citogenética de peces no solo ha permitido avances en áreas prácticas como la 

acuicultura y la conservación, sino que también ha sido fundamental para comprender los 

complejos procesos evolutivos, como la evolución cromosómica. Uno de los debates más 

relevantes en este contexto es el del cariotipo ancestral en peces Actinopterigios, el cual 

sigue siendo una cuestión abierta en la comunidad científica. Originalmente, se propuso 

que los primeros vertebrados, incluidos los peces con aletas radiadas primitivas, poseían un 

complemento diploide de 48 cromosomas acrocéntricos. Esta hipótesis obtuvo apoyo a 

partir de la idea de que las duplicaciones completas del genoma (WGD, por sus siglas en 

inglés) contribuyeron a la complejidad genética observada en los vertebrados modernos, 

con una primera duplicación que ocurrió hace aproximadamente 500 millones de años y 

una segunda 100 millones de años después (Ohno et al., 1968; Van de Peer et al., 2010). 

Esta perspectiva ha sido ampliamente aceptada en la citogenética de peces, posicionando 

el cariotipo acrocéntrico de 48 cromosomas como un rasgo ancestral del que surgieron 

desviaciones a través de reorganizaciones cromosómicas. 
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Sin embargo, una hipótesis alternativa sugiere que el cariotipo ancestral podría haber 

incluido un número mayor de cromosomas, cercano a 60, como se observa en algunos 

grupos de peces basales como los Lepisosteiformes. Esta visión propone que la reducción a 

48 cromosomas ocurrió de manera independiente en diferentes linajes de teleósteos 

mediante procesos como la fusión y la eliminación cromosómica (Brum y Galetti, 1997). Los 

estudios citogenéticos refuerzan esta idea, particularmente en peces marinos, donde los 

patrones cariotípicos tienden a ser más conservados en comparación con los cariotipos más 

variables que se encuentran en especies de agua dulce. Estas diferencias en la evolución 

cromosómica entre peces marinos y de agua dulce a menudo se atribuyen a factores 

ambientales, como la estabilidad del hábitat y el potencial de dispersión (Galetti et al., 2000; 

Nirchio et al., 2014). 

Este debate en curso subraya la complejidad de la evolución cromosómica en los peces 

y destaca la necesidad de más investigaciones para comprender completamente el cariotipo 

ancestral y sus implicaciones evolutivas a lo largo de los diversos linajes de peces. 

 

• Orientaciones futuras en citogenética de peces 

El futuro de la citogenética de peces pasa por su integración con la genómica y la 

biología molecular. Técnicas como la pintura cromosómica, el análisis de polimorfismos de 

un solo nucleótido (SNP) y la secuenciación de nueva generación están ampliando el alcance 

de la investigación citogenética, ofreciendo una visión sin precedentes de la organización 

del genoma, la evolución cromosómica y la diferenciación de especies. La hibridación 

genómica comparativa (CGH) y los “microarrays” cromosómicos se están empleando para 

detectar reordenamientos cromosómicos, variaciones en el número de copias y 

duplicaciones génicas, arrojando luz sobre cómo estos cambios impulsan la especiación y la 

adaptación. 

Otro avance prometedor es la aplicación de la citogenética a la biología evolutiva del 

desarrollo (evo-devo). Examinando las estructuras cromosómicas y la regulación génica, los 

investigadores pueden comprender mejor cómo los cambios genéticos contribuyen al 

desarrollo de fenotipos específicos e innovaciones evolutivas en los peces. Con los avances 
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en técnicas citogenéticas de alta resolución y tecnologías de edición del genoma como 

CRISPR, la citogenética de peces seguirá descubriendo nuevos aspectos de la diversidad 

genética, la adaptación y la conservación. 

 

3. Conclusiones 

La citogenética de peces ha pasado de ser un campo descriptivo que documentaba la 

variación del cariotipo a convertirse en una ciencia de vanguardia que integra la genómica 

y las técnicas moleculares. Ya sea para entender la evolución cromosómica, gestionar la 

acuicultura, conservar especies amenazadas o vigilar la salud ambiental, la citogenética de 

peces ofrece herramientas y conocimientos de valor incalculable. A medida que surjan 

nuevas tecnologías, este campo seguirá ampliando los límites de la investigación biológica, 

contribuyendo a la gestión sostenible y la conservación de los recursos acuáticos. 
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