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ASHIKAGA, Fernando Yuldi. Estudo da estrutura genética de Leporinus friderici 
(Characiformes, Anostomidae) das escadas para transposição de peixes do complexo 
Canoas – Rio Paranapanema.  2008.  75f.  Dissertação (Mestrado em Genética e Biologia 
Molecular) – Universidade Estadual de Londrina, Londrina, 2008. 
 
 

RESUMO 
 
 
As barragens construídas ao longo de sistemas hídricos interrompem a dispersão e a migração 
dos organismos aquáticos, afetando principalmente a abundância das espécies de peixes 
migradores. Mecanismos para transposição foram construídos em barragens visando 
minimizar esses impactos. Poucas são as informações disponíveis sobre o efeito da construção 
de barragens na estrutura genética populacional da fauna Neotropical de peixes migradores. A 
conservação da diversidade genética é de fundamental importância para sobrevivência de uma 
espécie a longo tempo, pois a manutenção de um pool gênico com variabilidade suficiente 
faz-se necessário para a adaptação da espécie a alterações ambientais. Nesse contexto, 
marcadores moleculares RAPD e microssatélites, foram utilizados para avaliar a diversidade e 
estrutura genética da espécie migradora Leporinus friderici no Complexo Canoas – rio 
Paranapanema – Brasil. Sete grupos foram amostrados nas escadas para transposição de 
peixes das UHEs Canoas I e Canoas II durante o período reprodutivo em três anos 
consecutivos. Ambos os marcadores evidenciaram uma alta diversidade genética para esses 
grupos. Os marcadores microssatélites mostraram uma perda de heterozigosidade e uma baixa 
taxa de endocruzamento para a espécie. A diferenciação genética encontrada entre os grupos, 
com ambos os marcadores utilizados, pode ser considerada de baixa a moderada. Os dados 
obtidos com os parâmetros de diversidade genética (distância e identidade genética, FST e 
AMOVA) permitiram concluir que os grupos de L. friderici do Complexo Canoas estão 
estruturados como uma única população. Os dados obtidos sobre a diversidade genética e 
estrutura populacional de L. friderici são de grande importância para o desenvolvimento de 
programas de manejo e conservação da espécie no Complexo Canoas, podendo também ser 
utilizados em programas de aqüicultura. 
 
 
Palavras-chave: Escadas de transposição. RAPD. Microssatélites. Estrutura populacional. 
 

 



ASHIKAGA, Fernando Yuldi. Study of genetic structure of Leporinus friderici 
(Characiformes, Anostomidae) in fish passage ladders from Canoas complex – 
Paranapanema River.  2008.  75p.  Dissertation (Master Degree in Genetics and Molecular 
Biology) – Universidade Estadual de Londrina, Londrina, 2008. 
 
 

ABSTRACT 
 
 
The dams built along systems of water interrupt the dispersion and the migration of the 
aquatic organisms affecting mainly the abundance of the species of fish migraters. 
Mechanisms for transposition were built in dams seeking to minimize those impacts. Little are 
the available information on the effect of the construction of dams in the population genetic 
structure of the fauna Neotropical of fish migraters. The conservation of the genetic diversity 
is of fundamental importance for survival of a species at long time because the maintenance 
of a genic pool with enough variability is made necessary for the adaptation of the species to 
environmental alterations. In that context, molecular markers RAPD and microsatellites, were 
used to evaluate the diversity and structure genetics of the migraters species Leporinus 
friderici in the “Complexo Canoas” – Paranapanema river - Brazil. Seven groups were 
collected in the ladder for transposition of fish of HPS Canoas I and Canoas II during the 
reproductive period in three consecutive years. Both markers evidenced a high genetic 
diversity for those groups. The markers microsatellites showed a loss of heterozygosity and a 
considerable inbreeding tax for the species. The genetic differentiation found among the 
groups with both used markers can be considered low until moderate. The data obtained with 
the parameters of genetic diversity (distance and genetic identity, FST and AMOVA) allowed 
to conclude that the groups of L. friderici of the “Complexo Canoas” are structured as a single 
population. The data obtained on the genetic diversity and population structure of L. friderici 
are of great importance for the development of handling programs and conservation of the 
species in the “Complexo Canoas” and could also be used in aquaculture programs. 
 
 
Keywords: Fish ladder. RAPD. Microsatellites. Population structure. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

 

Os peixes se apresentam como os vertebrados mais diversificados e os de 

maior variação genética conhecida. Existem, aproximadamente, 20.000 espécies de peixes 

descritas sendo que a maior parte habita águas quentes dos oceanos tropicais, perfazendo um 

total de40%. Os peixes de água doce são responsáveis por 20 a 25% da biodiversidade dos 

vertebrados e há indícios de que somente na América do Sul ocorram mais de 8.000 espécies, 

considerando apenas duas ordens descritas (Characiformes e Siluriformes) (LOWE-

McCONNEL, 1999; TORRES et al., 2004). 

Segundo Ormerod (2003) essa enorme biodiversidade de peixes nos supre 

não somente as necessidades alimentares, com as diversas espécies exploradas, mas também 

pode ser utilizada no manejo de ecossistemas, como por exemplo, no controle de mosquitos 

vetores de doenças, no controle de vegetação aquática invasiva e em biomanipulações e, às 

vezes, na restauração de sistemas aquáticos. Além disso, é reconhecida a grande contribuição 

nos processos do ecossistema, os quais incluem a participação na cadeia trófica, a 

transferência de energia entre os níveis tróficos e o transporte de nutrientes entre os 

ecossistemas marinhos, de água doce e terrestre. 

A fauna de peixes de água doce no Brasil é particularmente diversa e muitas 

das espécies que a compõem não são encontradas naturalmente fora da América do Sul. Essa 

diversidade contém um número elevado de estoques naturais, os quais vêm sofrendo sensíveis 

reduções nos cursos d’água, como resultado da exploração desordenada dos recursos, pela 

captura de indivíduos jovens, pela pesca predatória, falta de fiscalização e medidas 

protecionistas e, principalmente, pela crescente fragmentação dos rios devido à construção de 

empreendimentos hidrelétricos, que modificam as áreas de desova coletivas e interrompem o 

trajeto de algumas espécies. Desta maneira, torna-se fundamental o conhecimento da biologia 

e da dinâmica populacional destes animais para a tomada de medidas racionais na preservação 

dos estoques (AGOSTINHO et al., 2002; HILSDORF; PETRERE, 2002; CAROLSFELD et 

al., 2003). 

O processo de construção de barragens e conseqüente formação de 

reservatórios para fins hidroelétricos conduzem a alterações das características físicas, 

químicas, sanitárias e biológicas do rio, modifica a intensidade, duração e época das cheias, 

reduzindo os nutrientes disponíveis e as áreas sazonalmente alagáveis criando, nos segmentos 

imediatamente abaixo, condições térmicas e hidrodinâmicas muito instáveis. Além disso, a 
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construção dessas barragens intercepta a rota migratória de diversas espécies causando 

impactos sobre a capacidade biogênica do sistema, disponibilidade de alimento e abrigo para 

formas jovens de peixes (THOMAZ et al., 1997; AGOSTINHO; GOMES, 2005). 

Os peixes migradores, portanto, são particularmente sensíveis aos efeitos 

prejudiciais das represas hidroelétricas, já que estas variações atuam sobre o sucesso 

reprodutivo. No Brasil, muitas das populações destes peixes se mostram em rápido declínio 

podendo, num futuro próximo, ter sua sobrevivência comprometida (AGOSTINHO et al., 

1992; CAROLSFELD et al., 2003; BRITTO; SIROL, 2005). Em função disso, a legislação 

ambiental vigente no país exige do empreendedor responsável pela barragem, a proposição de 

um programa de conservação de organismos aquáticos de modo a minimizar o impacto destes 

represamentos (CESP, 2000). 

De acordo com Agostinho et al. (2002), em função das leis implementadas 

no país, foram construídas em barragens, escadas para transposição de peixes, no entanto, 

após a construção, nenhuma avaliação sistemática foi realizada nesses empreendimentos. 

Desde modo dados sobre a verdadeira efetividade deste mecanismo e a importância dessa 

transposição para a preservação dos estoques da bacia ainda são desconhecidos. 

A construção de hidroelétricas destrói habitats e aumenta a fragmentação 

geográfica de muitas espécies de peixe. A redução no fluxo genético pode mudar a relação de 

componentes de diversidade até mesmo entre e dentro de populações. Freqüentemente, 

populações de peixes de água doce possuem distribuição em lugares isolados, o que pode 

minimizar o fluxo de gene entre elas, ocasionando processos de diferenciação genética. 

Portanto, avaliações da estrutura genética de populações tornam-se necessárias, pois permitem 

extrair importantes informações a respeito das populações naturais e para a elaboração de 

planos de manejo (cf. LOPES et al., 2007). 

Pertencente à ordem Characiformes, família Anostomidae, subfamília 

Anostominae, Leporinus friderici (BLOCH, 1974), comumente conhecido como aracu, piava 

ou piau três pintas, é um peixe migrador e apresenta uma ampla distribuição na América do 

Sul, ocorrendo no Suriname, bacia Amazônica, rios do Nordeste, bacias do rio Paraná, 

Paraguai e do Prata (GODOY, 1987). A ordem Characiformes, juntamente com a de 

Siluriformes, representam mais de 85% da ictiofauna dos rios Neotropicais, havendo leve 

predomínio dos Characiformes (GARAVELLO; BRITSKI, 2003). Os anostomideos podem 

ser de pequeno, médio ou grande porte, tendo grande importância para a pesca comercial e 

esportiva, além de serem espécies potencias para o desenvolvimento da piscicultura (DUKE 

ENERGY, 2003). Embora os peixes da família Anostomidae demonstrem alta plasticidade 
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alimentar e ampla distribuição, a estreita relação entre seu alimento e as regiões marginais dos 

ambientes aquáticos pode estar colocando em risco o futuro deste grupo pela destruição destas 

regiões (ORSI, 2005). 

Técnicas moleculares como isoenzimas, RFLP (Restriction Fragment 

Length Polymorphism), RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA), microssatélites, entre 

outras, têm sido amplamente utilizadas para estudos da diversidade e estrutura genética de 

peixes neotropicais, não somente para fins econômicos, mas também para preservação e 

manutenção da biodiversidade (TORRES et al., 2004; PAIVA et al., 2006; AFFONSO; 

GALETTI, 2007). 

 

 

1.1 REVISÃO DE LITERATURA 

 

 

1.1.1 Importância dos Peixes 

 

 

De acordo com Martins e Tamada (2000) o Brasil, com extensão territorial 

superior a oito milhões de km2, é um país privilegiado em recursos hídricos com cerca de 20% 

da água doce mundial e a maior das bacias hidrográficas (Amazônica), e mundialmente 

reconhecido pela sua importante biodiversidade, possuindo mais de 3.000 espécies de peixes. 

Muitas dessas espécies, cerca de 20%, migram e não recebem a atenção merecida quanto à 

preservação e manutenção. 

Ormerod (2003) destaca que os peixes estão entre os recursos naturais 

mundiais mais importantes e que, se a importância econômica não é suficiente para enfatizar o 

valor que os peixes apresentam, deve-se considerar a importância intrínseca de sua 

conservação. Essa importância está na biodiversidade e ciclos de vida que apresentam, na 

ecologia comportamental, nas interações ecológicas e nas adaptações fisiológicas 

desenvolvidas ao longo da evolução, além da potencial utilidade que muitas espécies 

oferecem no manejo de ecossistemas (controle de insetos vetores, manejo de vegetação 

invasora e em biomanipulações usadas para restaurações de sistemas aquáticos). Além disso, 

os peixes são reconhecidos pelo importante papel que cumprem nos processos do ecossistema, 

os quais incluem cadeia trófica, transferência de energia entre níveis. 

Hilsdorf e Petrere (2002) relatam em seu trabalho que peixes representam 
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mais da metade (51%) de todos os vertebrados viventes. Das cerca de 25 mil espécies 

descritas, quase 10 mil vivem em águas doces. Esse grupo de vertebrados é importante não só 

pela quantidade de espécies, mas também por ser uma relevante fonte de proteínas para várias 

comunidades humanas. Estes autores constatam ainda que, apesar da grande importância dos 

peixes para o homem, pouco se conhece sobre sua diversidade. Estima-se que 20% da 

ictiofauna de água doce do mundo estejam extintos ou ameaçados. 

Dados da FAO (2004) (Food and Agriculture Organization of United 

Nations) em seu documento bianual, denominado SOFIA (The State of World Fisheries and 

Aquaculture), mostram a importância econômica dos peixes. Este documento relata que 

somente em 2002, ao redor de 93 milhões de toneladas da produção de peixes foram retiradas 

diretamente de populações naturais em mares e águas continentais de todo o mundo, e que 42 

milhões de toneladas foram retirados da aqüicultura. Mostra também que, por volta de 101 

milhões de toneladas, do total combinado de capturas em 2002, foram utilizados diretamente 

como alimento, equivalendo a 16 kg de peixe per capita, ou 15% do total de proteína animal 

de que o homem necessita. De acordo com este mesmo documento, 35 milhões de pessoas são 

empregadas diretamente na pesca, com esta atividade movimentando, no ano amostrado, 58 

bilhões de dólares no mercado internacional, sendo este montante maior que o produto interno 

bruto de mais de 70% das nações do mundo. 

Peixes e outros organismos marinhos são os únicos animais selvagens 

consumidos pela espécie humana, em grande escala, através da exploração direta de 

populações naturais. Assim, os problemas (e as soluções) encontrados na sua exploração são 

completamente diferentes daqueles oriundos da exploração das plantas e animais domésticos 

(SOLÉ-CAVA, 2001). 

Justamente por isso é que os estoques naturais de peixes têm sofrido 

sensível redução nos cursos d’água, como resultado da exploração desordenada dos recursos, 

pela captura de indivíduos jovens, pela pesca predatória, falta de fiscalização e medidas 

protecionistas e, principalmente, pela crescente fragmentação dos rios devido à construção de 

empreendimentos hidrelétricos, que modificam as áreas de desova coletivas e interrompem o 

trajeto de algumas espécies. Desta maneira, torna-se fundamental o conhecimento da biologia 

e da dinâmica populacional destes animais à tomada de medidas racionais na preservação dos 

estoques (AGOSTINHO; GOMES, 1997; HAHN et al., 1998; HILSDORF; PETRERE, 2002; 

AGOSTINHO et al., 2002; MARCIANO, 2005; RIBEIRO F., 2006; SILVA, 2006). 
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1.1.2 Variabilidade Genética e Estrutura Populacional 

 

 

A estrutura genética refere-se à distribuição heterogênea (não aleatória) dos 

alelos e genótipos no espaço e no tempo resultante da ação de forças evolutivas tais como: 

mutação, migração, seleção natural e deriva genética que atuam dentro do contexto de cada 

espécie e população. A variação genética, a matéria-prima na qual a seleção natural age, é 

criada continuamente através da mutação e ao mesmo tempo erodida através de seleção e da 

deriva genética. A habilidade de uma espécie em responder a seleção é dependente da 

presença de variações herdáveis. Se a variação genética estiver presente dentro de uma 

espécie, qualquer alteração nas pressões seletivas devido a mudanças ambientais permitirá 

que alguns indivíduos possam sobreviver e se reproduzir (LOWE et al., 2004). 

Segundo os autores acima citados, a variação genética dentro de uma 

espécie é um conceito fundamental para a genética aplicada à ecologia e possui três 

componentes: diversidade genética, diferenciação genética e distância genética. A diversidade 

genética mede a quantidade de variação encontrada numa população, a diferenciação genética 

descreve como esta variação é dividida entre populações. A distância genética quantifica o 

grau de similaridade entre dois indivíduos, ou grupo de indivíduos, sejam estes populações ou 

mesmo espécies. 

Rubin et al. (2001), sugerem pelo menos três razões biológicas para a 

preservação da variabilidade genética de populações naturais como objetivo da biologia da 

conservação: a perda da variabilidade pode aumentar a probabilidade de extinção através de 

um declínio na fecundidade e viabilidade; populações com baixos níveis de variação genética, 

sobre as quais a seleção natural pode operar, podem ter oportunidades reduzidas para futuras 

adaptações frente a mudanças evolutivas; e, a preservação da variabilidade genética pode ter 

papel chave na identificação de unidades evolutivas significativas para a conservação. 

Populações naturais são dinâmicas em muitas dimensões, mudam de 

tamanho, densidade e localização em função do tempo e, em função do espaço, as populações 

podem fragmentar-se em muitas subpopulações ou fundir-se com outras (HEY; MACHADO, 

2003). Populações de muitas espécies são frequentemente subdivididas por fatores 

geográficos, ecológicos e comportamentais (GENOVART et al., 2003). 

O grau no qual uma população pode ser delimitada de outras depende do 

nível de fluxo gênico entre elas (FUTUYMA, 1997). O fluxo gênico é dependente da taxa de 

migração entre as populações. E a taxa de migração depende do número de populações que se 
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encontram dentro da região, da distribuição geográfica, do padrão espacial, da distancia entre 

elas e da habilidade de dispersão da espécie (FRANKHAN et al., 2002). O fluxo gênico entre 

os grupos homogeniza a variação genética entre eles (GENOVART et al., 2003). Quando a 

taxa de fluxo gênico é baixa ou nula, os efeitos da deriva podem ser mais facilmente visíveis 

na diferenciação das populações (SLATKIN; BARTON, 1989). 

As populações fragmentadas podem apresentar-se com diversas estruturas: 

1) como populações inteiramente isoladas sem nenhum fluxo gênico; 2) como vários 

agrupamentos entre os quais o fluxo gênico é suficiente para que se comportem como uma 

única e grande população genética; 3) seguindo o modelo de ilhas onde a taxa de migração é 

igual entre ilhas de igual tamanho e distancia; 4) de acordo com o modelo de “stepping-

stones”, onde há fluxo gênico entre populações vizinhas; 5) baseado no modelo fonte-

sumidouro, onde há uma ilha maior que é fonte de migração de indivíduos para ilhas menores; 

6) e seguindo o modelo de metapopulações, onde há varias populações com freqüentes 

eventos de extinção e recolonização (FRANKHAN et al., 2002; DANTAS, 2007). 

Estudos de genética de populações vêm aumentando consideravelmente nas 

últimas décadas. Marcadores moleculares têm sido amplamente aplicados para acessar a 

repartição genética entre as populações geograficamente isoladas, para definir unidades 

evolutivas significativas abaixo do nível de espécies, para propostas de manejo e conservação 

e para revisar tradicionais designações de espécies e subespécies (DANTAS, 2007). 

De acordo com Perez-Sweeney et al. (2003), avaliações da estrutura 

populacional fornecem um retrato genético das populações, fornecendo estimativas de 

endogamia, diversidade genética e diferenciação entre os espécimes. Esses dados associados 

ao conhecimento de atributos como o tamanho efetivo da população fluxo gênico e os 

sistemas de acasalamento são particularmente importantes no delineamento das ações de 

manejo a serem adotadas. 

O conhecimento prévio da distribuição da diversidade genética dentro e 

entre populações de uma espécie, por meio de marcadores moleculares, é uma etapa inicial 

importante para o desenvolvimento do manejo e conservação in situ e de repovoamento. Para 

isso, deve-se levar em conta se uma espécie está distribuída como apenas uma população, ou 

como populações geneticamente diferentes e qual o grau de interação entre elas. No caso de 

peixes de água doce, suas populações em geral se distribuem por locais isolados, o que pode 

minimizar as trocas gênicas entre elas, o que leva a processos de diferenciação genética 

(HILSDORF; PETRERE, 2002). 
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1.1.3 Marcadores Moleculares 

 

 

Inferências sobre fluxo gênico, variabilidade e estrutura genética em 

populações naturais podem ser feitas através de diversas técnicas de biologia molecular 

disponíveis para a detecção de polimorfismos genéticos ao nível de DNA (FERREIRA; 

GRATTAPAGLIA, 1998). Segundo esses autores, o desenvolvimento da tecnologia da reação 

de polimerase em cadeia (PCR – Polymerase Chain Reaction), causou uma revolução na 

biologia como ferramenta poderosa para estudos moleculares, envolvendo grande número de 

indivíduos de qualquer organismo. 

A técnica de PCR foi utilizada diretamente em muitos estudos e, desde a sua 

descrição, técnicas derivadas da mesma têm sido amplamente publicadas e utilizadas. Uma 

das técnicas derivada é o RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) (WELSH; 

McCLELLAND, 1990; WILLIAMS et al., 1990), que utiliza iniciadores (primers) curtos, 

com cerca de 10 a 11 nucleotídeos, e de seqüência arbitrária.. A probabilidade de 

amplificação de diferentes fragmentos anônimos do DNA genômico é grande, com cada 

fragmento (presumidamente) representando locos diferentes (LIU; CORDES, 2004). 

Williams et al. (1990) caracterizaram como dominante o comportamento 

genético (segregação mendeliana) dos marcadores de RAPD. A principal limitação na 

utilização do marcador RAPD é a sua característica dominante, onde a presença da banda 

ocorre tanto para os genótipos homozigotos como para heterozigotos, sendo difícil distinguir 

um genótipo do outro através da intensidade da banda produzida (ALI et al., 2004; LIU; 

CORDES, 2004). 

Conforme Zucchi (2002), este tipo de marcador possibilita uma amostragem 

aleatória mais ampla do genoma, do que a proporcionada por outros métodos convencionais. 

Alguns modelos estatísticos foram desenvolvidos no sentido de contornar as limitações, 

permitindo a estimativa de parâmetros populacionais com a utilização de marcadores 

dominantes (EXCOFFIER et al., 1992; LYNCH; MILLIGAN, 1994). De acordo com tais 

modelos, deve-se assumir que os alelos dos diferentes locos não co-migram para a mesma 

posição em um gel e que os grupos populacionais estão em equilíbrio de Hardy-Weinberg 

(LYNCH; MILLIGAN, 1994). 

Marcadores moleculares de herança dominante, como o RAPD, são aqueles 

que não permitem a detecção dos indivíduos heterozigotos em uma análise, os quais poderão 

ter sua freqüência estimada pelo teste do Equilíbrio de Hardy-Weinberg. Estes marcadores são 
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amplamente utilizados devido a suas altas taxas de mutação, o que permite uma evolução 

mais rápida tornando-os úteis para estudos de indivíduos, famílias e populações, enquanto que 

marcadores que possuem uma taxa de mutação menor evoluem mais lentamente e são 

utilizados nos estudos de espécies e táxons supra específicos (FERREIRA; 

GRATTAPAGLIA, 1998; SOLÉ-CAVA, 2001; TORRES et al., 2004). 

A simplicidade e rapidez na obtenção de resultados são vantagens da técnica 

de RAPD. Além disso, a possibilidade de utilização de um conjunto único de primers no 

estudo de qualquer organismo, a quantidade mínima de DNA necessária nas análises, a 

possibilidade de se amostrar regiões de DNA repetitivo nos genomas e o baixo custo em 

relação a outras técnicas moleculares para obtenção de marcadores, tem possibilitado 

amplamente a utilização da técnica (FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998; TORRES et al., 

2004). 

A utilização de marcadores RAPD em estudos populacionais de peixes tem 

sido ampla, são citados aqui alguns exemplos, principalmente na ictiofauna neotropical: 

Almeida et al. (2001) estudaram três espécies da família Pimelodidae; Chiari e Sodré (2001) 

cinco espécies da família Anostomidae; Almeida et al. (2003) populações de Pimelodus 

maculatus; Hassanien et al. (2004) com Tilapia nilotica; Wasko et al. (2004) populações de 

Brycon cephalus; Jayasankar (2004) com peixes da família Pomacentridae; Huang et al. 

(2005) com híbridos de diferentes espécies de bagre; Oliveira et al. (2006a) com Cichla spp.; 

Paiva et al. (2006) com Astyanax bimaculatus; Affonso e Galetti (2007) com peixes da família 

Pomacanthidae e Chaetodontidae; Lopes et al. (2007) com Salminus brasiliensis; Sanches e 

Galetti (2007) com Brycon hilarii. 

Microssatélites, também conhecidos como seqüências simples repetidas 

(SSRs - Single Sequence Repeats) ou repetições curtas em tandem (STRs - Short Tandem 

Repeats), representam um tipo único de seqüências genômicas de DNA não codificante 

repetidas em tandem, as quais são distribuídas abundantemente pelo genoma eucariótico e 

demonstram altos níveis de polimorfismo alélico (cf. OLIVEIRA et al., 2006b). São 

marcadores codominantes onde as seqüências repetidas são de tamanho relativamente 

pequeno (seqüências curtas de 1 – 6 pb) que podem ser amplificadas facilmente pela reação 

da polimerase em cadeia (PCR). Os microssatélites geralmente estendem-se de vinte a 

algumas centenas de bases (cf. CHISTIAKOV et al., 2006). 

Dentro da classe de marcadores moleculares existentes, os microssatélites 

são os que ocorrem em maior freqüência e são aleatoriamente distribuídos pelo genoma. As 

estimativas da taxa de mutação de microssatélites em E. coli em sistemas in vivo são elevadas 
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(10-2), quando comparadas à taxa de mutação de ponto que ocorre na ordem de 10-9 e 10-10 

(HANCOCK, 2000). Vários mecanismos têm sido sugeridos para explicar a alta taxa de 

mutação dos microssatélites gerando a variação no número de repetições em tandem: erros 

durante a recombinação, eventos de crossing-over desiguais e deslizamento da DNA 

polimerase durante a replicação ou reparo (OLIVEIRA et al., 2006b). 

A distribuição dos microssatélites no individuo é função da história de 

evolução no genoma e dos efeitos da pressão de seleção. Os locos SSR parecem ser 

geneticamente estáveis, possuem expressão codominante, são altamente multialélicos e 

apresentam segregação mendeliana. Em uma população, todos os alelos daquele loco podem 

ser detectados e discriminados, fazendo com que os microssatélites estejam entre os 

marcadores moleculares mais apropriados para mapeamento genético e físico de genomas, 

para a identificação e discriminação de genótipos e estudos de genética de populações 

(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998; FUNGARO; VIEIRA, 2001; OLIVEIRA et al., 

2006b). 

Quando seqüências únicas que flanqueiam um dado microssatélite são 

conhecidas, primers complementares podem ser sintetizados e utilizados como iniciador loco-

especifico em reações de PCR. A detecção de seqüências SSR, via PCR, é feita por meio da 

técnica de eletroforese utilizando gel de poliacrilamida, sendo necessário um gel adequando 

para a separação de segmentos que diferem por poucos pares de bases. Os produtos de 

amplificação de diferentes indivíduos, visualizados após a eletroforese geralmente diferem em 

tamanho em função de serem freqüentes na população diferenças no numero de unidades de 

repetições no loco de microssatélite. Cada unidade de microssatélite assim detectada é um 

loco polialélico e, em um individuo diplóide, a amplificação de um loco resultará em uma ou 

duas bandas, respectivamente, dependendo se é um homozigoto ou heterozigoto (FUNGARO; 

VIEIRA 2001). 

Um dos grandes problemas na utilização desses marcadores é o grande 

volume de trabalho necessário e o alto custo para o desenvolvimento de primers específicos 

para um dado loco de microssatélite de uma espécie. Porém, tem sido observado que ocorre 

conservação de sítios de microssatélite entre espécies relacionadas. É possível, portanto, 

aproveitar primers, denominados heterólogos, que foram desenvolvidos para uma espécie e 

empregá-los nas demais espécies do gênero ou gêneros da mesma família; esse atributo dos 

microssatélites é conhecido como transferabilidade ou amplificação espécie cruzada 

(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998; ZUCCHI, 2002; CHISTIAKOV et al., 2006; 

OLIVEIRA et al., 2006b) 
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Os microssatélite apresentam vantagens sobre os métodos clássicos da 

genética na análise da estrutura genética de populações, tais como: a herança das 

características detectadas pode ser facilmente demonstrada, a maioria dos locos é 

codominante e as freqüências alélicas podem ser calculadas diretamente sem a necessidade de 

delineamentos genéticos; as estimativas da variabilidade genética podem ser comparadas 

diretamente entre populações ou espécies e um conjunto de locos pode ser acessado usando-se 

uma pequena quantidade de material. A utilização de microssatélite, pela sua neutralidade, 

apresenta como principal vantagem a possibilidade de caracterização de forças evolutivas sem 

a influência da seleção, permitindo maior compreensão do comportamento das populações 

naturais, em termos de deriva genética e migração (CHISTIAKOV et al., 2006). Apesar da 

importância dos microssatélites para estudos de evolução e conservação genética, relacionam-

se três pontos que merecem ser levados em consideração: a heterozigosidade tende a ser alta 

dentro das populações, o que acaba produzindo baixa diferenciação entre elas; os locos são 

extremamente sensíveis à redução do tamanho populacional podendo gerar, portanto, elevadas 

distâncias genéticas; e, como os marcadores são neutros, as diferenças estatísticas 

significativas podem não estar correlacionadas com diferença biológicas expressivas, tanto 

pela falta de correlação entre os locos adaptativos e os locos altamente variáveis, como 

também pelo poder estatístico intrínseco desses locos, que é bastante elevado (KARASAWA, 

2005). 

Com bases nessas informações, devem-se escolher marcadores que podem 

indicar taxas altas de mutações, pois se escolhermos um marcador que evolui de forma 

demasiadamente lenta para o nível estudado, teremos pouca variabilidade e uma saturação 

plesiomórfica nos dados (ou seja, todas as semelhanças observadas serão devidas à 

ancestralidade dos alelos, e não haverá eventos novos capazes de discriminar os grupos 

estudados) (SOLÉ-CAVA, 2001). 

 

 

1.1.4 Barragens e Escadas para Transposição de Peixes 

 

 

Conforme Nogueira et al. (2005), a construção de reservatórios ao longo do 

século XX caracterizou-se por grandes empreendimentos localizados em diversos continentes, 

o que levou à regulação de imensos volumes de água e à inundação de áreas em torno de 

400.000 km2. Nos últimos anos essa tendência diminuiu significativamente nos paises 
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desenvolvidos, embora naqueles em desenvolvimento, ainda seja freqüente a formação de 

represas com o objetivo de fomentar o desenvolvimento socioeconômico. 

Esses mesmos autores afirmam que, em nosso país, os reservatórios estão 

associados a uma ampla rede de produção de hidroeletricidade, um serviço considerado vital 

para a manutenção da sociedade e cujos interesses, geralmente se contrapõem às questões 

ambientais. 

Os reservatórios são corpos de água cuja estrutura e dinâmica têm 

organização intermediária entre a de um rio e a de um lago. Assim, os processos vigentes nos 

represamentos são mais complexos e variáveis. Variações temporais ou espaciais no fluxo da 

água através de reservatórios podem, por exemplo, alterar o sentido predominante do eixo ao 

redor do qual os processos se organizam, passando de vertical para horizontal, e vice-versa. 

Mesmo reservatórios dispostos em série em uma mesma bacia, embora com interações 

unidirecionais de montante para jusante, mostram suas comunidades com organizações 

diferenciadas (AGOSTINHO; GOMES, 1997). 

Segundo Hilsdorf e Petrere (2002), se por um lado os reservatórios 

formados geram energia elétrica, fornecem água e controlam enchentes em áreas ribeirinhas, 

por outro afetam diretamente a sobrevivência das comunidades de peixes. A interrupção de 

rios por barragens altera os fluxos de água, de sedimentos e de nutrientes, o que perturba 

drasticamente a dinâmica dos processos hídricos de uma bacia. Barragens também interferem 

no ciclo de vida de organismos aquáticos e produzem alterações importantes nos ecossistemas 

ribeirinhos. A mudança de ambiente lótico (água corrente) para lêntico (água parada) afeta os 

peixes de varias maneiras: interrompe rotas migratórias e elimina obstáculos naturais, 

importantes para a reprodução de espécies de piracema; regulariza a vazão do rio, fator que 

influencia o ciclo reprodutivo de peixes que desovam em ninhos; reduz a vegetação ciliar, 

importante fonte de alimento; e causa o desaparecimento das lagoas marginais, fundamentais 

para a eclosão de ovos e para a fase juvenil de muitas espécies de peixes. 

A construção de barragens exige adoção de medidas, que reduzam os 

impactos sobre as populações de peixes durante e após a formação do reservatório. Varias 

ações têm sido utilizadas para preservar essa fauna em rios “divididos” por barragens. 

Algumas, como construir escadas e elevadores para transposição de peixes, transportar (em 

veículos) os peixes da área abaixo da barragem para o reservatório ou mesmo implantar 

estações de piscicultura para reproduzir espécies nativas para futuros repovoamentos, têm 

sido testadas em todo o mundo (AGOSTINHO; GOMES, 1997; HILSDORF; PETRERE, 

2002; AGOSTINHO et al., 2002; AGOSTINHO; GOMES, 2005). 
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Em seu trabalho em 2005, Agostinho e Gomes afirmam que a preocupação 

com os efeitos das barragens na movimentação de peixes ao longo dos rios, foi a primeira 

importante motivação manifestada pelo Estado para a proteção dos recursos pesqueiros. O 

sucesso das escadas para peixes na transposição de cardumes de salmão na América do Norte, 

estimulou os legisladores brasileiros a produzirem o primeiro documento legal importante 

relacionado ao assunto no Brasil. Isto é, a Lei nº. 2250, do Estado de São Paulo (28/12/1927), 

que em seu Artigo 16 tornava obrigatória a instalação de escadas para transposição de peixes 

em todas as barragens daquele estado. A partir de então, outros documentos ligados à 

proteção da fauna aquática foram produzidos. Em 1934, por exemplo, uma lei federal ampliou 

a obrigatoriedade das escadas para o país. Em 1938, nova lei determinava que as barragens 

devessem ter mecanismos que permitissem a preservação da ictiofauna, pela construção de 

escada de peixes ou estação de piscicultura. Dados os resultados insatisfatórios das escadas, as 

concessionárias hidrelétricas passam a construir essas estações e a contratar pessoal efetivo à 

piscicultura. 

Em 1967, o Decreto-Lei nº. 221 (28/02/1967) delegou à Superintendência 

para o Desenvolvimento da Pesca (SUDEPE) a tarefa de determinar o melhor mecanismo para 

a proteção da fauna aquática. A SUDEPE, que tinha por principal finalidade o 

desenvolvimento da aqüicultura, tornou obrigatória, por intermédio da Resolução 46 

(27/01/1971), a construção de uma estação de piscicultura em cada sub-bacia, onde 

reservatórios fossem construídos (ALZUGUIR, 1994). Em 1977, foi determinado pela antiga 

Superintendência do Desenvolvimento da Pesca (hoje incorporada pelo Instituto Brasileiro do 

Meio Ambiente e dos Recursos Naturais Renováveis) que, qualquer entidade envolvida na 

construção de barragens deve adotar sistemas ou métodos de proteção e conservação dos 

recursos biológicos aquáticos: “todos quantos, para qualquer fim, represarem as águas dos 

rios, ribeirões e córregos, são obrigados a construir escadas que permitam a livre subida dos 

peixes”. Ao se generalizar à obrigatoriedade de uma obra, cujo funcionamento resulta de 

interações entre suas características técnicas (tipo, declividade, vazão, posição em relação ao 

eixo da barragem, etc.) e a natureza da ictiofauna presente, sem o necessário conhecimento 

técnico- científico do empreendimento ou dos peixes, incorreu-se no risco de insucesso e 

desperdício de recursos, esforços e oportunidades. A partir da criação do Conselho Nacional 

de Meio Ambiente (CONAMA - Lei 6.938/81) e da instituição da obrigatoriedade do 

Relatório de Impactos Ambientais, em 1983 - que deveria incluir levantamentos da área, 

descrição das ações propostas e alternativas, identificação, análise e predição dos principais 

impactos positivos e negativos, a decisão em relação às ações de mitigação de impactos 
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passou a ser prevista nesse documento (HILSDORF; PETRERE, 2002; AGOSTINHO et al., 

2002). 

Os estudos referentes às escadas de transposição informam sobre a 

eficiência na transposição de barragens, ou a capacidade de ascensão das escadas, porém, não 

tratam da importância e efetividade dessa transposição para a preservação dos estoques na 

bacia. Embora não haja dúvida quanto à habilidade de muitas espécies migradoras em 

ascenderem às escadas, mesmo com alturas de 20 metros ou mais e alcançarem o reservatório 

(BORGHETTI et al., 1994; AGOSTINHO; GOMES, 1997; AGOSTINHO et al., 2002; 

AGOSTINHO; GOMES, 2005), a seletividade das escadas à transposição da barragem é 

consenso nos estudos realizados. Alguns indicadores mostram que essas obras teriam 

eficiência duvidosa na preservação ou conservação dos estoques em um cenário de barragens 

em série, como o da bacia do rio Paraná. 

De acordo com Agostinho e Gomes (2005), outra questão fundamental 

refere-se ao recrutamento dos estoques de peixes à jusante, pois, mesmo que escadas ou 

elevadores possibilitem a transposição da barragem pelos reprodutores de várias espécies de 

peixes, parece pouco provável que a prole fará o movimento oposto. Embora faltem dados 

precisos sobre esse assunto, é esperado que as escadas subtraiam do estoque a jusante um 

grande número de reprodutores; não promovam a reposição pelo recrutamento e tenham 

benefícios duvidosos quanto à manutenção dos estoques do trecho a montante, especialmente 

quando inexistem áreas relevantes de várzeas. Segundo Levin e Schiewe (2001), esta 

subtração de reprodutores no estoque a jusante, exerceria uma pressão de seleção sobre a 

variabilidade ou diversidade genética desse estoque, e por outro lado exerceria uma força 

seletiva em favos de espécies não migradoras. 

Segundo Pelicice e Agostinho (2007), na América do Sul o real papel dos 

mecanismos de transposição para peixes (principalmente as escadas), não está claro no 

manejo da pesca e biodiversidade de peixes, e o resultado de alguns estudos sugerem que as 

escadas são problemáticas na conservação de peixes. Esses autores examinaram as 

características e os aspectos negativos das passagens para peixes dentro de um grande 

contexto e consideraram que essas facilidades são armadilhas ecológicas em algumas 

hidroelétricas brasileiras. 
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1.1.5 Rio Paranapanema e Complexo Canoas 

 

 

O rio Paranapanema é um importante afluente da margem esquerda do rio 

Paraná, sendo sua nascente na vertente ocidental da Serra da Paranapiacaba, no município de 

Capão Bonito-SP, e está inserido na bacia do Alto Paraná. Estende-se por mais de 600 Km, 

com orientação leste-oeste, da nascente até sua foz com o rio Paraná nas divisas de Rosana/SP 

e Marilena/PR, dos quais cerca de 330 Km formam a divisa natural entre os Estados de São 

Paulo e Paraná. Por causa de seu desnível de aproximadamente 500m ao longo de sua 

extensão, este rio é amplamente explorado para geração de energia hidrelétrica (DUKE 

ENERGY, 2003). Atualmente são 10 usinas hidroelétricas com seus respectivos reservatórios, 

que começaram a ser instaladas a partir da década de 1950. O Paranapanema é considerado 

um rio de águas pouco poluídas (CESP, 1998). No entanto dados recentes mostram que 

condições mesotróficas e até mesmo eutróficas são detectadas principalmente nos 

reservatórios do médio curso do rio em função do uso intensivo do solo para fins agrícolas na 

região (NOGUEIRA et al., 2005). 

Na bacia do rio Paranapanema há um regime sazonal de precipitações com a 

concentração das chuvas no período de verão, quando os valores mensais podem atingir cerca 

de 300 mm. Os reservatórios do rio Paranapanema, considerados de ambiente semilótico, 

apresentam grandes diferenças entre si quanto ao tamanho, tanto em termos de área como de 

volume, bem como quanto à relação perímetro/área (NOGUEIRA et al., 2005). 

É neste contexto que em seu curso médio está situado o Complexo Canoas 

(Figura 1), um sistema de duas usinas hidroelétricas (UHE Canoas I e UHE Canoas II) 

inauguradas em 1999 e construídas pelo Consórcio Canoas, formado pela CESP – Companhia 

Energética de São Paulo, cujas usinas do rio Paranapanema compuseram a Companhia de 

Geração de Energia Elétrica Paranapanema, e pela CBA – Companhia Brasileira de Alumínio 

(DIAS, 2003). A jusante da UHE Canoas I encontra-se a foz do rio das Cinzas com o rio 

Paranapanema e compõe a porção inicial do reservatório de Capivara, caracterizada por um 

ambiente lótico, com profundidades de até seis metros (HOFFMAN, 2003). A montante 

encontra-se o reservatório da UHE Canoas I, localizado entre os municípios de Cândido Mota 

(SP) e Itambaracá (PR), com águas lênticas, área de 30, 85 Km2, suas margens compostas 

principalmente por pastagens e remanescentes de vegetação ciliar, apresentando ausência de 

lagoas marginais. Já o reservatório da UHE Canoas II está localizado a montante do 

reservatório de Canoas I, entre os municípios de Palmital (SP) e Andirá (PR), com águas 
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lênticas, possui área de 22,5 Km2, suas margens também são ocupadas por pastagens, com 

escassos remanescentes de vegetação ciliar e ausências de lagoa marginais (DIAS, 2003; 

DUKE ENERGY, 2003) 
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Figura 1 – Mapa mostrando a drenagem do rio Paranapanema, da nascente a foz, destacando o Complexo Canoas em sua porção 
média. A = UHE Canoas I e B = UHE Canoas II. 
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Atendendo as disposições legais, foram construídas escadas para 

transposição de peixes nas duas usinas hidrelétricas do Complexo Canoas que foram abertas 

pela primeira vez em novembro de 2000. Impostas como medida mitigadora, a implantação 

das escadas visava garantir a migração dos peixes ao longo do médio Paranapanema, entre os 

reservatórios de Capivara (a jusante) e Salto Grande (a montante), na hipótese de garantir 

condições favoráveis à manutenção das populações de espécies migradoras nesse trecho da 

bacia (BRITTO; SIROL, 2005). 

Segundo Britto e Sirol (2005) o monitoramento realizado nos anos 

subseqüentes a implementação dessas escadas de transposição demonstraram também que as 

escadas não funcionaram efetivamente como mecanismos para descida dos peixes, não 

favorecendo os fenômenos de “rodada” rio abaixo (sensu GODOY, 1975), na mesma 

proporção da migração ascendente. Hipotetiza-se que essa constatação decorra provavelmente 

da amortização do fluxo hidráulico descendente, normalmente observado em rios livres. 

Mesmo que as escadas ou elevadores possibilitem a transposição da barragem pelos 

reprodutores de varias espécies de peixes, parece pouco provável que a prole fará o 

movimento oposto. 

 

 

1.1.6 Considerações sobre Leporinus Friderici 

 

 

Pertencente à ordem Characiformes, família Anostomidae, subfamília 

Anostominae, Leporinus friderici (BLOCH, 1794) (Figura 2), comumente conhecido como 

aracu, piava ou piau três pintas, é um peixe migrador e apresenta uma ampla distribuição na 

América do Sul, ocorrendo no Suriname, Bacia Amazônica, rios do Nordeste, bacias do rio 

Paraná, Paraguai e da Prata (GODOY, 1987). 
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Figura 2 – Exemplar de Leporinus friderici, capturado no Complexo Canoas – rio Paranapanema. 

 

 

A ordem Characiformes, juntamente com a de Siluriformes, representam 

mais de 85% da ictiofauna dos rios Neotropicais, havendo leve predomínio dos Characiformes 

(LOWE- McCONNELL, 1987). De acordo com Nelson (1994), esta ordem é representada por 

10 famílias, 237 gêneros e 1343 espécies, sendo que a família Anostomidae compreende 12 

gêneros e cerca de 140 espécies já descritas (GARAVELLO; BRITSKI, 2003). 

Os anostomídeos podem ser de pequeno, médio ou grande porte, tendo 

grande importância para a pesca comercial e esportiva, além de serem espécies potenciais 

para o desenvolvimento da piscicultura (DUKE ENERGY, 2003). 

Goulding (1980) relata que os peixes desta família têm hábitos alimentares 

generalistas e o tipo de alimento ingerido depende da disponibilidade destes no habitat. Esta 

estratégia alimentar favorece espécies amplamente distribuídas, pois permite a ocupação de 

habitats ecologicamente distintos (LOWE-McCONNELL, 1999). Embora os peixes da família 

Anostomidae demonstrem alta plasticidade alimentar e ampla distribuição, a estreita relação 

entre seu alimento e as regiões marginais dos ambientes aquáticos pode estar colocando em 

risco o futuro deste grupo. 

As espécies do gênero Leporinus (piaus, piavas e piaparas), são muito 

importantes na bacia do rio Paranapanema, seja para a pesca artesanal ou para a piscicultura 

(DUKE ENERGY, 2003). 

Como características morfológicas principais descritas por vários 

pesquisadores, Leporinus friderici possui corpo alongado, fusiforme, apresentando três 
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máculas escuras de forma arredondada e ovalada sobre o corpo, ao nível da linha lateral 

(GARAVELLO, 1979). É de médio porte e vive em meio a rochas e vegetação submersa. 

Trata-se de uma espécie onívora, porém se alimenta preferencialmente de sementes ao longo 

do ano. Além disso, Garavello (1979) observou que L. friderici partilha outros recursos, já 

que as populações analisadas se distribuem preferencialmente na porção inferior da coluna 

d´agua e têm atividades noturnas. Segundo Godoy (1975), essa espécie realiza grandes 

migrações para a desova, onde a migração reprodutiva tem inicio aproximadamente no mês de 

setembro subindo até a parte mais alta do rio, para desovar no período de dezembro a janeiro, 

sendo a migração ascendente reprodutiva e a descendente trófica. Uma característica peculiar 

apontada por este autor é que, os machos desta espécie atingem maturidade sexual a partir do 

segundo ano de vida enquanto que as fêmeas somente se reproduzem a partir do terceiro ano. 

O tamanho no qual os indivíduos de L. friderici começam a sua atividade reprodutiva nos 

reservatórios varia de ano para ano, porém, costumam manter uma similaridade para ambos os 

sexos (GODOY, 1975). 

Estudos a respeito da relação de fecundidade e comprimento em L. friderici, 

como na maioria das espécies de peixes, mostram que o aumento da taxa de crescimento é 

traduzido em uma maior produção de ovos, desde que a fecundidade aumente com o tamanho 

do corpo do animal. O período de postura pode ser marcado por um aumento da fecundidade 

das espécies, ocorrendo preferencialmente para L. friderici no período de primavera e verão, 

tendo uma desova total e desenvolvimento assincrônico acumulativo (ORSI, 2005). Os 

lugares escolhidos para desova para L. friderici são similares nos reservatórios, 

correspondendo ao ambiente mais lótico (BRUSCHI, 2005). 
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2 OBJETIVOS 

 

 

As atividades de manejo dos recursos aquáticos nos reservatórios brasileiros 

são ocasionais e, em geral, carentes de fundamentação técnica–científica. São exercidos 

basicamente através do controle da pesca e do repovoamento, ambos com eficácia reduzida. 

Além dessas ações, outras mais foram implementadas, como a construção de facilidades para 

transposição de peixes pelas barragens (escadas para transposição de peixes), visando mitigar 

os impactos desses obstáculos à migração dos peixes. 

O objetivo geral do presente estudo é de averiguar a variabilidade e a 

estrutura genética de grupos de Leporinus friderici que migram através das escadas para 

transposição de peixes do Complexo Canoas - rio Paranapanema em diferentes piracemas, 

através da utilização de marcadores moleculares de RAPD e microssatélites. 

Os objetivos específicos são: 
 

1. Quantificar a variabilidade genética dos grupos de L. friderici capturados 

nas escadas de transposição (Canoas I e II) durante a piracema dos anos 

de 2003, 2004 e 2005. 

2. Estimar parâmetros de diversidade genética para os grupos de L. friderici 

coletados na escada para transposição de peixes da UHE de Canoas I 

durante as diferentes piracemas, bem como entre os da escada de 

transposição de Canoas II, para verificar a possível existência de 

cardumes com estrutura genética diferente. 

3. Realizar análise comparativa, através de diferentes parâmetros de 

diversidade genética, entre os grupos coletados na escada de transposição 

de Canoas I com aqueles provenientes de Canoas II, com a finalidade de 

observar se os grupos amostrados pertencem a uma única população ou se 

são oriundos de populações geneticamente diferenciadas. 
 

A obtenção desses dados sobre a estrutura populacional de L. friderici será 

importante para o desenvolvimento de programas de manejo, aqüicultura e conservação dos 

estoques naturais dessa espécie nessa região do rio Paranapanema. 



 33

Artigo 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ESTUDO DA ESTRUTURA GENÉTICA DE Leporinus friderici (CHARACIFORMES, 

ANOSTOMIDAE) DAS ESCADAS PARA TRANSPOSIÇÃO DE PEIXES DO 

COMPLEXO CANOAS – RIO PARANAPANEMA. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Trabalho a ser submetido ao periódico Genetics and Molecular Biology 



 34

Artigo 
 
 
 
 
 
ESTUDO DA ESTRUTURA GENÉTICA DE Leporinus friderici (CHARACIFORMES, 

ANOSTOMIDAE) DAS ESCADAS PARA TRANSPOSIÇÃO DE PEIXES DO 

COMPLEXO CANOAS – RIO PARANAPANEMA. 

 

Fernando Yuldi Ashikaga1, Fernanda Simões de Almeida1, Mário Luís Orsi2, Sandro Geraldo 
de Castro Britto3, Leda Maria Koelblinger Sodré1*. 
 
 
 
 
 
1 Departamento de Biologia Geral, Centro de Ciências Biológicas, Universidade Estadual de 
Londrina, Londrina, Paraná, Brasil 
2 Departamento de Biologia Animal e Vegetal, Centro de Ciências Biológicas, Universidade 
Estadual de Londrina, Londrina, Paraná, Brasil 
3

 Duke Energy International – Geração Paranapanema, Xavantes, São Paulo, Brasil 
 
 
 
 
Endereço: Rodovia Celso Garcia Cid – PR 445 – Km 380, Campus Universitário 
 

Caixa Postal, 6001 – CEP 86051-990 
 

Londrina (PR) – Brasil Telefone 55-43-3371-4437 e-mail: leda @uel.br
 
 
 
Running title – Estrutura genética de L. friderici 
 
 
Palavras chave: escada para transposição de peixes, estrutura populacional, RAPD, 
microssatélite. 
 
 
 
 
* autor para correspondência 

mailto:@uel.br


 35

RESUMO 
 
 
As barragens construídas ao longo de sistemas hídricos interrompem a dispersão e a migração 
dos organismos aquáticos, afetando principalmente a abundância das espécies de peixes 
migradores. Mecanismos para transposição foram construídos em barragens visando 
minimizar esses impactos. Poucas são as informações disponíveis sobre o efeito da construção 
de barragens na estrutura genética populacional da fauna Neotropical de peixes migradores. A 
conservação da diversidade genética é de fundamental importância para sobrevivência de uma 
espécie a longo tempo, pois a manutenção de um pool gênico com variabilidade suficiente 
faz-se necessário para a adaptação da espécie a alterações ambientais. Nesse contexto, 
marcadores moleculares RAPD e microssatélites, foram utilizados para avaliar a diversidade e 
estrutura genética da espécie migradora Leporinus friderici no Complexo Canoas – rio 
Paranapanema – Brasil. Sete grupos foram amostrados nas escadas para transposição de 
peixes das UHEs Canoas I e Canoas II durante o período reprodutivo em três anos 
consecutivos. Ambos os marcadores evidenciaram uma alta diversidade genética para esses 
grupos. Os marcadores microssatélites mostraram uma perda de heterozigosidade e uma 
considerável taxa de endocruzamento para a espécie. A diferenciação genética encontrada 
entre os grupos, com ambos os marcadores utilizados, pode ser considerada de baixa a 
moderada. Os dados obtidos com os parâmetros de diversidade genética (distância e 
identidade genética, FST e AMOVA) permitiram concluir que os grupos de L. friderici do 
Complexo Canoas estão estruturados como uma única população. Os dados obtidos sobre a 
diversidade genética e estrutura populacional de L. friderici são de grande importância para o 
desenvolvimento de programas de manejo e conservação da espécie no Complexo Canoas, 
podendo também ser utilizados em programas de aqüicultura. 
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Introdução 
 
 

Os peixes se apresentam como os vertebrados mais diversificados e os de maior 

variação genética conhecida. Existem aproximadamente 20.000 espécies de peixes descritas 

sendo que a maior parte habita águas quentes dos oceanos tropicais, perfazendo um total de 

40%. Os peixes de água doce são responsáveis por 20 a 25% da biodiversidade dos 

vertebrados e há indícios de que somente na América do Sul ocorram mais de 8.000 espécies, 

tendo em vista apenas duas ordens descritas (Characiformes e Siluriformes) (LOWE- 

McCONNEL, 1999; TORRES et al., 2004). 

Essa diversidade contém um número elevado de estoques naturais, os quais vêm 

sofrendo sensíveis reduções nos cursos d’água, como resultado da exploração desordenada 

dos recursos, pela captura de indivíduos jovens, pela pesca predatória, falta de fiscalização e 

medidas protecionistas e, principalmente, pela crescente fragmentação dos rios devido à 

construção de empreendimentos hidrelétricos, que modificam as áreas de desova coletivas e 

interrompem o trajeto de algumas espécies. Desta maneira, torna-se fundamental o 

conhecimento da biologia e da dinâmica populacional destes animais para a tomada de 

medidas racionais na preservação dos estoques (AGOSTINHO et al., 2002; HILSDORF; 

PETRERE, 2002; CAROLSFELD et al., 2003). 

A legislação ambiental vigente no país exige do empreendedor responsável pela 

barragem a proposição de um programa de conservação de organismos aquáticos de modo a 

minimizar o impacto destes represamentos (CESP, 2000). De acordo com Agostinho et al. 

(1992), em função das leis implementadas no país, escadas para transposição de peixes tem 

sido construídas em barragens com a finalidade de facilitar as rotas migratórias e a 

manutenção dos estoques naturais da ictiofauna. Vários estudos mostram que as espécies de 

peixes migradoras utilizam as escadas para transposição da barragem e atingem o 

reservatório, no entanto, existem dúvidas na eficiência desse mecanismo na preservação ou 
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conservação dos estoques em um cenário de hidroelétricas em série (AGOSTINHO et al., 

2002; AGOSTINHO; GOMES, 2005). 

O rio Paranapanema, um importante afluente da bacia do rio Paraná, nos últimos 50 

anos tem sofrido forte intervenção humana com a construção de 10 usinas hidroelétricas 

formando um sistema de reservatórios em cascata. O Complexo Canoas, localizado no médio 

rio Paranapanema, situado a montante do reservatório Capivara (UHE Escola Engenharia 

Mackenzie) e a jusante do reservatório de Salto Grande (UHE Lucas Nogueira Garcez), foi 

construído em 1999 e é constituído por duas usinas hidroelétricas com seus respectivos 

reservatórios, UHE de Canoas I e de Canoas II, as quais foram as únicas a receber escadas 

para transposição de peixes que começaram a operar em novembro de 2000 (DUKE 

ENERGY 2003; BRITTO; SIROL 2005). 

Pertencente à ordem Characiformes, família Anostomidae, subfamília Anostominae, 

Leporinus friderici (BLOCH, 1974), comumente conhecido como aracu, piava ou piau três 

pintas, é um peixe migrador e apresenta uma ampla distribuição na América do Sul, 

ocorrendo no Suriname, bacia Amazônica, rios do Nordeste, bacias do rio Paraná, Paraguai e 

do Prata (GODOY, 1987). Esta espécie assim como outras do gênero Leporinus (piaus, piavas 

e piaparas), são muito importantes na bacia do rio Paranapanema, seja para a pesca comercial, 

artesanal ou para a piscicultura (DUKE ENERGY, 2003). Segundo Godoy (1975) L. friderici 

realiza grandes migrações para a desova, onde a migração reprodutiva tem início 

aproximadamente no mês de setembro subindo até a parte mais alta do rio, para desovar no 

período de dezembro a janeiro, sendo a migração ascendente reprodutiva e a descendente 

trófica. Os lugares escolhidos para desova por L. friderici são similares nos reservatórios, 

correspondendo ao ambiente mais lótico (BRUSCHI, 2005). 

De acordo com Hilsdorf e Petrere (2002), o conhecimento prévio da distribuição da 

diversidade genética dentro e entre populações de uma espécie, é uma etapa inicial importante 
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para o desenvolvimento do manejo e conservação in situ e de repovoamento. Para isso, deve- 

se levar em conta se uma espécie está distribuída como apenas uma população, ou como 

populações geneticamente diferentes e qual o grau de interação entre elas. No caso de peixes 

de água doce, suas populações em geral se distribuem por locais isolados, o que pode 

minimizar as trocas gênicas entre elas, o que leva a processos de diferenciação genética. 

Portanto, avaliações da estrutura genética de populações tornam-se necessárias, pois permitem 

extrair importantes informações a respeito das populações naturais e para a elaboração de 

planos de manejo (cf. LOPES et al., 2007). Técnicas moleculares como isoenzimas, RFLP 

(Restriction Fragment Length Polymorphism), RAPD (Random Amplified Polymorphic 

DNA), microssatélites (SSR –Simple Sequence Repeats), entre outras, têm sido amplamente 

utilizadas para estudos da diversidade e estrutura genética de peixes neotropicais, não somente 

para fins econômicos, mas também para preservação e manutenção da biodiversidade 

(TORRES et al., 2004; PAIVA et al., 2006; AFFONSO; GALETTI, 2007). 

Considerando o exposto acima, os marcadores moleculares RAPD e microssatélites 

foram utilizados para investigar a diversidade genética dentro e entre sete grupos de 

espécimes de Leporinus friderici, amostrados nas escadas para transposição de peixes do 

Complexo Canoas em diferentes períodos reprodutivos. Com os dados obtidos neste estudo, 

espera-se contribuir para a elaboração de projetos de manejo que visem à conservação de L. 

friderici nesta região do rio Paranapanema, visto que, compreender a diversidade genética 

existente, assim como sua distribuição dentro de populações de uma determinada espécie, 

seria um passo inicial importantíssimo na elaboração de projetos de conservação. 
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Material e Métodos 
 
 
Coleta de amostras 
 
 

Os exemplares de Leporinus friderici (BLOCH,1794) foram capturados nas escadas 

para transposição de peixes das Usinas Hidroelétricas de Canoas I (50º 31’W e 22º 56’) e 

Canoas II (50º 15’W e 22º 56’), situadas no médio rio Paranapanema (Figura 1). As coletas 

foram realizadas nos períodos de piracema, de setembro a março, durante os anos de 2003 a 

2005, formando assim, grupos de diferentes piracemas que foram analisados 

comparativamente. 

Para a captura dos indivíduos desta espécie foram utilizadas redes de arrasto de 

diferentes malhas e tarrafas. Após a captura destes exemplares, foram retiradas amostras de 

tecido muscular e, da maioria, a nadadeira adiposa, que foram conservadas em álcool ou 

mantidas em temperatura de -20ºC, para posterior uso nas análises a serem realizadas. A 

maioria dos exemplares foi liberada no mesmo local de coleta e alguns foram catalogados e 

depositados no Museu de Zoologia da Universidade Estadual de Londrina. Na Tabela 1 estão 

relacionados os grupos coletados bem como o número de espécimes analisado para cada um 

dos marcadores moleculares. 

 

Tabela 1: Grupos de Leporinus friderici coletados nas escadas para transposição 
de peixes das UHEs de Canoas I e Canoas II e número de exemplares analisados 
para os marcadores de RAPD e microssatélites. 
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Figura 1: Visão parcial do Rio Paranapanema e seus principais afluentes (rios Tibagi e das Cinzas). Em destaque, 
os dois locais de coleta: UHE Canoas I e UHE Canoas II. 
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Extração e quantificação do DNA 
 
 

A extração do DNA seguiu o protocolo descrito por Almeida et al. (2001). A 

quantificação do DNA foi realizada utilizando um fluorímetro DyNA Quant 200 (Hoefer), 

seguindo os procedimentos estabelecidos pelo fabricante. O DNA das amostras foi ajustado a 

uma concentração de 5 ng/µl para uso nas reações de amplificação. 

 
 
Amplificação do DNA 
 
 
Marcadores RAPD 

Os sete primers (OPA1, OPAC10, OPW2, OPW6, OPW16, OPX15, OPX18) 

utilizados foram selecionados, com base na qualidade e quantidade de bandas geradas, a partir 

de quatro kits (OPA, OPAC, OPW e OPX) de oligonucleotídeos da Operon Technologies. 

Cada reação de amplificação continha 3,3 µl de água bidestilada; 1,5 µl de tampão de 

reação 10x; 1,5 µl de dNTPs (250 µM); 5 µl de MgCl2 (3,3 mM); 2 µl de primer (0,33 µM) e 

0,2 µl de Taq DNA Polimerase (1 U), somando 13,5 µl de solução, mais 1,5 µL de DNA de 

cada amostra (0,5 ng/µL). A amplificação das amostras de DNA foi realizada utilizando-se 

um termociclador (PTC-100, MJ Research) e seguiu um programa composto de uma 

desnaturação inicial a 92ºC por 4 minutos, seguida de 40 ciclos, cada um contendo as 

seguintes fases: 40 segundos a 92ºC (desnaturação), 1 minuto e 30 segundos a 40ºC 

(pareamento) e 2 minutos a 72ºC (extensão), com uma extensão final de 5 minutos a 72ºC. 

 

 

Marcadores microssatélites 

Morelli et al. (2007) isolaram e caracterizaram oito locos de microssatélites para a 

espécie Leporinus macrocephalus, para os quais foram construídos pares de primers (Lmac 

02, 03, 04, 05, 06, 07, 08 e 09) e que testados tiveram resultados satisfatórios para a  
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amplificação desses locos em Leporinus friderici. Para a seleção dos pares de primers a serem 

utilizados no presente trabalho, foram realizadas otimizações em todo o processo de 

amplificação de DNA com os oito pares de primers acima citados, em L. friderici coletados 

no Complexo Canoas, sendo selecionados aqueles para os locos Lmac 02, Lmac 05, Lmac 06 

e Lmac 07. 

Cada reação de amplificação continha 9,45 µl de água bidestilada; 2,5 µl de Tampão 

10x; 1,6 µl de dNTPs (200 µM); 3,75 µl de MgCl2 (1,87 mM); 0,5 µl de cada primer 

(Forward = F e Reverse =R) (200 µM) e 0,2 µl de Taq DNA Polimerase (1 U), somando 18,5 

µl de solução, mais 1,5 µL de DNA de cada amostra. A amplificação das amostras de DNA 

foi realizada utilizando-se um termociclador (PTC-100, MJ Research) e utilizando um 

programa composto de desnaturação inicial a 95ºC por 3 minutos, seguida de 30 ciclos, cada 

um contendo as seguintes fases: 15 segundos a 92ºC (desnaturação), 15 segundos a 56ºC 

(anelamento) e 15 segundos a 72ºC (extensão), com uma extensão final de 5 minutos a 72ºC. 

Na Tabela 2 são apresentados os pares de primers utilizados por loco, bem como as 

seqüências de repetição desses locos. 

 

Tabela 2: Seqüência de nucleotídeos das repetições motifs e dos primers 
flanqueadores para os locos de microssatélite analisados para Leporinus 
friderici das escadas de transposição para peixes do Complexo Canoas. 
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Análise Eletroforética 

 

Marcadores RAPD 

Ao DNA amplificado foi acrescido tampão de amostra (Ficoll e azul de bromofenol) 

e submetido ao processo eletroforético em géis de agarose 1,4% preparados com tampão TEB 

0,5x, diluído da solução 10x (Tris 0,89 M; Ácido Bórico 0,89 M e EDTA 0,01M pH 8,3), em 

cubas apropriadas contendo o mesmo tampão. Como marcador de peso molecular foi utilizado 

DNA de 100 bp (Amersham Biosciences). Foi mantido entre os eletrodos 3V/cm e a migração 

do material estendeu-se por mais ou menos 10 cm do gel (4 horas, aproximadamente). Os géis 

então foram corados com brometo de etídio (5 µL/mL) e fotografados em transiluminador 

ultravioleta no sistema de foto-documentação digital Kodak EDAS 290. A partir dessas fotos 

foram analisados os perfis eletroforéticos de RAPD para a obtenção dos dados necessários as 

análises genéticas. 

 

Marcadores microssatélites 

Da mesma forma para os marcadores microssatélites, foi adicionado tampão de 

amostra (Ficoll e azul de bromofenol) ao DNA amplificado, sendo este então submetido ao 

processo eletroforético. A eletroforese foi realizada em géis de poliacrilamida 8% (13,5 mL 

de água destilada; 4 mL de poliacrilamida 40% [38 g de acrilamida; 2 g de bis-acrilamida; 

água ultra-pura até completar o volume de 100 mL]; 2 mL de TEB 10x; 500 µL de persulfato 

de potássio [1 g de persulfato de potássio; 9 mL de água destilada]; 26 µL de TEMED) em 

cubas apropriadas com tampão TEB 1,0x. O DNA de 10 bp (Invitrogen) foi utilizado como 

marcador de peso molecular. Foi mantido entre os eletrodos em torno de 21 V/cm e a 

migração eletroforética estendeu-se por mais ou menos 2 horas. Os géis então foram corados  

com nitrato de prata (2 g/10 ml) e fotografados no sistema de foto-documentação digital 

Kodak EDAS 290. 
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Análise Genética 

 

As análises genéticas dos resultados obtidos com ambos os marcadores utilizados foi 

realizada em dois momentos: (1) estimativa de parâmetros genéticos em nível intra- 

populacional (avaliação do índice de variabilidade existente dentro de cada grupo amostrado) 

e (2) estimativa de parâmetros diversidade genética em nível inter-populacional (diversidade e 

estrutura genética). 

Para a realização das análises genéticas intra-populacionais, foram considerados os 

grupos de L. friderici conforme Tabela 1. 

Quando realizadas as análises genéticas inter-populacionais, foram realizados dois 

tipos de análise: 1) análise inter-populacional I, onde os quatro grupos de L. friderici de 

Canoas I foram comparados entre si, o mesmo ocorrendo para os grupos de Canoas II; 2) 

análise inter-populacional II onde os espécimes coletados nas escadas para transposição do 

Complexo Canoas foram considerados como uma única população composta por sete 

subpopulações (grupos). 

 

Marcadores RAPD 

Os dados obtidos dos perfis eletroforéticos de RAPD foram introduzidos nos 

programas computacionais utilizados na forma de variáveis binárias (presença ou ausência de 

banda). Cada loco foi tratado como um sistema de dois alelos, com somente um dos alelos por 

loco sendo amplificado por PCR, também foi assumido que os alelos dos diferentes locos não 

co-migram para a mesma posição em um gel e que os grupos estão em equilíbrio de Hardy- 

Weinberg (LYNCH; MILLIGAN, 1994). 

Na análise intrapopulacional, a variabilidade genética dos diferentes grupos de L. 

friderici foi estimada pela proporção dos sítios polimórficos (PS) e diversidade gênica para 
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todos os locos (πn) através do software ARLEQUIN 3.0 (EXCOFFIER et al., 2005). 

Para análise inter-populacional o software TFPGA 1.3 (MILLER, 1997) foi utilizado 

para o cálculo da distância (D) e identidade (I) genética não tendenciosa de Nei (1978). 

Ainda para a análise inter-populacional, o software ARLEQUIN 3.0 (EXCOFFIER 

et al., 2005) foi utilizado para a realização da AMOVA (Análise de Variância Molecular), a 

qual forneceu estimativas dos componentes de variância e estatísticas análogas as F de Wright 

(1951). A significância dos componentes de variância e estatísticas-F foi testada usando 

métodos de permutação, eliminando a hipótese de normalidade que é convencional para 

análises de variância, mas inapropriado para dados moleculares (EXCOFFIER et al., 1992). 

Wright (1978) sugeriu que os valores de FST podem ser interpretados 

qualitativamente em termos de diferenciação genética como: valores de 0 a 0,05 indicam 

baixa diferenciação genética; 0,05 a 0,15 moderada; 0,15 a 0,25 alta e acima de 0,25 

diferenciação genética muito alta. Essa escala foi adotada como referência na interpretação 

dos valores de FST obtidos no presente estudo. 

 
Marcadores microssatélites 

 

A partir do software ARLEQUIN 3.0 (EXCOFFIER et al., 2005), considerando o 

primeiro nível de análise proposto (análise inter-populacional I), foram utilizados os seguintes 

índices de diversidade molecular: heterozigosidade observada e esperada; e testado o 

equilíbrio de Hardy-Weinberg para cada loco em cada grupo através do “Teste Exato usando 

uma cadeia de Markov” (GUO; THOMPSON, 1992). 

O mesmo software citado acima foi utilizado para realizar o teste AMOVA, dentro 

dos dois níveis de análise (análise inter-populacional I e II). Esse teste foi capaz de fornecer 

estimativas dos componentes de variância e estatísticas análogas as F de Wright (1951). Foi 

obtido também o FST por par de grupos (análise inter-populacional I) amostrados através do 

método de distância por número de alelos diferentes. 
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Resultados 

Marcadores RAPD 

Nas análises de L. friderici com os marcadores de RAPD, foram utilizados quatro 

grupos (1, 2, 3 e 4) com 12 espécimes cada um coletados na escada de transposição de Canoas 

I e três (5, 6 e 7) com 16 espécimes cada, provenientes de Canoas II, conforme apresentado na 

Tabela 1. Os sete primers utilizados produziram um total de 137 locos, sendo que o número 

de fragmentos produzidos por primer variou de 16 a 24. 

Na Tabela 3 estão apresentados os valores de variabilidade genética, estimados pela 

proporção de sítios polimórficos (Ps) onde pode ser observado que os diferentes grupos 

apresentaram valores de PS superiores a 40%, e de diversidade gênica média para todos os 

locos (πn) com valores superiores a 0,184. 

Tabela 3: Diversidade genética intra-populacional utilizando marcadores 
RAPD para os grupos de Leporinus friderici das escadas para transposição de 
peixes das UHEs Canoas I e Canoas II – rio Paranapanema. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Considerando a análise inter-populacional I, onde os espécimes coletados em cada 

uma das escadas para transposição foram considerados uma população composta por 

subpopulações (grupos), os valores estimados de distância e identidade genética obtidos nessa 

análise são apresentados na Tabela 4. Na comparação entre os grupos de L. friderici de 

Canoas I foi observado que a menor distância genética (0,0109) foi entre o grupo 3 x grupo 4, 

e a maior (0,0250) entre o grupo 1 x grupo 4. Entre os grupos de Canoas II estes valores 

foram de 0,0058 (grupo 6 x grupo 7) e 0,0083 (grupo 5 x grupo 7), respectivamente. 
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Tabela 4: Distância genética (diagonal abaixo) e identidade genética (diagonal 
acima) utilizando marcadores RAPD entre os grupos de Leporinus friderici das 
escadas para transposição de peixes das UHEs Canoas I (1 – 4 em azul) e 
Canoas II (5 – 7 em vermelho) – rio Paranapanema 

 
 

 
 
A análise de variância molecular (AMOVA), para o nível de análise inter- 

populacional I encontra-se na Tabela 5. Os resultados obtidos indicaram tanto para L. friderici 

de Canoas I como de Canoas II, que a maior fonte de variação está dentro dos grupos 

amostrados para cada localidade e não entre eles. Os valores de FST foram estatisticamente 

significativos indicando a existência de diferenciação genética. 

 

Tabela 5: Análise da variância molecular (AMOVA) e FST, utilizando 
marcadores RAPD entre os grupos de Leporinus friderici das escadas para 
transposição de peixes das UHEs de Canoas I e Canoas II – rio Paranapanema. 

 
 
 

Para a análise inter-populacional II, onde os espécimes coletados nas escadas para 

transposição do Complexo Canoas foram considerados como uma única população composta 

por sete subpopulações (grupos), os valores de distância genética (Tabela 4) foram menores 

nas comparações entre os grupos de Canoas I e aqueles de Canoas II, do que nas comparações 

entre os grupos de Canoas I e os grupos de Canoas II, sendo também concordantes com os 
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dados de identidade genética (valores destacados em verde na tabela). 

Na Tabela 6 são apresentados os dados estimados da AMOVA, que mostram também 

que a maior fonte de variação (90,97%) está dentro dos grupos e não entre estes. O valor de 

FST (0,090) estimado é estatisticamente significativo. 

 

Tabela 6: Análise da variância molecular (AMOVA) e FST, utilizando 
marcadores RAPD para a população de Leporinus friderici das escadas 
para transposição de peixes das UHEs de Canoas I e Canoas II – rio 
Paranapanema. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Os valores de FST par a par, apresentados na Tabela 7, são maiores e estatisticamente 

significativos quando são comparados os grupos de Canoas I com os de Canoas II. 

 
 

Tabela 7: FST par a par, obtidos utilizando marcadores RAPD, entre os 
grupos de Leporinus friderici das escadas de transposição para peixes das 
UHEs Canoas I (1 – 4) e Canoas II (5 –7) – rio Paranapanema. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Marcadores Microssatélites 
 
 

Nas análises de L. friderici com os marcadores de microssatélites, foram utilizados 

quatro grupos para CI e três para CII conforme a Tabela 1. Para os quatro locos de  
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microssatélites analisados, Lmac 2, Lmac 5, Lmac 6 e Lmac 7, foram obtidos, 

respectivamente, cinco, seis, cinco e quatro alelos. 

Nas Figuras 2, 3, 4 e 5 são apresentadas as distribuições das freqüências dos alelos de 

cada loco analisado para cada grupo de L. friderici amostrado. 

 

 

Figura 2: Freqüências alélicas para o loco Lmac02 para os grupos de 
Leporinus friderici coletados nas escadas para transposição de peixes das 
UHEs Canoas I e Canoas II- rio Paranapanema. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figura 3: Freqüências alélicas para o loco Lmac05 para os grupos de 

 

Leporinus friderici coletados nas escadas para transposição de peixes das 
UHEs Canoas I e Canoas II- rio Paranapanema. 
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Figura 4: Freqüências alélicas para o loco Lmac06 para os grupos de 
Leporinus friderici coletados nas escadas para transposição de peixes das 
UHEs Canoas I e Canoas II- rio Paranapanema. 
 
 
 
 

 
Figura 5: Freqüências alélicas para o loco Lmac07 para os grupos de 
Leporinus friderici coletados nas escadas para transposição de peixes 
das UHEs Canoas I e Canoas II- rio Paranapanema. 

 
 
 
 

Na Tabela 8 estão apresentados os valores de heterozigosidade observada e esperada 

intraloco nos diferentes grupos de L. friderici analisados, bem como a probabilidade do teste 

do equilíbrio de Hardy-Weinberg nos diferentes grupos. Notamos que os valores de 

heterozigosidade observada são menores do que os esperados, na maioria dos grupos, e 

considerando os valores de significância ao nível de 5%, constatamos que na maioria dos 

grupos a distribuição das freqüências dos alelos dos locos encontra-se dentro do esperado pelo 

equilíbrio genético. 
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Tabela 8: Heterozigosidade observada (Ho) e esperada (He) intraloco e probabilidade para o 
Teste do Equilíbrio de Hardy-Weinberg (PHW) para os quatro locos microssatélite nos grupos 
de Leporinus friderici das escadas de transposição para peixes das UHEs Canoas I (1 - 4) e 
Canoas II (5 - 7) – rio Paranapanema. 

 
 
 
 

As estimativas de diversidade genética intrapopulacional podem ser observadas na 

Tabela 9, onde o número médio de alelos variou de 3,00 a 4,50; heterozigosidade média  

observada de 0,341 a 0,458; heterozigosidade média esperada de 0,379 a 0,493 e diversidade 

gênica para todos os locos superior a 0,349. 
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Tabela 9: Índices de diversidade genética intrapopulacional obtidos com 
marcadores microssatélites para os grupos de Leporinus friderici das escadas 
para transposição de peixes das UHEs Canoas I e Canoas II – rio 
Paranapanema. 

 
 
 

A análise de variância molecular (AMOVA), para o nível de análise 

interpopulacional I encontra-se na Tabela 10. Os resultados obtidos indicaram, tanto para L. 

friderici de Canoas I como de Canoas II, que a maior fonte de variação está dentro dos grupos 

amostrados para cada localidade e não entre eles. Os valores de FST foram estatisticamente 

significativos indicando a existência de diferenciação genética entre os grupos. Considerando 

a análise inter-populacional I onde os espécimes coletados em cada uma das escadas para 

transposição foram considerados uma população composta por subpopulações (grupos), a 

análise da AMOVA (Tabela 10) revela que a maior fonte de variação está presente entre os 

indivíduos (91,53%) que é menor dentro dos grupos (6,64%) e entre os grupos (1,83%). Os 

valores estimados de FST (0,01834) e FIS (0,06762) para esta análise mostram uma baixa 

tendência a diferenciação dos grupos o que corrobora com a afirmativa de que a maior fonte 

de variação encontra-se entre os indivíduos. 
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Tabela 10: Análise da variância molecular (AMOVA), FST e FIS, utilizando 
marcadores microssatélite entre os grupos de Leporinus friderici das 
escadas para transposição de peixes das UHEs de Canoas I e Canoas II – rio 
Paranapanema. 

 
 
 
 
No segundo nível de análise inter-populacional (análise inter-populacional II), onde 

os sete grupos foram considerados subpopulações de uma única população, os valores de FST 

par a par (Tabela 11) variaram de 0,0000 a 0,09307. Vale ressaltar que valores de estatística F 

negativos, segundo Excoffier et at. (1992), devem ser considerados como nulos, portanto zero. 

 
Tabela 11: FST par a par, obtidos com marcadores microssatélites, entre os 
grupos de Leporinus friderici das escadas de transposição para peixes das 
UHEs Canoas I (1 – 4) e Canoas II ( 5 – 7) – rio Paranapanema. 
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A AMOVA para este segundo nível de análise foi realizada e seus resultados são 

apresentados na Tabela 12. Novamente a maior fonte de variação está presente entre os 

indivíduos (92,06%), sendo dentro dos grupos de 5,39% e entre os grupos de 2,55%. Os 

valores de FST e FIS, estatisticamente significativos para esta análise, foram de 0,025 e 0,055, 

respectivamente. 

 
 
 

Tabela 12: Análise da variância molecular (AMOVA), FST e FIS, utilizando 
marcadores microssatélite para a população de Leporinus friderici das 
escadas para transposição de peixes das UHEs de Canoas I e Canoas II – rio 
Paranapanema. 
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DISCUSSÃO 

 

Segundo Torres et al. (2004), inúmeros trabalhos foram realizados com marcadores 

moleculares nos últimos anos, devido ao surgimento de técnicas de resolução de 

polimorfismos de DNA. De acordo com esses autores, no que diz respeito aos peixes de água 

doce, a região neotropical é caracterizada como a mais diversificada em número de espécies e 

densidade populacional, e a biologia molecular disponibiliza ferramentas capazes de acessar a 

variação molecular existente nesses grupos e relacioná-las a fatores ambientais e antrópicos. 

Com base nisso, marcadores moleculares hiper-variáveis como RAPD e microssatélites são 

úteis nos estudos que visam estimar a variabilidade e a estrutura genética de uma espécie. 

De acordo Oliveira et al. (2006), estudos populacionais utilizando marcadores 

microssatélites tem sido cada vez mais utilizados, visto as características codominantes destes 

marcadores e sua alta taxa evolutiva. Porém, os custos para obtenção destes marcadores ainda 

são relativamente alto, o que se torna um fator limitante para muitas pesquisas. Neste 

panorama, uma medida alternativa pode ser adotada, fazendo uso de primers já isolados de 

locos microssatélites para espécies filogeneticamente próximas. Este processo é denominado 

de transferabilidade, sendo que os primers utilizados são ditos heterólogos. 

Morelli et al. (2007) isolaram oito locos (Lmac 02, 03, 04, 05, 06, 07, 08 e 09) de 

microssatélites para Leporinus macrocephalus, para os quais desenvolveram os pares de 

primers, além disso testaram o seu potencial de transferabilidade para outras oito espécies de 

peixes da família Anostomidae para tanto utilizaram cinco indivíduos de cada espécie. Dentre 

as espécies testadas, L. friderici teve sete locos amplificados, sendo seis polimórficos (Lmac 

03, 05, 06, 07, 08 e 09) e um monomórfico (Lmac 04). Apenas com o loco Lmac02 os autores 

citados não obtiveram sucesso no processo de transferência. No presente trabalho, foram 

testados os oito locos de L. macrocephalus em L. friderici coletados nas escadas para 
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transposição de peixes no Complexo Canoas, com um número amostral maior (Tabela 1) e 

com modificações na reação e no programa de amplificação do DNA. No preparo da reação 

de amplificação as modificações realizadas foram nas concentrações dos reagentes com a 

finalidade de obtenção de uma melhor qualidade das bandas durante o processo de 

eletroforese. No programa de amplificação as adequações incluíram a diminuição da 

temperatura de anelamento dos primers para a redução da estringência, concomitante com a 

modificação do programa de ciclagem das amostras em termociclador. Com estas alterações, 

todos os locos apresentaram potencial para serem utilizados, inclusive o loco Lmac 02. Os 

quatro locos utilizados no atual estudo foram aqueles cujos primers apresentaram melhor 

eficiência de amplificação e permitiram a detecção de polimorfismo nos grupos de L. 

friderici. 

A falta de parâmetros qualitativos para classificação da variabilidade genética de 

populações dificulta o monitoramento destes índices, portanto torna-se necessário que haja 

um prévio detalhamento da representatividade dos valores a eles atribuídos. Como a utilização 

das técnicas de RAPD e microsatélites permite gerar uma grande quantidade de polimorfismo 

(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998), para o presente estudo foi estabelecido que valores 

de variabilidade genética compreendidos: entre zero e 19% seriam considerados como 

variabilidade genética baixa, entre 20% e 39% moderada, entre 40% e 59% como alta e acima 

de 60% como variabilidade genética muito alta. 

De acordo com os critérios de análise adotados, a análise intrapopulacional de L. 

friderici proporcionou estimativas de valores para variabilidade e diversidade genética 

considerados de moderados tendendo a alto para populações naturais, sendo que com o 

marcador RAPD, os valores da proporção de sítios polimórficos �Ps foram acima de 40% e a 

diversidade gênica média para todos os locos (πn) com valores maiores que 0,18 (Tabela 3). 

Com os marcadores microssatélite foram estimados para os diferentes grupos de L. 
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friderici valores acima de 0,341, 038 e 0,35 para heterozigosidade média observada, esperada 

e diversidade gênica para todos os locos, respectivamente, sendo a heterozigosidade média 

total observada (H) e a heterozigosidade média total esperada (h) de 0,40245 e 0,44516, 

respectivamente (Tabela 9). 

Em populações naturais DeWoody e Avise (2000) observaram que os níveis médios 

de variação genética dados pela  em locos microssatélites para peixes de água doce (0,54 ± 

0,25) foram similares àqueles encontrados nos outros grupos de animais (0,60 ± 0,16). 

Observaram ainda que peixes marinhos apresentaram níveis significativamente mais altos de 

variação genética (0,77 ± 0,19); populações analisadas de peixes anádromos (ex: salmão) 

geralmente apresentaram valores intermediários entre populações de espécies marinhas e de 

água doce. Desta forma, o valor estimado de heterozigosidade média total observada (H) de 

0,403 (Tabela 9) para L. friderici, uma espécie migradora e potamodroma (vive e faz 

migrações reprodutivas em água doce) está de acordo com o valor estimado por DeWoody e 

Avise (2000) para as espécies de peixes de água doce. 

Os possíveis motivos pelos quais populações naturais apresentam uma alta taxa de 

diversidade genética, segundo Nei (1987), é que estas possuem um grande tamanho 

populacional, heterogeneidade ambiental e características intrínsecas à história de vida da 

espécie que favorecem o rápido crescimento populacional. Segundo DeWoody e Avise (2000) 

a tendência de peixes marinhos apresentarem uma taxa de variação genética maior que peixes 

de água doce provavelmente está associado aos tamanhos populacionais efetivos, em média 

maiores daquelas espécies, os quais podem estar relacionados à natureza maior e mais 

contínua dos ambientes marinhos. Populações de peixes de água doce são limitadas a 

drenagens particulares por tempos evolutivos curtos a moderados, e então, devem ser menores 

em tamanho que muitas populações marinhas às quais são abertas para potenciais trocas 

genéticas em áreas muito maiores. Uma possibilidade sugerida é que, ao longo de séculos ou 
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milênios, o mar freqüentemente seria um ambiente menos hostil que lagos e rios, significando 

que suas populações em geral poderiam ser menos suscetíveis a reduções drásticas de 

populações (DeWOODY; AVISE, 2000). 

Alguns trabalhos realizados com espécies de peixes migradoras coletadas nas 

escadas de transposição do Complexo Canoas, utilizando marcadores RAPD, revelaram 

valores de variabilidade genética, estimada pela proporção de locos polimórficos, semelhante 

ou maiores aos estimados para L. friderici: 42% para Salminus brasiliensis (LOPES et al., 

2007), 74% para Prochilodus lineatus (PAULA, 2006), 70% para Leporinus elongatus 

(RAMOS, 2007) e 60 % para Schizodon nasutus (TSUCHIYA, 2006). Chiari e Sodré (2001) 

realizaram um estudo baseado em análises de RAPD de oito espécies da família Anostomidae, 

coletados no rio Tibagi, nas proximidades do Complexo Canoas. Dentre as espécies 

analisadas, L. friderici apresentou uma estimativa da proporção de locos polimórficos de 

46,3%, num total de 149 locos analisados, o que mostra uma concordância deste valor ao 

encontrado neste presente estudo com 137 locos (�Ps = 43,4%, Tabela 3). 

Paula (2006) e Ramos (2007) realizaram também análises com marcadores 

microsatélites, sendo que os valores estimados de heterozigosidades média esperada de 0,91 e 

0,89, respectivamente, são considerados muito altos e maiores que o estimado para L. friderici 

(0,44, Tabela 9). 

No presente estudo, as estimativas de variabilidade genética tanto com os marcadores 

de RAPD (Tabela 3) como de microssatélites (Tabela 9) mostraram-se compatíveis, ou seja, 

com ambas as metodologias observou-se que os grupos analisados apresentam índices de 

variabilidade considerados bons, como já discutido anteriormente, bem como os índices 

médios (Tabelas 3 e 9) obtidos para a espécie nessa região do rio Paranapanema. 

Estudos da diversidade genética de diversas espécies de peixes têm sido realizados 

com diferentes classes de marcadores moleculares. Os diferentes níveis de variabilidade entre 
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as classes de marcadores refletem um equilíbrio entre as taxas de mutação e deriva genética. 

As taxas de mutação para marcadores microssatélites são estimadas entre 10-3 e 10-4 

por loco por geração, enquanto para marcadores RAPD essas taxas têm valores de 10-6 a 10-9 

por loco por geração (LOUGHEED et al., 2000). 

Os marcadores microssatélite são considerados mais informativos (detecção de 

heterozigotos), porém os locos utilizados podem não ter detectado toda a possível 

diferenciação existente entre os grupos amostrados. Segundo Selkoe e Toonen (2006), cada 

loco microssatélite pode ser considerado uma amostra do genoma. Devido à recombinação, 

seleção e deriva genética, genes e regiões diferentes do genoma têm historias genealógicas 

ligeiramente diferentes. O uso de um único loco (ou poucos) para estimar características 

populacionais a partir de dados genéticos cria uma alta taxa de erro de amostragem. Assim, a 

análise de múltiplas amostras do genoma, pela combinação dos resultados de muitos locos, 

fornece uma maneira mais precisa e estatisticamente mais poderosa de comparar populações e 

indivíduos. Outro fator a ser considerado é sobre a dominância dos marcadores moleculares, 

pois marcadores dominantes, como no caso do RAPD, deve-se partir da premissa que as 

populações naturais estão em Equilíbrio de Hardy-Weinberg para se estimar os parâmetros 

genéticos de diversidade, variabilidade e estrutura populacional. Além do número de locos 

analisados, o tamanho amostral é um fator a ser ponderado, sendo que quanto maior é o 

número de indivíduos analisados, mais precisa é a estimativa dos parâmetros. 

Quando considerada a análise inter-populacional I os resultados obtidos com a 

AMOVA, mostram-se muito semelhantes. Os dados com RAPD mostram que entre os grupos 

de L. friderici de Canoas I (Tabela 5) a maior fonte de variação é dentro dos grupos (95,29 %) 

e não entre eles (4,71 %) sendo o FST = 0,047; para os grupos de Canoas II esses valores 

foram 97,83%, 2,17% e 0,022, respectivamente. Com os marcadores microssatélites (Tabela 

10) os resultados da AMOVA também mostram que a maior fonte de variação está dentro dos 
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grupos e não entre os mesmos tanto para os grupos de Canoas I como Canoas II, sendo que 

para os grupos de L. friderici de Canoas I o FST = 0,014 e para aqueles de Canoas II o FST = 

0,016. Os valores de FST com ambos os marcadores, mesmo que significativos, indicam que a 

diferenciação genética existente entre os grupos de L. friderici de Canoas I e entre aqueles de 

Canoas II é considerada baixa (< 0,05) de acordo com os critérios adotados, baseados em 

Wright (1978). 

Na análise inter-populacional II, onde os grupos de L. friderici de Canoas I e Canoas 

II foram considerados como uma única população constituída de sete subpopulações, os dados 

da AMOVA obtidos através dos marcadores de RAPD (Tabela 6), revela que a maior fonte de 

variação está presente dentro dos grupos (90,97%) e não entre os grupos (9,03%). O valor 

estimado para FST (0,09) é significativo e segundo os critérios adotados indica uma 

diferenciação moderada entre os grupos de L. friderici. Esse dado é concordante com aqueles 

de distância genética (Tabela 4) e de FST par a par (Tabela 7) onde os maiores valores 

estimados para estes parâmetros são aqueles das comparações entre os grupos de Canoas I e 

Canoas II. 

Nessa análise utilizando os marcadores de microssatélites pode ser observado que os 

maiores valores de FST par a par (Tabela 11) estão entre as comparações dos grupos de L. 

friderici provenientes de Canoas I com aqueles de Canoas II. Isto pode ser devido que apesar 

de alguns alelos apresentarem certa uniformidade na sua freqüência dentro dos grupos, a 

presença de alelos pouco freqüentes ou até mesmo ausentes em alguns grupos são fatores que 

podem influenciar os resultados dos testes estatísticos. Por exemplo, na distribuição das 

freqüências alélicas do loco Lmac 02 (Figura 3) nota-se que o alelo 5 está ausente dos grupos 

de Canoas I, assim como o alelo 4 está ausente no grupo 6, fato que pode ser 

observado para os outros locos analisados. A AMOVA (Tabela 12) mostrou também que a 

maior porcentagem de variação está dentro e não entre os grupos, mas o valor estimado de FST 
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(0,025) indica diferentemente daquele obtido com RAPD, uma baixa diferenciação genética 

entre os grupos de L. friderici. 

Resultados semelhantes de baixa diferenciação genética foram estimados para P. 

lineatus, FST = 0,0017, (Paula, 2006) e FST = 0,026 para L. elongatus (RAMOS, 2007). Em 

ambos os estudos também foram mostrados que a maior porcentagem de variação está contida 

dentro dos grupos e não entre os grupos. 

O valor estimado de FIS (0,055) (Tabela 12) indica que o endocruzamento também é 

baixo entre os grupos de L. friderici. Devemos considerar o fato que populações naturais em 

equilíbrio possuem tamanho populacional grande, de forma que não haja endocruzamento 

entre espécimes e com variabilidade genética suficiente para sua manutenção no meio 

ambiente. O índice de diferenciação genética moderada obtido com os marcadores RAPD 

pode ser devido ao tamanho amostral menor (Tabela 1) e pelo fato de ser um marcador 

dominante onde para realizar a estimativas dos parâmetros genéticos deve-se partir da 

premissa que os grupos estão em equilíbrio de Hardy-Weinberg, como já mencionado 

anteriormente. Por outro lado, os dados obtidos com microssatélites, marcador codominante e 

que permite a identificação de heterozigotos, e para o qual foi analisado um maior número de 

indivíduos (Tabela 1), foi possível observar que os quatros locos analisados na maioria dos 

sete grupos L. friderici encontram-se em equilíbrio de Hardy-Weinberg (Tabela 8). Além 

disso, o alelo mais freqüente desses locos tem o mesmo comportamento nos diferentes grupos. 

Esses fatos contribuíram para obtenção de um índice de diferenciação genética mais preciso e 

de menor valor (FST = 0,025). Esses resultados sugerem fortemente que os grupos de L. 

friderici coletados nas escadas para transposição de peixes do Complexo Canoas constituem 

uma única população formada por sete subpopulações. 

Após a construção da UHE e Escola Mackenzie e formação do reservatório Capivara 

em 1975 (Figura 1), por vinte e três anos existiu um trecho de fluxo livre no médio rio 
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Paranapanema compreendido entre esta barragem e a de Salto Grande, o qual era em grande 

parte de águas lóticas (SAMPAIO, 1944; PELICICE; AGOSTINHO 2007). Segundo estes 

autores, a barragem da usina de Salto Grande provavelmente não impedia o recrutamento 

anual das populações de grandes peixes migradores, visto que anterior a construção desta 

barragem, em 1956, as espécies de peixes não transpunham este trecho pela presença de uma 

queda d’água (Salto Grande) que impedia esta migração à montante. Com isso, a reposição de 

estoques de peixes, era feita pelos afluentes que desembocam no trecho do reservatório 

Capivara. Como importantes tributários do reservatório de Capivara, estão os rios Tibagi, das 

Cinzas, Congonhas, Capivara e Laranjinha, os quais preservam condições lóticas que 

favorecem espécies migratórias, provavelmente atuando como locais para a reprodução. Após 

a construção das UHEs do Complexo Canoas em 1999 (DUKE ENERGY, 2003) os cerca de 

50 km, entre a barragem de Canoas I e a de Salto Grande (Figura 1), passaram a configurar 

um cenário de dois novos reservatórios seqüenciais caracterizados por cobrir áreas sem a 

presença de grandes rios afluentes, porções lóticas extremamente curtas, margens ocupadas 

por pastagens, com escassos remanescentes de vegetação ciliar e com ausência total de lagoas 

marginais (BRITTO; SIROL, 2005; LOPES et al., 2007; PELICICE; AGOSTINHO, 2008), 

criando condições desfavoráveis para a manutenção de espécies de peixes migradores. 

Segundo Suzuki (1999) o sucesso de ocupação e permanência das espécies num dado 

ecossistema está amplamente associado a um processo de reprodução bem sucedido. O 

sucesso reprodutivo dos grandes peixes migradores Neotropicais depende basicamente da 

realização de migrações anuais por longos trechos de rios a procura de locais propícios à 

desova e desenvolvimento da prole. As escadas para transposição de peixes seriam 

mecanismos facilitadores do processo migratório, tornando trechos barrados permeáveis, 

contudo, em muitos casos têm se mostrado um fator de impacto adicional às espécies 

migradoras (SUZUKI, 1999). 
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De acordo com Pelicice e Agostinho (2008), as condições criadas pela formação de 

reservatórios, como qualidade ruim das águas e ausência de locais para reprodução nas áreas a 

jusante, fluxo unidirecional das águas e turbilhamento causado pela água nas escadas de 

transposição, são atrativos para a transposição dos peixes, fazendo com que os peixes 

localizados a jusante da barragem migrem para área a montante. Considerando que as áreas a 

montante, reservatórios de Canoas I e Canoas II, não apresentam condições favoráveis para a 

consolidação do processo reprodutivo, pela observação de ausência de ovos, larvas e juvenis, 

conforme estudo realizado por Britto e Sirol (2005), torna-se nítido o fato de que peixes 

localizados a jusante das barragens são incentivados a migrarem para áreas acima, porém a 

não consolidação da reprodução, leva a confirmar a hipótese que a longo prazo, os 

mecanismos de transposição instalados nas barragens, constituem verdadeiras armadilhas 

ecológicas, acentuando a redução dos estoques de peixes nas área a jusante (PELICICE; 

AGOSTINHO, 2008). 

É fato também, que na presença de ambientes desfavoráveis para a desova, peixes 

migradores procuram rotas alternativas para a realização deste processo, conforme 

observaram Antonio et al. (2007) no rio Paraná. 

Embora os espécimes de L. friderici tenham sido coletados em dois locais distintos 

(escadas para transposição de peixes das UHEs Canoas I e Canoas II), a origem desta espécie 

a jusante é comum, sendo ela o Reservatório de Capivara, que tem como principais afluentes 

os rios das Cinzas e Tibagi. A ausência de afluentes importantes nos reservatórios de Canoas I 

e Canoas II e a não consolidação do processo reprodutivo nesses reservatórios, vêm reforçar a 

idéia de que a fonte de novos espécimes seja realmente a população do Reservatório Capivara 

localizado a jusante do Complexo Canoas. Com essa informação, é de se esperar que os dados 

apontem uma baixa tendência à estruturação genética dos grupos, visto que um mesmo local 

mantém-se como fonte da população desta espécie. 
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Os valores estimados de variabilidade genética para a população de L. friderici para 

essa região do médio Paranapanema, são considerados bons. Porém, a migração unidirecional 

dos reprodutores, ausência de prole, a prática da pesca predatória neste local, assim como o 

repovoamento com espécimes cultivados em aqüiculturas com características genéticas 

diferentes a da população natural e/ou com baixa variabilidade genética são fatores que a 

médio e longo prazo deverão alterar a estrutura genética dessa população, podendo acarretar 

na depleção dos estoques naturais a jusante (reservatório Capivara). 

Com isso, ressalta-se a importância da conservação dos principais afluentes, rios 

Tibagi e das Cinzas, neste trecho do rio Paranapanema, para que assim, as espécies 

migradoras possam encontrar ambientes favoráveis para procriação ao invés de transporem as 

escadas do Complexo Canoas, as quais deveriam permanecer fechadas no período 

reprodutivo. 

A manutenção dos estoques de L. friderici nos reservatórios de Canoas I e Canoas II 

devem ser realizadas pela abertura das escadas para transposição de peixes fora do período 

reprodutivo ou pelo repovoamento com juvenis produzidos com matrizes provenientes do 

reservatório Capivara. A reprodução assistida poderá garantir um estoque repovoador com as 

características genéticas identificadas neste trabalho para a população natural de L. friderici 

pertencente a esta região do rio Paranapanema. 
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