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Resumo 

A energia hidrelétrica é a forma mais utilizada de energia renovável e contribui 

significativamente para geração de energia global, sendo frequentemente considerada 

como fonte de energia limpa devido a diminuição da poluição dos efluentes. Entretanto as 

barragens de usinas hidroelétricas impossibilitam o fluxo natural do rio afetando todo o 

ecossistema local, especialmente espécies que migram para fins reprodutivos. Conhecer a 

diversidade genética das populações é importante para desenvolver ações de conservação 

que visam reduzir o risco de extinção. Diante desse cenário, esse estudo tem como objetivo 

fazer uma análise da diversidade genética existente em populações de Prochilodus 

lineatus, do Rio Claro, na cidade de Caçu (Goiás, Brasil), com o uso de marcadores 

moleculares microssatélites. Um total de 63 espécimes foram coletados no período de 2012 

a 2014, em cinco pontos distribuídos ao longo da calha principal do Rio Claro, na cidade 

de Caçu, Goiás, Brasil, subdivididos em três populações (A, B e C) de acordo com as 

barreiras presentes no rio. Esses indivíduos foram analisados com cinco locos de 

marcadores moleculares microssatélites. Para análise da medida de exclusão de 

paternidade e probabilidade de identidade, foram encontrados os valores Q = 0,999 e   PI = 

9,507 x 10-11, indicando que os cinco locos utilizados no estudo são eficientes para estudos 

genéticos populacionais, pois foram capazes de discriminar os indivíduos. Em média foram 

identificados 15 alelos por loco. A média populacional da heterozigosidade observada 

(0,5378) se apresentou abaixo da média populacional da heterozigosidade esperada 

(0,9176), com presença de endogamia resultante do sistema reprodutivo FIS (0,4625). O 

valor de FST foi baixo (0,016), porém, foi significativo (p≤0,05%), indicando uma 

subdivisão populacional que corroborou com os resultados da análise bayesiana que 

evidenciou dois grupos genéticos ao verificar a análise de divergência genética. Um grupo 

é a população (A e B) e o outro grupo é a população (C). No entanto, existe fluxo gênico 

entre as populações A e B, e a população C está isolada geneticamente, possivelmente, 

pelo fato de estar localizada entre duas barreiras antrópicas. As populações apresentaram 

uma baixa diversidade genética e elevada endogamia, podendo estar relacionada com a 

subdivisão populacional encontrada no rio. Este estudo foi importante para indicar aos 

programas de conservação que a espécie P. lineatus pode estar possivelmente sofrendo 

impactos causados pelas barreiras presentes no curso do Rio Claro.  
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Abstract 

Hydroelectric energy is the most used source of renewable energy which contributes 

significantly to the generation of global energy, and it is also often considered as a source 

of clean energy due to the reduction of effluent pollution.  However, the dams of 

hydroelectric plants prevent the natural flow of the river which affects the entire local 

ecosystem, especially the species that migrate for reproductive purposes. Knowing the 

genetic diversity of populations is important to develop conservation actions that aim to 

reduce the risk of extinction Because of the present scenery, this study aims to make an 

analysis of the genetic diversity using microsatellite molecular markers of the populations 

of Prochilodus lineatus from Rio Claro in the city of Caçu (Goiás, Brazil Overall, 63 

specimens were collected at five points distributed along the main channel of the Rio Claro 

from 2012 to 2014. The specimens were subdivided into three populations (A, B and C) 

according to the barriers present in the river.  These individuals were analyzed using five 

loci of microsatellite molecular marker. The analysis of the measure of exclusion of 

paternity and likelihood of identity, the values Q = 0.999 and PI = 9.507 x 10-11 were 

found, indicating that the five loci performed in the study are efficient for population 

genetic studies, because they were able to discriminate between individuals. On average, 

15 alleles were identified per locus. The population average of the observed heterozygosity 

(0.5378) was below the population average of the expected heterozygosity (0.9176), with 

the presence of inbreeding resulting from the reproductive system Fis (0.4625). The Fst 

value was low (0.016), therefore, it was significant (p≤0.05%), indicating a population 

subdivision, corroborating with the results of the Bayesian analysis that showed two 

genetic groups, when verifying the analysis of genetic divergence. The first group is the 

population (A and B) and the other group is the population (C). However, there is a gene 

flow between populations A and B, on the other hand, the population C is genetically 

isolated, possibly due to the fact that it is located between two anthropic barriers. The 

populations presented a low genetic diversity and high inbreeding, which may be related to 

the population subdivision found in the river. This study was important to indicate to 

conservation programs that the species P. lineatus may be possibly suffering impacts 

caused by the barriers present in the course of Clear river.  

 

Keywords: Dams. Conservation. microsatellite markers. Fish.
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1- INTRODUÇÃO 

 
Devido ao aumento demográfico, a quantidade de centrais hidrelétricas de pequeno 

e grande porte vem aumentando de forma progressiva. Cerca de 66,8% da energia elétrica 

brasileira é oriundo de fontes hidrelétricas, os benefícios sociais e econômicos dessas 

construções são explícitos, entretanto os impactos ambientais são severos. As barragens 

consiste em uma barreira física que influencia no padrão de migração de diversas espécies 

(MARTELETO, 2015). 

Nos ecossistemas de água doce habitam um terço das espécies de vertebrados. Em 

todo o mundo, ambientes de água doce vem se tornando os ecossistemas mais ameaçados e 

estão entre as principais prioridades de conservação, com altas taxas de perda de espécies 

substancialmente mais altas que em ambientes terrestres CAMPOS-SILVA; PERES, 

(2016). De acordo com a World Conservation União (IUCN) 15% das espécies de peixes 

estão em ameaça de extinção (FRANKHAM, 2018). 

Na atualidade, a construção de barragens pode ser considerada uma das principais 

causas da redução populacional de peixes em diferentes regiões do mundo. Esse tipo de 

mudança no habitat interfere na migração do peixe impossibilitando-o de se reproduzir no 

ciclo e na qualidade da água. Outro impacto gerado pelas barreiras físicas é o isolamendo 

das populações que antes se encontravam (MARTINS et al., 2011). 

A espécie Prochilodus lineatus (valencienes 1836) é considerada um dos elementos 

mais importantes da pesca comercial nos rios neotropicais em ambientes Sul-Americanos. 

Apresenta comportamento migratório e sua reprodução ocorre em canais de rios e o 

deslocamento incial ocorre em lagos marginais próximo as várzeas (MACHADO; 

FORESTI, 2012; VOLTOLIN et al,. 2013). 

Segundo o autor NAZIR; KHAN, (2017), o maior obstáculo para conservação de 

peixes de água doce é a falta de planos de manejo e exigência de áreas protegidas. As 

estratégias de gestão não são realizadas para maioria das espécies em todo o mundo, e 

quando realizadas, as estratégias são específicas para o tipo de corpos de água e não para 

as populações de peixes. 

Um conjunto de pressões seletivas influenciam sob a frequência dos genes, 

podendo acarretar endogamia, produzindo alterações genéticas que podem ser menos 

viáveis para sobrevivência do organismo. Nesse sentido é fundamental o estudo intra e 
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interpopulacional para verificar os processos evolutivos das espécies (WAGNER; 

HILSDORF; ORFÃO, 2011). 

Diante deste cenário, é de suma importância o desenvolvimento de estudos 

genéticos para avaliar a adaptação das espécies, sua evolução em resposta as mudanças 

ambientais afim de orientar programas de conservação LOPERA-BARRERO et al., 

(2019). Nesse sentido, este estudo visa verificar a variabilidade genética em populações de 

espécie Prochilodus lineatus em um trecho na calha do Rio Claro, em Caçu, Goiás Brasil. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



16 

 

2- REFERENCIAL TEÓRICO  

 

2.1 Ecossistemas de água doce 

O Brasil possui aproximadamente 12% dos recursos hídricos mundiais, detém alta 

biodiversidade e endemismo. Entretanto, ações antrópicas vêm submetendo os 

ecossistemas aquáticos a diversos impactos ambientais, ameaçando a integridade ecológica 

do meio. Alterações hidrológicas, alterações biológicas, assoreamento e contaminação são 

algumas das principais ações humanas que prejudicam o meio aquático. Interferindo 

diretamente na qualidade da água e na biodiversidade da fauna local (MARTINS et al. 

2014). 

Nesse sentido, o desenvolvimento de uma série de estratégias de conservação em 

diferentes regioes brasileiras e criação de áreas protegidas vem representando um avanço 

para as políticas de conservação. Estudos indicam que projetos voltados para 

biodiversidade aquática em unidades de conservação estão limitados, e é visto o declínio 

de peixes migratórios, uma vez que esses peixes necessitam de grande área para completar 

seu ciclo reprodutivo, isso expõe a necessidade da criação de mais áreas protegidas para 

manter a dinâmica populacional de espécies (AZEVEDO-SANTOS et al. 2019). 

 

2.2 Impactos das usinas hidroelétricas nos ecossistemas aquáticos  

A água bem gerenciada, pode transformar ambientes que podem se tornar próprios, 

e ao mesmo tempo impróprios para sobrevivência, tendo em vista o modo de 

gerenciamento. Rios neotropicais são exemplos de ecossistemas que recebem impáctos 

indiretos e diretos, originados pelas ações antrópicas (DE SOUZA; AZEVEDO, 2020). 

Com o crescimento demográfico e o desenvolvimento econômico, a instalação de 

hidrelétricas vem sendo a alternativa mais visada atualmente quando a questão é o 

fornecimento de energia elétrica. Centrais hidrelétricas são consideradas uma opção 

sustentável e renovável para o fornecimento de energia. Entretanto muitos estudos vem 

enfatizando os impactos das usinas hidrelétricas sobre a fauna aquática (RUOCCO; 

PORTINHO; NOGUEIRA, 2019). 
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Mudanças nas condições hidráulicas, traz importantes degradações ambientais que 

não devem ser desconsideradas. Afetam de forma significativa a diversidade biótica nos 

sistemas aquáticos, reduz a qualidade da água, diminui o oxigênio, gera o aumento de 

doenças de veiculação hídrica, dificulta a livre circulação de espécies migratórias devido a 

fragmentação do habitat, reduz os locais de desova e reprodução afetando diretamente na 

diversidade da população (MORETTO et al, 2012; OVIEDO-OCAÑA, 2018). 

 No Brasil, a construção de barragens para produção de energia elétrica, é um dos 

principais impactos antrópicos nas bacias hidrográficas, modificando substancialmente a 

maioria dos grandes cursos de agua natural do país SOUZA-CRUZ-BUENAGA et al., 

(2019). Afetam o desempenho de natação de peixes migratórios, que podem aumentar o 

tempo de viagem e diminuir significativamente o sucesso reprodutivo das espécies por 

meio da chegada tardia aos locais de desova ou aumento da mortalidade em rota 

impedindo-os de completar seu ciclo reprodutivo (LOPES et al. 2019).  

Segundo o estudo de VAN TREECK et al. (2021) independente do tamanho, as 

usinas hidroelétricas geram impactos sob os peixes, suas represas fragmentam rios 

causando alterações nos regimes de fluxo e transporte de sedimentos, resultando na perda 

de habitats adequados para espécies ribeirinhas e ameaçam a migração de várias espécies, 

isso coloca a produção de hidroeletricidade em conflito com os esforços para proteger 

espécies ameaçadas. A avaliação do impacto das usinas hidroelétricas sob os peixes é 

importante na tomada de decisão durante o planejamento e operações das usinas. 

 

2.3 Família Prochilodontídae 

 A família Prochilodontídae faz parte da ordem Characiforme, e, atualmente são 

reconhecidas vinte e uma espécies FRABLE et al., (2016). Estão distribuídas em três 

gêneros distintos: a)  Ichthyoelephas, distribuído nos rios a oeste dos Andes na Colômbia e 

Equador. B) Semaprochilodus pode ser encontrado a leste de os Andes pelas bacias do 

Orinoco, Amazonas, Tocantins e alguns rios que drenam o escudo da Guiana. C) 

Prochilodus, distribuído nas principais regiões da América do Sul (MELO et al. 2016). 

Grande parte dos prochilodontídeos possuem corpos grandes, alta fecundidade e 

representam cerca de 50 a 80% da biomassa capturada pela pesca comercial nas regiões de 

sua área de distribuição. Além disso, alguns membros possuem características benéficas 

para psicultura como o rápido crescimento, rápido aumento de peso, alto valor econômico 
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e manejo rústico. São dentritivos e migratírios, desempenham um importante papel na 

cadeia trófica dos ecossistemas aquáticos através da ciclagem de nutrientes, equilíbrio, 

distribuição e manutenção dos fluxos energéticos e sustentam uma ampla rede trófica para 

um grande número de predadores (LANDÍNEZ-GARCÍA; NARVÁEZ; MÁRQUEZ, 

2020). 

 

2.4 Prochilodus lineatus 

Espécimes Prochilodus lineatus são popularmente conhecido como curimba,  

curimbatá, gumatã ou papa-terra LOPERA-BARRERO et al. (2016).  Distribuídos 

principalmente na bacia do Paraná, Uruguai e Paraguai. Sendo constantemente explorados 

pela pesca comercial, principalmente na Argentina, Bolívia, Uruguai e Paraguai e Brasil. 

No Rio Paraná, cerca de 10.000 toneladas de peixes de água doce são desembarcadas por 

ano, nos quais os P. lineatus representam 95% da biomassa representando um dos recursos 

de água doce mais importantes da América do Sul. Possuem alta fertilidade e falta de 

cuidado parental (RIBOLLI et al. 2020). 

Possuem tamanho corporal relativamente grande, lábios carnudos, palpebra pouco 

desenvolvida, múltiplos dentes, com duas fileiras em cada mandíbula, todos os dentes com 

tamanho semelhantes e implantados na carne que recobre a mandíbula. Linhas horizontais 

de escamas, barbatana dorsal truncada, barbatana peitoral pontiaguda, barbatana caudal 

bifurcada, ponta da nadadeira peitoral e pélvica comprimida. Coloração prateada, com um 

pouco de pigmentação vermelha na parte lateral do corpo, região da cabeça e parte dorsal 

escura, barbatana caudal escura, barbatana dorsal hialina e barbatana peitoral e anal pouco 

avermelhada (Figura 1). Citogenéticamente são diplóides e apresentam cromossomos do 

tipo metacêntrico e submetacêntrico (CASTRO; VARI, 2004). 
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Figura 1. Imagem representativa de um espécime de Prochilodus lineatus, fonte FishBase (FROESE; 

PAULY 2019). 

São dentritivoras e bentopelágicas, exerce um papel importante na ciclagem de 

material orgânico nas bacias onde ocorrem e são considerados migradores de longa 

distancia. LOPES et al. (2019). São potamódromos, e durante a estação de chuva a espécie 

migra para encontrar água limpa e realizar a desova. Esse hábito é chamado de piracema, e 

ocorre quando o ambiente é adequado para estimular a reprodução dos peixes (DI 

CHIACCHIO et al., 2017).  

Na bacia do rio Paraná as migrações anuais da espécie começam de 

agosto/setembro, coincidindo com as primeiras chuvas e aumento de temperatura. Em um 

ciclo migratório completo são percorridos de montante a jusante cerca de 1.200 á 1.400 

km, essa distância pode estar possivelmente relacionada a necessidade biológica de nadar, 

um dos fatores que condicionam a maturação das gônadas e desencadeia o evento 

reprodutivo (CAPELETI; PETRERE, 2006). 

Possui grande fertilidade e desova total: as fêmeas realizam desova em um curto 

período de tempo e não são liberados mais ovos nesse período de reprodução, que ocorre 

anualmente durante os meses chuvosos e quentes.  À medida que ocorre a migração em 

águas correntes para trechos superiores de grandes afluentes, os ovos fertilizados deslocam 

na corrente do rio para planícies aluviais enquanto completam o desenvolvimento 

(BARRETO et al., 2020). 

Crescimento rápido com tamanho de comprimento predominantemente entre 30 e 

40 cm, o tempo de vida normalmente varia entre três e seis anos.  Os espécimes juvenis são 

frequentemente encontrados em lagoas marginais do canal principal do rio, enquanto os 

adultos preferem ambientes lóticos. Esses habitats podem representar até 80% da biomassa 

(PESOA; SCHULZ, 2010). 
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2.5 Marcadores moleculares  

No século XIX, Gregor Mendel realizou experimentos genéticos baseados em 

marcadores fenotípicos, mais longe, marcadores genéticos morfológicos com drosophila 

trouxe a teoria da ligação genética. Com o avanço de novas técnicas de biologia molecular 

veio o desenvolvimento de marcadores moleculares tornando possível a manipulação de 

DNA em laboratório (AGARWAL; SHRIVASTAVA; PADH, 2008). 

Os marcadores moleculares fornecem informações sobre variações alélicas em um 

determinado locus permitindo a diferenciação entre indivíduos, podem ser classificados de 

acordo com o tipo de herança alélica, sendo codominantes ou dominantes. Os marcadores 

dominantes permitem identificar somente a presença ou ausência de um determinado alelo, 

enquanto os codominantes permitem diferenciar alelos heterozigotos e homozigotos 

(TURCHETTO-ZOLET et al., 2017) 

 Os diferentes tipos de marcadores também se distinguem quanto a metodologia a 

ser utilizada para verificar a variabilidade a bnível de DNA. Os principais marcadores 

moleculares podem ser classificados em três grupos conforme sua metodologia, que são 

baseados em hibridização, sequenciamento ou amplificação (MILACH, 1998). 

Um exemplo de marcador baseado em hibridização é o RFLP (Restriction 

Fragment Length Polymorphism). No grupo de marcadores por amplificação podemos 

citar AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism), RAPD (Random Amplified 

Polymorphism DNA), ISSR (Inter-simple sequence repeats), SSR (Simple Sequence 

Repeats) MILACH, (1998) A utilização dos marcadores por amplificação baseia-se na 

técnica de Reação em Cadeia da Polimerase (PCR), com essa técnica ocorre uma 

replicação in vitro de segmentos específicos de DNA, resultando em milhares de cópias da 

sequência de interesse, fornecendo quantidade suficiente para a visualização do DNA 

(FERREIRA et al., 2009).  

O progresso das Técnicas moleculares nas últimas décadas permitiu um melhor 

entendimento na relação taxonômica, evolutiva e demográfica de plantas e animais. Com 

subsidio na compreensão da diversidade genética de espécies ameaçadas de extinção e 

fornecendo suporte na identificação de áreas prioritárias em programas de conservação 

ROSA, (2010). A existência de vários tipos de marcadores, diferenças na metodologia, 

princípios e aplicações, requer uma cuidadosa atenção na escolha do método, bem como 

recursos financeiros e disponibilidade de equipamentos no centro de pesquisa Turchetto-

Zolet et al. (2017). Cada marcador molecular tem suas vantagens e limitações, cabe ao 
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pesquisador selecionar o marcador que mais atende suas necessidades (O’HANLON; 

PEAKALL; BRIESE, 2000). 

 

2.6 Microssatelites 

No campo da genética da conservação, a proteção da biodiversidade é importante 

para evitar extinção de espécies ameaçadas. Com o desenvolvimento de técnicas 

moleculares a análise genética tornou-se uma ferramenta amplamente utilizada nas 

pesquisas de conservação OLIVEIRA et al., (2006). Dentre os marcadores moleculares, os 

microssatélites vêm se destacando nos estudos de genética populacional. Dada sua natureza 

codominante, são variáveis e muito informativos devido seu alto grau polimórfico e alto 

poder estatístico por loco obtido através da genotipagem (PIMENTEL et al., 2018; 

SENAN et al., 2014). 

Microssatélites, também conhecidos como repetições curtas em tandem (STR), 

Polimorfismos de comprimento de sequências simples (SSLP) ou repetições de sequências 

simples (SSR). São subcategorias de repetições denominadas motivo, que constitui em 

pequenas sequências de um a seis nucleotídeos repetidos em tandem. (VIEIRA et al., 

2016). Na (Figura 2) é possível observar as variações quanto ao número de repetições. 

Em relação a quantidade de nucleotídeo por unidade de repetição, os SSRs podem 

ser classificados como mononucleotídeo, dinucleotídeo, trinucleotídeo, tetranucleotídeo 

pentanucleotídeo ou hexanucleotídeo (Tabela 1). Com base no arranjo dentro do motivo 

repetido, eles podem ser classificados como a) simples perfeito: quando a sequência não é 

interrompida. B) simples imperfeito: quando a sequência é interrompida por um par de 

nucleotideos. C) composta: quando é formado por duas sequências de nucleotídeos 

distintas D) interrompido: quando a sequência é interrompida por uma pequena sequência 

de nucleotídeos (Tabela 2). Essas regiões de SSR podem ser encontrados no genoma 

nuclear (nuSSRs), mitocondrial (mtSSRs) e cloroplastidial (clSSRs) (KALIA et al., 2011; 

MIAH et al., 2013) . 
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Tabela 1. Classificação dos microssatélites quanto ao número de nucleotídeos por repetição 

(Fonte: Kalia et al., 2011; Miah et al., 2013, com adaptação). 
Tipo de repetição Nucleotídeo  Exemplo 

Mononucleotídeo (G)n GGG 

Dinucleotídeo (CG)n CGCGCG 

Trinucleotídeo (GCA)n GCAGCAGCA 

Tetranucleotídeo (GCAT)n GCATGCATGCAT 

Pentanucleotídeo (GCATC)n GCATCGCATCGCATC 

Hexanucleotídeo (GCATCG)n GCATCGGCATCGGCATCG 

n= Número de variáveis 

 

 

Tabela 2. Classificação dos microssatélites quanto aos tipos de arranjo nucleotideos por 

motivo (Adapado de Kalia et al., 2011; Miah et al., 2013). 
Nome do arranjo Tipo Exemplo 

Perfeito simples (CG)n CGCGCG 

Imperfeito simples (CG)n TA (CG)n CGCGCGTACGCGCG 

Composto (CG)n (TA)n CGCGCGCGTATATATA 

Interrompido (CG)n TATC (CG)n CGCGCGTATCCGCGCG 

n= Número de variáveis 

 

Os SSRs são relevantes evolutivamente devido sua instabilidade, pois sofrem altas 

taxas de mutações que variam entre 10-3 e 10-6   por geração celular, e amplamente 

distribuído pelo genoma. Presentes nas regiões de codificação e em regiões não 

codificantes, com predomínio nas regiões não codificantes do genoma (VIEIRA et al., 

2016). 

A natureza mutacional dessas regiões ainda não são bem compreendidos, embora 

muitos estudos tendem explicar mecanismos para essas elevadas taxas de mutação. Um 

exemplo desses mecanismos são os erros de recombinação que, durante o crossing over, 

partes desiguais de cada cromossomo pode ser trocada nessas regiões, e, um cromossomo 

receberá sequência devidamente maior de repetições do que o outro homólogo após a 

recombinação, acarretando mudanças radicais como o ganho ou perda de um grande 

número de nucleotídeos para região (OLIVEIRA et al., 2006). 

Outra explicação é o Slippage, que, durante a replicação, ao sintetizar uma região 

de repetição em tandem, pode ocorrer uma dissociação temporária da DNA polimerase III, 

e, ao passar pela região de repetitiva da fita molde e a fita recém-sintetizada, a DNA 

polímerase se realinha em uma outra sequência acarretando inserção ou deleção de regiões 
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repetitivas na fita recém-sintetizada, este é o fenômeno mais bem aceito para explicar a 

instabilidade dos microssatélites (VIGUERA; CANCEILL; EHRLICH, 2001). 

 

 
Figura 2. Representação esquemática de alelos que contém sequência de microssatélite e variações quanto ao 

número de repetições entre os indivíduos. A Projeção de primers para amplificação por PCR em regiões 

flanqueadoras únicas permite a identificação das diferenças nos números de repetições do microssatélite 

encontrado em cada indivíduo. Indivíduos 1, 2 e 3 são homozigotos e individuo 4 é heterozigoto. (Fonte: 

adaptado de  Turchetto-Zolet et al., 2017). 

 

2.7 Genética da conservação 

A genética da conservação se originou quando cientistas começaram a relacionar 

teorias evolutivas com genética, para abordar questões de conservação na década de 1970. 

Desde então esse campo atraiu muita atenção e tem como objetivo principal a resolução de 
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problemas genéticos relevantes para a conservação, bem como verificar a adaptação 

genômica, estrutura genética, diversidade genética e história demográfica (FAN et al. 

2018; ZENBOUDJI et al., 2016). 

Com o passar dos anos, a biologia da conservação vem se tornando cada vez mais 

importante. Como resultado das ações antrópicas houve a extinção de várias espécies, e 

muitas permanecem em ameaça. Nesse contexto, forças ecológicas, políticas e econômicas, 

tem como preocupação evitar a extinção de espécies ameaçadas. (HEDRICK, 2001) 

A diversidade genética são as variações de sequências que ocorrem dentro de 

espécies. Avaliações da diversidade genética permite a identificação de alelos que viabiliza 

o organismo a viver em ambientes mais diversificados ou alelos que podem afetar a 

capacidade de sobreviência do organismo em seu habitat local. (DURAN et al., 2009).  

Populações com o número de indivíduos reduzidos são mais suceptíveis a terem 

uma maior taxa de acasalamento entre consanguíneos. A endogamia tende a diminuir a 

variabilidade genética e aumentar os níveis de homozigose, aumentando a chance da 

manifestação de alelos recessivos, resultando na diminuição da aptidão de espécies naturais 

FRANKHAM, (2018). O objetivo dos programas de conservação de espécies ameaçadas é 

manter maiores os níveis de heterozigose nas populações para manter sua evolução e evitar 

depressão endogâmica, nesse sentido, avaliações da diversidade genética é crucial para 

manutenção da biodiversidade (CABALLERO; VIGO, 2016; PÉREZ-ESPONA, 2017)  

Diante disso, a utilização de técnicas moleculares para análise genética se tornou 

bastante utilizado em pesquisas de conservação. Portanto, compreender as variações 

genéticas dentro de uma espécie é importante para verificar seu potencial evolutivo e para 

o desenvolvimento de estratégias de conservação NEWTON et al., (1999). A genética 

molecular em estudos populacionais pode ser usada para estimar níveis de migração, 

verificar impáctos da deriva genética na variação genética, estimar fluxo gênico e fazer 

avaliações do nível de endogamia dentro das populações. Nesse sentido, ferramentas da 

genética molecular pode auxiliar na conservação de uma gama de espécies (FRANKHAM, 

2018; OUBORG et al., 2010). 

 

2.8 Estudos da diversidade genética em peixes neotropicais 

No estudo de LANDÍNEZ-GARCÍA; NARVÁEZ; MÁRQUEZ, (2020) foi 

verificado a estrutura genética de 725 espéciemes de Prochilodus magdalenae, avaliou 11 
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locos SSR específicos utilizando sequenciamento de nova geração, seus resultados 

mostaram que a espécie avaliada exibe alta diversidade genética, coeficiente de edogamia 

variando de 0,162 a 0,202 e os estoques genéticos se distribui de forma heterogênea ao 

longo do rio. 

ASHIKAGA et al., (2015) Avaliou os aspéctos genéticos de Brycon orbignyanus, 

usando marcador molecular SSR e regiões D-loop, com o objetivo de estabelecer áreas 

prioritárias para conservação com base nos padrões genéticos dessa espécie, seus 

resultados mostraram que os níveis de variabilidade genética dessa espécie corroboram 

com os resultados disponíveis na literatura. Entretanto os resultados da análise de variância 

molecular para SSR (Fst = 0,258) e D-loop (Fst=0,234), evidenciou que B. orbignyanus foi 

estruturado em diferentes subpopulações ao longo do rio. 

 LOPERA-BARRERO et al., (2019), Avaliou a diversidade genética de populações 

em espécimes de peixes Pacu (Piaractus mesopotamicus), curimba (Prochilodus lineatus), 

e piracanjuba (Brycon orbignyanus) do reservatório de água vermelha, Rio Grande, SP, 

neste estudo foi observado uma adequada variabilidade genética nas três populações com a 

presença de déficit de heterozigotos, espécimes de P. lineatus apresentaram menor valor de 

p (0,01) e provamelmente essa espécime foi mais influenciada por recentes reduções 

populacionais e/ou endogamia. 
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3- OBJETIVOS 

 

3.1 Objetivo geral  

O objetivo deste estudo foi analisar a diversidade genética existente em populações 

de Prochilodus lineatus, do Rio Claro, na cidade de Caçu (Goiás, Brasil), com o uso de 

marcadores moleculares microssatélites. 

 

3.2 Objetivos específicos 

• Verificar a variabilidade genética dos locus e sua capacidade de discriminação dos 

indivíduos em espécimes de P. lineatus no Rio Claro. 

• Avaliar a estrutura genética em diferentes níveis populacionais; 

• Contribuir para o estabelecimento de programas de conservação de espécies de 

peixes neotropicais migratórios; 
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4- MATERIAIS E MÉTODOS 

4.1 Instrumentos e procedimentos da coleta de dados 

As coletas foram realizadas entre os anos de 2012 e 2014 ao longo da calha 

principal do Rio Claro na cidade de Caçu, Goiás, Brasil. O Rio Claro está incluído na bacia 

do rio Paranaíba, região hidrográfica do Paraná, localizado na mesorregião do Sul Goiano, 

abrangendo dez municípios: Caiapônia, Rio Verde, Jataí, Mineiros, Perolandia, 

Paranaiguara, Cachoeira Alta, Aparecida Do Rio Doce, Caçu e São Simão. Suas nascentes 

se localizam no município de Caiapônia serra do Caiapó e sua foz no rio Paranaíba. 

As amostras foram coletadas com auxílio de redes de pesca e identificados in loco 

pelo Biólogo e mestre em Zoologia Rafael Braga do Amaral CRBio 76.258/4-

DCTF:2351913, em seguida foram subdivididas em três populações de acordo com as 

barreiras presentes no rio.  

Os espécimes foram coletados com rede de pesca, para cada espécime coletado, foi 

retirado o fígado e preservado em álcool etílico a 70%. Em seguida as amostras foram 

encaminhadas ao Núcleo de Pesquisas Replicon da Pontifícia Universidade Católica de 

Goiás para processamento e análises.  

 

4.2 Populações e amostras 

Foram delimitados cinco pontos de coletas ao longo do rio realizados por uma 

empresa de biomonitoramento contratada pelas Usinas Hidroeletricas de Caçu e Barra dos 

coqueiros. As mostras foram subdivididas em populações onde há atividade de resgate e 

transposição de animais nas regiões de usinas hidroelétricas e barreiras naturais. 

O ponto de coleta 1 se localiza antes da barreira natural do salto do marianinho, o 

ponto de coleta 2 se localiza após o salto do marianinho. O ponto de coleta 3 se localiza 

antes da barragem da Usina Hidroelétrica de Caçu (UHE – Caçu). O ponto de coleta 4 fica 

após a barragem da UHE – Caçu. O ponto de coleta 5 está localizado antes da barragem da 

UHE – Barra dos Coqueiros. 
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Tabela 3. Descrição das populações utilizadas no estudo e seus respectivos pontos de 

coleta, coordenadas geográficas na calha principal do rio claro, coletados entre os anos de 

2012 e 2014. 

Pop PC Coordenadas (UTM) Locais 

A P1 22K 474829 – 7969733 
Salto do marianinho área montante da barreira 

natural. Mediações da (foz do Rio Doce). 

B 

P2 22K 476401 – 7964832 
Jusante do Salto do Marianinho e remanso do 

reservatório da UHE Caçu. 

P3 22K 484257 – 7951142 

Reservatório da UHE Caçu, logo a montante do eixo 

da barragem 

(Córrego Caçu) 

C 

P4 22K 484706 – 7950755 

Jusante da UHE Caçu/ Remanso do reservatório da 

UHE Barra dos Coqueiros. 

(Córrego Pirapitinga). 

P5 22K 499611 – 7930262 
Reservatório da UHE Barra dos Coqueiros, logo a 

montante do eixo da barragem. 

Pop = população; PC = pontos de coleta; 

 

 

Tabela 4. Populações utilizadas no estudo com seus respectivos pontos de coleta e número 

de indivíduos. 
População Ponto de coleta N de indivíduos 

A P1 28 

B P2 e P3 18 

C P4 e P5 16 
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Figura 3. Distribuição geográfica do Rio Claro no município de Caçu, bacia do Paraná Goiás, Brasil, 

evidenciando os pontos de coleta adotados no estudo (fonte: Sousa 2021). 
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4.3 Extração e quantificação do DNA  

O processamento das amostras e análises foram conduzidas ao Núcleo de Pesquisas 

Replicon.  O procedimento de extração de DNA consistiu, basicamente, nas etapas de lise 

celular e precipitação das moléculas de DNA utilizando-se reagentes e temperaturas 

variadas.  

O DNA total dos espéciemes foram extraídos através do kit Wizard ® Genomic 

DNA Purification (Promega Corp., EUA). Foi selecionado 20mg de fígado de cada 

amostra e colocado em um microtubo de 1,5Ml adicionado 600 µL de solução de lise 

celular em cada amostra, o material foi macerado e homogeneizadas no vortex® por 15 

segundos, colocado em banho maria a 65°C por 30 minutos. As amostras foram mantidas 

em temperatura ambiente por 5 minutos e adicionado 200 µL de solução de precipitação de 

proteínas. O material foi homogeneizado no vortex ® por mais 20 segundos com a 

velocidade de 14.000 rpm, condicionadas no gelo por 5 minutos, colocadas no vortex® 

novamente por 4 minutos a 14.000 rpm, o sobrenadante do material foi transferido para um 

tubo novo com 600µL de isopropanol homogeneizado e centrifugado por um minuto a 

14.000 rpm. O sobrenadante foi descartado e foi deixado somente o pellet no tubo. 

Adicionou-se 600 µL de álcool 70% e o material foi centrifugado por um minuto a 14.000 

rpm. Aspirou-se o sobrenadante de modo que ficou somente o pellet, deixou os tubos 

abertos secando o pellet por 15 minutos e acrescidos 100 µL da solução de reidratação em 

banho maria por uma hora a 65°C, Tabela 5. 

 

Tabela 5. Reagentes utilizados na extração de DNA e suas respectivas quantidades para 

cada amostra. 

Reagente Quantidade 

Solução de lise celular 600 µL 

Solução de precipitação de proteínas 200 µL 

Isopropanol 600 µL 

Álcool etílico 600 µL 

Solução de reidratação 100 µL 
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As amostras de DNA extraídas foram quantificadas no espectrofotômetro NanoVue 

Plus® (GE Healthcare, EUA) e, posteriormente, quando necessário, foram diluídas para a 

concentração de 5ng/μL. 

4.4 Amplificação dos microssatélites 

Foram padronizados 5 marcadores de microssatélites em indivíduos da espécie P. 

lineatus, realizando testes em diferentes temperaturas de anelamento, em busca da 

temperatura ideal para cada par de primer utilizado no estudo, como podemos observar na 

tabela 6. 

 

 

Tabela 6. Identificação e características dos primers utilizados no estudo. 
Primer MR Sequência do primer  TA 

PAR 12 (AAAC)7 F: CGAGCTGGTACCGTCACATA 58 ºC 

  R: AGCATGATGCAAAGGATCTG  

PAR 14 (TGTC)5 F: GTATTAGGGGAGAGAATTTG 48,5 ºC 

  R: TCTCATCAGTTATCACCAAC  

PAR 21 (ATGA)6 F: CAAAAGGATAAGTAGCTCAG 56 ºC 

  R: TAGCTCTGTTTATGATGACC  

PAR 43 (GA)6(CA)2 F: GGCGTCTGACTCGTTACCTC 53 ºC 

 (CAGA)4 (GA)21 R: AACCTCATTCCCTCAAGTGC  

PAR 80 (CT)37 F: CTAACCTACAAACCTCATTC 52 ºC 

  R: CTGTAAAAGCTCCACTTATC  

MR = Motivo de repetição; Temperatura de anelamento padronizada de cada iniciador = TA 

 

4.5 Reação em cadeia da polimerase (PCR) 

As reações de PCR tiveram um volume final de 13,7 μL contendo 1,5μL de Tampão 10x, 

0,5μL de cloreto de magnésio (MgCl2 à 50mM), 2,2μL de cada primer a 0,9mM, 1,3μL de 

dNTPs a 2,5mM, 0,2μL de Taq DNA Polimerase (Phoneutria, Brasil), 2,8μL de água ultra-

pura e 3μL de DNA (5ng/μL), (Tabela 7). 
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Tabela 7. Protocolo PCR para indivíduo da espécie Prochilodus lineatus utilizado no 

estudo. 
Reagente Concentração Quantidade 

H2O - 2,8 µL 

Tampão 10X 10X 1,5 µL 

MgCl2 50 Mm 0,5 µL 

DNTPs 2,5 Mm 1,3 µL 

Primer fowerd 0,9 Mm 2,2 µL 

Primer rverse 0,9 Mm 2,2 µL 

Taq Polimerase 5 U 0,2 µL 

DNA 0,5 ng/µL 3,0 µL 

Volume final - 13,7 µL 

Os ciclos de temperaturas foram precedidos por incubação de desnaturação de 5 

min a 94°C seguidos de 35 ciclos de 94ºC por 1 minuto (desnaturação), 30 segundos a X 

°C (anelamento – onde X é a temperatura específica de anelamento de cada primer: PAR 

12 - 58 ºC; PAR 14 - 48,5 ºC; PAR 21 - 56 ºC; PAR 43 – 53; ºC e PAR 80 - 52 ºC). Como 

observado na tabela 6 e 72ºC por 1 minuto e 30 segundos (extensão), 7 minutos a 72ºC 

(extensão final). 

 

4.6 Eletroforese  

Os produtos de PCR foram submetidos em corrida de eletroforese em gel de 

poliacrilamida a 8% em campo elétrico uniforme nas condições de 20Ma e 60V por 

2h20min, em seguida foram corados com brometo de etidio por 25 min. Os alelos de SSRs 

foram genotipados no sistema de vídeo documentação de géis usando o Molecular 

Imager® Gel Doc (Bio-Rad, EUA) interligado a um computador com sistema de imagem 

Gel DocTM XR+ (Bio-Rad, EUA). 

 

4.7 Análises estatísticas 

Estimamos o poder de discriminação dos locos através da análise da Probabilidade 

de Exclusão de Paternidade (Q) Probabilidade de identidade (PI) e, com o uso do programa 

Identity 4.0. Os parâmetros de estrutura e diversidade genética de heterosigosidade 

esperada (He), heterosigosidade observada (Ho), riqueza alélica (AR), FIS. FST e FIT 

(WEIR; COCKERHAM, 1984) foram estimados pelo programa FSTAT 2.9.3. A 
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significância foi confirmada através do teste de T com pacote Rcmdr e auxílio do programa 

R. Para os parâmetros de núero de alelos por loco e alelos privados a análise foi realizada 

mediante o programa GenAlex 6.51b2 (SMOUSE; BANKS; PEAKALL, 2017). 

Para os parâmetros de distância genética entre populações foram estimados os 

valores de fST par a par WEIR; COCKERHAM, (1984), gerando uma matriz de distância 

genética através do pacote hierfstat  do programa R. A matriz de distâncias genéticas 

foram utilizadas para a construção do dendograma pelo método de ligação foi construído 

mediante o método da ligação média entre os grupos (UPGMA), através do uso do pacote 

ape do software R. Também foi realizada a análise de agrupamento por método bayesiano 

no software STRUCTURE 2.3.4  A estimação do número de grupos genéticos foram 

realizadas mediante a estatística MedMedK PUECHMAILLE, (2016), estimadas no 

programa Structure selector (LI; LIU, 2018). 
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5-  RESULTADOS E DISCUSSÃO  

No total, foram avaliados 63 indivíduos de P. lineatus das três populações coletados 

na calha principal do Rio Claro, utilizando cinco loco de SSR. Foi estimada a medida de 

exclusão de paternidade e probabilidade de identidade, essa estimativa permite verificar a 

eficácia da distinção individual da bateria de locos. Foi encontrado os valores (Q = 0,999 e 

PI = 9,507 x 10-11), indicando que os cinco locos utilizados no estudo são eficientes para 

estudos genéticos populacionais, pois foram capazes de discriminar os indivíduos. 

Os SSR apresentaram-se altamente polimórficos, sendo que um total de 75 alelos 

foram encontrados. O número de alelo por loco variou de 10 para o PAR 12 e 20 para o 

PAR 43. Com uma média geral de 15 alelos por loco (Tabela 8). Os tamanhos dos 

fragmentos variaram de 132 pb (pares de base) para o PAR 12 a 292 pb para o PAR 43 

(Tabela 8). Esses resultados são semelhantes aos de Souza et al., (2018), que amplificou 10 

loci em espécimes de P. lineatus e detectou 142 alelos com uma média geral de 14,2 

alelo/loco, os tamanhos dos fragmentos variaram de 115 a 390pb.  

 

Tabela 8. Número de alelos por loco. 

Loci  Número de alelos 
Variação de tamanho dos 

loci (pb) 
PAR 12 10 160-204 

PAR 14 17 132-244 

PAR 21 13 136-184 

PAR 43 20 216-292 

PAR 80 15 132-220 

Total 75 - 

Média  15 - 

*Pb= pares de base  

No estudo de LOPERA-BARRERO et al., (2016)  foi avaliado a diversidade 

genética de seis populações de P. lineatus nos rios Mogi-Guaçu, Rio Pardo e Rio Tiete, 

São Paulo. No estudo dele foi amplificados10 loci de SSR, obteve 47 alelos e uma média 

de 4,7 alelo/loci, com tamanhos variando de 118pb a 330pb. Essa diferença da média do 

número de alelos/loco do nosso estudo quando comparado aos resultados de  LOPERA-

BARRERO et al., (2016) pode estar relacionada a maior diversidade genética das 

populações de P. lineatus do Rio Claro. 
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Para os parâmetros de número de alelo/loci por população, o maior número foi 

observado na população A que apresentou em média de 13,6 alelo/loco. Enquanto a 

população B obteve uma média de 9,6 alelo/loco e população C obteve a menor média 

apresentando o número de 8,4 alelo/loci, como pode ser observado na Tabela 9. O número 

de alelo/loco encontrado na população A corrobora com o fato desta população estar 

geograficamente distante das barreiras antrópicas presentes no curso do Rio Claro, 

adicionalmente, a população A recebia vários afluentes que favorece o fluxo gênico entre 

populações.  

 

Tabela 9. Número de alelos por população. 

 A B C Total 
PAR 12 9 8 5 22 

PAR 14 16 7 10 33 

PAR 21 12 9 7 28 

PAR 43 16 14 11 41 

PAR 80 15 10 9 34 

Média 13,6 9,6 8,4 31,6 

 

Os alelos privados (ap), são alelos que ocorrem em uma única população, o número 

de alelos privados foi estimado para cada locus e população, nosso estudo detectou no total 

8 alelos privados distribuídos nas três populações estudadas, sendo pop A = 3ap; pop B = 

4ap; e pop C 1ap, na tabela 10 é possível obter informações sobre os alelos privados e suas 

frequências para cada loco e população nos indivíduos de P. lineatus. Considerando 

frequência superior a 0,05 

 

Tabela 10. Descrição dos 8 alelos privados encontrados em suas respectivas populações, 

loco, tamanho de alelo e frequência. 
População Loco Alelo Frequência 

A PAR 21 176 0,056 

A PAR 43 236 0,096 

A PAR 43 266 0,077 

B PAR 12 196 0,176 

B PAR 43 224 0,219 

B PAR 43 264 0,031 

B PAR 43 276 0,031 

C PAR 14 168 0,031 

 

IWERSEN et al., (2019), avaliou a diversidade populacional em espécimes de P. 

lineatus em quatro psiculturas e na Bacia do alto do rio Uruguai, ambas na américa do Sul. 

A estrutura genética foi avaliada mediante sete locos de SSRs, no qual foi encontrado 
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alelos privados para todas as populações avaliadas, corroborando com resultados de nosso 

estudo. 

Foram encontradas variações para as medidas de heterozigozidade esperada (He) 

entre 0,8923 (PAR 12) a 0,9416 (PAR 14), com valor médio de 0,9176.  Para as medidas 

de heterozigozidade observada (Ho) foram encontrados os valores variando entre 0,4289 

para o loco PAR 12 apresentando menor valor e 0,6289 para o loco (PAR 43) com média 

de 0,5379. Para as medidas de heterozigozidade total por loco (Ht) os valores variaram de 

0,9059 para o loco PAR 12 e 0,9515 para o loco PAR 14 e média de 0,9325.  

As medidas de índice de endogamia por loco (FIS) apresentaram valores que 

variaram de 0,3114 para o loco PAR 43 a 0,5193 para o loco PAR 12 com média de 0,4138 

por loco. A média das medidas de estrutura genética populacional (FST) foi de 0,0160 por 

loco, com o menor valor de 0,0105 para o loco PAR 14 e maior valor de 0,0197 para os 

locos PAR 21 e PAR 43 os valores de FST por loco indicaram uma pequena diferenciação 

genética, no entanto foi significativo, indicando subdivisão populacional (Tabela 11). Para 

o os parâmetros de (FIT)  foi encontrado o valor de 0, 4242.                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                                      

 

 

Tabela 11. Resultado das estatísticas descritivas dos cinco locos de marcadores 

microssatélites avaliados nas três populações de P. lineatus. 
Loco He Ho Ht FIS 

PAR 12 0,8923 0,4289 0,9059 0,5193 

PAR 14 0,9416 0,5235 0,9515 0,4440 

PAR 21 0,9186 0,4853 0,9370 0,4717 

PAR 43 0,9133 0,6289 0,9316 0,3114 

PAR 80 0,9223 0,6229 0,9364 0,3246 

Média  0,9176 0,5379 0,9325 0,4138 

Entende se He = heterozigosidade esperada; Ho = heterozigozidade observada; Ht = heterozigozidade total; 

Fis = índice de endogamia; 

 

O valor de Ho foi menor que os valores de He para todos os loci observados, 

caracterizando um déficit de heterozigotos, corroborando com o coeficiente de endogamia 

positivo FIS. LOPERA-BARRERO et al., (2019) avaliou a diversidade genética de 

espécimes de Brycon orbignyanus, Prochilodus lineatus e Piaractus mesopotamicus do 

reservatório de agua vermelha, Rio Grande SP,os valores de Ho foi menor que os valores 

de He  para todas espécimes avaliadas também corroborando com o coeficiente de 

endogamia FIS. 

Para as medidas de riqueza alélica por população (Ra), os valores variaram de 

11,9025 para população (A), que apresentou o maior valor. E 10,0945 para população (C) 

que apresentou o menor valor. A população C também obteve os menores valores de 
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heterozigozidade esperada e heterozigozidade observada sendo (He= 0,9019 e Ho= 0,5081). 

A população (B) apresentou o maior valor de Heterozigozidade observada (HO = 0,5637), 

como observado na tabela 12. 

 
Tabela 12. Estatísticas descritivas das 3 populações de P. lineatus. 

POP Ra He Ho FIS 

A 11,9025 0,9364 0,5418 0,4218* 

B 10,3585 0,9145 0,5637 0,3814* 

C 10,0945 0,9019 0,5081 0,5845* 

Média 10,7851 0,9176 0,5378 0,4625* 

Entende-se POP = população; Ra = riqueza alélica; He = Heterozigosidade esperada; Ho = heterozigozidade 

observada; Fis = índice de endogamia; * = valores significativos. 

 

O valor de Ho foi menor que os valores de He para todos os loci observados nas três 

populações. A baixa heterozigozidade pode ser resultante da subdivisão populacional e 

estar diretamente relacionada ao endocruzamento recorrente do cruzamento entre 

aparentados. Os valores de índice de endogamia (FIS) foram significativos para todas as 

populações estudadas, possivelmente indicando um déficit de heterozigotos resultantes do 

processo de endogamia. Para os parâmetros do equilíbrio de HardyWeinberg, a população 

A não aderiu ao equilíbrio em nenhum dos cinco loci analisados, para as populações B e C, 

somente o loci PAR 80 aderiu ao equilíbrio de HardyWeinberg. 

 Segundo os autores PELICICE; POMPEU; AGOSTINHO, (2015), Espécimes 

adultas de Prochilodus lineatus tem o hábito de migrar durante a estação chuvosa para 

desovar e necessitam de habitats distintos com fluxo natural para realizar migrações 

sazonais e concluir seu ciclo de vida. Entretanto, maioria dos rios da América do Sul são 

fragmentados por barragens, o que dificulta a passagem de peixes a jusante.  

Populações isoladas são mais susceptíveis sofrerem com redução na variabilidade 

genética, consanguinidade e fixação de alelos deletérios. Esses fatores podem limitar a 

capacidade de uma determinada espécie se adaptar a mudanças ambientais futuras e 

aumentar o risco de extinção FONSECA et al., (2017). Nesse sentido os peixes necessitam 

constantemente do monitoramento da variabilidade genética para possibilitar o 

desenvolvimento de ações de intervenção que visam na conservação e manutenção da 

variabilidade genética (SOUZA-SHIBATTA et al., 2018). 

A análise de agrupamento do método bayesiano evidência que o melhor valor de K 

foi de K=2 Figura 4, indicando que as três populações estudadas estão agrupadas em dois 

grupos genéticos distintos. 
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Figura 4. Delta K estimados com os dados dos cinco loci microssatélite, 63 indivíduos, pertencentes as três 

populações 

Análise genética entre as populações demostrou a formação de dois grupos distintos 

e uma elevada semelhança genética entre as populações A e B, e a população C foi a que 

mais de diferenciou das demais, possivelmente pelo fato de a população C estar entre duas 

barreiras antrópicas. Como pode ser observado na figura 5 
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Figura 5. Dendograma baseado nos coeficientes de similaridade de nei (1978) para as populações de 

Prochilodus lineatus. Correlação cofenética do dendrograma: 0,999. 

  

A Distinção da população C com a população A e B, pode estar relacionada com o 

fato de a população C estar mais isolada e ser composta por espécimes peixes que se 

localizam entre duas barragens antrópicas. Sendo a Jusante da UHE Caçu e o Reservatório 

da UHE Barra dos Coqueiros logo a montante do eixo da barragem. Essas barreiras 

possívelmente podem estar dificultando e/ou impedindo a migração dos peixes entre as 

subpopulações, uma vez que a mesma existe uma barragem a montante e a jusante. e 

contribuindo para redução na diversidade genética. 

O estudo de ASHIKAGA et al., (2015) avaliou a estrutura genética de Brycon 

orbignyanus no rio La plata com uso do marcador molecular microssatélite, os resultados 

indicaram que a espécie estudada foi estruturada em diferentes subpopulações no rio. 

Segundo autor BEGOSSI et al., (2019), a medida em que países em desenvolvimento 

buscam suprir suas necessidades de energia sem o uso de combustíveis fosséis a 

construção de usinas hidroelétricas se expande de forma progressiva nas principais bacias 

hidrográficas do mundo. O desenvolvimento de barragens de usinas hidroelétricas gera 

vários impactos sob a fauna aquática, dentre eles, o bloqueio de rotas migratórias 

essenciais para o ciclo de vida de várias espécies de peixes, o que resulta na redução da 

biodiversidade.  
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6- CONCLUSÃO 

• As populações A B e C apresentaram baixa diversidade genética e alevada 

endogamia, podendo estar diretamente relacionada com a subdivisão 

populacional encontradas no Rio Claro, onde os mesmos estão localizados.  

• Foram encontrados dois grupos genéticos e a população C foi a mais 

divergente, possivelmente pelo fato de ela ser a mais isolada, uma vez que 

as barreiras presentes no rio podem estar dificultando o fluxo gênico. 

• Os resultados deste estudo são importantes para indicar aos programas de 

conservação que a espécie P. lineatus pode estar possivelmente sofrendo 

impactos causados pelas usinas hidroelétricas presentes no Rio Claro.  

• As pespectivas futuras deste projeto é aplicar esta pesquisa em outros rios 

com espécimes P. lineatus que habitam em ambientes com presença de 

barragens de usinas hidrelétricas. No intuito verificar o efeito da barreira em 

outras populações para contribuir com o estabelecimento de estratégias de 

conservação.   
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8-  APENDICES  

8.1 Gráfico de frequência alélica por loco obtidas em três populações de P. 

lineatus através de cinco locos de marcadores microssatélites. 
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9- ANEXOS 

9.1 licença para monitoramento da fauna 
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