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RESUMO 

 

O rio Sapucaí-Mirim é um importante tributário da bacia do rio Grande (São Paulo) e 

tem sido impactado pela instalação de Pequenas Centrais Hidrelétricas (PCHs), que 

contribuem para a crescente fragmentação do rio. Essa interrupção do leito compromete a 

conectividade aquática, afetando populações de peixes migradores. Nesse contexto, 

Astyanax lacustris, espécie nativa de pequeno porte e com comportamento migratório 

oportunista, foi utilizada como modelo para avaliar a diversidade genética e a estrutura 

populacional em trechos influenciados pelas PCHs Retiro e Palmeiras. Foram analisados 109 

indivíduos provenientes de quatro estoques, localizados a montante e a jusante das PCHs, 

utilizando seis loci de marcadores moleculares do tipo microssatélites. Os resultados 

indicaram elevada diversidade genética e baixa diferenciação entre os estoques, com valores 

de FST entre 0,010 e 0,023, indicando manutenção da conectividade genética entre os 

trechos avaliados. Entretanto, as análises de agrupamento identificaram maior evidência de 

estruturação genética na PCH Palmeiras Montante, enquanto a PCH Retiro Montante 

apresentou menor diversidade genética e características que justificam atenção em futuros 

monitoramentos. Conclui-se que os marcadores microssatélites foram eficientes para 

caracterizar a diversidade e a estrutura genética de A. lacustris, evidenciando a manutenção 

da conectividade entre os estoques, mas também sinais iniciais de diferenciação que devem 

ser acompanhados. Considerando o curto intervalo entre gerações da espécie, não foi 

possível distinguir a contribuição das escadas de peixes daquela decorrente do supportive 

breeding. Assim, a continuidade do monitoramento genético é importante para acompanhar 

possíveis mudanças na conectividade e subsidiar estratégias de manejo e conservação da 

espécie. 

 

Palavras-chave: barragens; genética populacional; marcadores microssatélites; Astyanax 

lacustris.   



 

 

ABSTRACT 

 

The Sapucaí-Mirim River is an important tributary of the Grande River basin (São 

Paulo, Brazil) and has been impacted by the installation of Small Hydroelectric Power Plants 

(SHPs), which contribute to the increasing fragmentation of the river. This interruption of the 

river channel compromises aquatic connectivity, affecting migratory fish populations. In this 

context, Astyanax lacustris, a small native species with opportunistic migratory behavior, was 

used as a model to assess genetic diversity and population structure in river stretches 

influenced by the Retiro and Palmeiras SHPs. A total of 109 individuals from four stocks, 

located upstream and downstream of the SHPs, were analyzed using six microsatellite loci. 

The results indicated high genetic diversity and low differentiation among stocks, with FST 

values ranging from 0.010 to 0.023, indicating the maintenance of genetic connectivity 

among the evaluated stretches. However, clustering analyses identified stronger evidence of 

genetic substructure in the Palmeiras upstream stock, while the Retiro upstream stock 

showed lower genetic diversity and characteristics that warrant attention in future 

monitoring efforts. It is concluded that microsatellite markers were effective in characterizing 

the genetic diversity and structure of A. lacustris, indicating the maintenance of connectivity 

among stocks, but also revealing early signs of differentiation that should be monitored. 

Considering the species' short generation interval, it was not possible to distinguish the 

contribution of fish passageways from that resulting from supportive breeding. Therefore, 

continued genetic monitoring is important to track potential changes in connectivity and 

support management and conservation strategies for the species. 

 

 

Keywords: dams; population genetics; microsatellite markers; Astyanax lacustris  
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1 INTRODUÇÃO 

 

1.1 Geração de energia elétrica brasileira: fontes hídricas  

Historicamente, a hidreletricidade está presente no Brasil desde o final do século XIX, 

com a construção de pequenas usinas de operação local e isolada. A partir da década de 50, 

a expansão dessa tecnologia ocorreu de maneira mais significativa, quando o governo tomou 

a decisão de explorar o potencial hídrico do país (MME/EPE, 2007). Contudo, com as crises 

do petróleo na década de 70, a preocupação com a eficiência energética surgiu com maior 

vigor e a expansão do uso de fontes hidráulicas ocorreu a taxas elevadas, evoluindo o parque 

hidrelétrico brasileiro (ANEEL, 2016; Tolmasquim, 2016).  

Desde então, o barramento de rios para a construção de estruturas capazes de gerar 

eletricidade, tem sido a principal fonte de geração do sistema elétrico brasileiro. O interesse 

por essa tecnologia ocorreu devido abundância deste recurso natural a nível nacional, a 

confiabilidade e alta competitividade econômica, a grande capacidade de armazenamento 

de energia, e por ser considerada uma alternativa mais sustentável para a produção de 

energia, visto que esse modelo é classificado como uma fonte renovável, e no cenário atual, 

há uma maior preocupação com as emissões de gases de efeito estufa geradas pela queima 

de combustíveis fósseis (EPE, 2024; Tolmasquim, 2016).   

Ocupando uma posição favorável na geração de hidreletricidade, o Brasil é o segundo 

na posição de país mais produtivo, ficando atrás apenas da China. Com 60,2% da energia 

nacional sendo gerada por fontes hidráulicas, no período de 2022 e 2023, o país alocou 226 

MW de capacidade instalada, 9,4% a mais que o ano anterior. Destes, 48,6% correspondem a 

capacidade instalada pelas usinas, sendo elas Usinas Hidrelétricas (UHE), Pequenas Centrais 

Hidrelétricas (PCH) e as Centrais de Geração Hidráulica (CGH) (EPE, 2024a).   

Atualmente, o país dispõe de 1.423 usinas em fase de operação, construção e outorga. 

As PCHs representam 36,4% dessas usinas, com 518 empreendimentos (ANEEL, 2024). Até 

2000, o crescimento desse setor ocorreu moderadamente, porém o crescimento 
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populacional e o rápido processo de urbanização observado nas últimas décadas, fez com 

que, o Brasil adotasse estratégias para investir em fontes alternativas e renováveis 

(MME/EPE, 2007).  

Nesse cenário as PCH fazem parte de planos estratégicos para investimento e são tidas 

como uma das tecnologias de prioridade nacional (MME/EPE, 2007), já que são adequadas 

para cursos d’água de pequeno e médio porte, que acessam áreas rurais remotas e com 

baixa demanda de energia (UNIDO, 2022), e quando comparadas as UHEs apresentam menor 

custo de implementação, tornando-se atraente para investidores (Sharma et al., 2013).  

De acordo, com a Resolução Normativa ANEEL nº 1.070, de 29 de agosto de 2023, 

aproveitamentos hidrelétricos com potência instalada superior a 5.000 kW e igual ou inferior 

a 30.000 kW, e com reservatório cuja área seja de até 13 Km², excluindo a calha do leito 

regular do rio, serão enquadrados como PCH.   

Apesar de apresentar inúmeras vantagens em termos socioambientais e econômicos, 

quando comparadas com projetos hidrelétricos de grande porte, as PCHs também oferecem 

dificuldades na sua implementação e expansão (Tolmasquim, 2016). Essas usinas são 

menores em escala, mas geram impactos, incluindo aqueles associados à construção da 

barragem e à inundação do solo, às alterações nos regimes de fluxo após a instalação, bem 

como aos efeitos cumulativos decorrentes da operação de múltiplas instalações (Couto & 

Olden, 2018).  

Esses atributos, no entanto, por muitas vezes são negligenciados, pois se pressupõem 

que por possuir uma menor capacidade de geração de energia há um baixo impacto 

ambiental (Couto et al., 2021). Contudo, a falta de regulamentação e de controle adequado 

sobre o desenvolvimento pode resultar em significativos impactos ecológicos nos rios, como 

desidratação de corpos d’água, mudanças na ecologia e a redução da conectividade (UNIDO, 

2022). 
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1.2 Os impactos ambientais das Pequenas Centrais Hidrelétricas  

A construção de barragens em rios é uma das principais fontes de alterações 

ambientais, tanto no Brasil quanto em outras regiões do mundo, devido à crescente 

demanda por eletricidade. Grande parte dos rios já possuem barramentos, convertendo-os 

em uma sequência de represamentos (Couto et al., 2021). Esse fenômeno, especialmente no 

Brasil, é acentuado pela proliferação de Pequenas Centrais Hidrelétricas (PCHs).  

Desde a fase inicial de construção até a fase operacional, que podem durar muitas 

décadas, os projetos hidrelétricos oferecem riscos significativos ao ambiente e à sociedade. A 

instalação desses empreendimentos frequentemente requer desmatamento de áreas 

marginais ao rio para viabilizar o espaço de inundação do reservatório (Cada & Zadroga, 

1982), e, em alguns casos, até a realocação da população local (Alla et al., 2021). Além disso, 

ameaçam a biodiversidade e compromete as funções dos ecossistemas terrestres adjacentes 

(Benchimol & Peres, 2015).  

Os impactos não se restringem apenas ao ambiente terrestre, mudanças drásticas 

ocorrem também no ambiente aquático. Com a interrupção do curso natural das águas, o rio 

passa de um ecossistema lótico, de água corrente, para um ambiente lêntico ou semi-lêntico 

devido à formação do reservatório a montante da barragem (Agostinho et al., 2007; Baxter, 

1977; Castro & Arcifa, 1987). Esse novo ambiente inicia um processo de sucessão ecológica 

(Agostinho et al., 2008), alterando radicalmente as dinâmicas e as funções do ecossistema 

original e ocasionando perdas e/ou mudança nos habitats (Kibler & Tullos, 2013).  

Além das transformações físicas, químicas e geomorfológicas, a redistribuição do fluxo 

de água, montante a jusante da barragem, impacta diretamente a oxigenação, o transporte 

de sedimentos, de nutrientes e de matéria orgânica, além de afetar a distribuição de 

organismos no ecossistema (Pelicice et al., 2015; Poff et al., 1997). Como consequência, as 

comunidades aquáticas estabelecidas nas áreas impactadas diferem significativamente 

daquelas encontradas nos trechos lóticos originais (Agostinho et al., 2016; Ruocco et al., 

2018; De Souza et al., 2019).  
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Essas mudanças na hidrodinâmica afetam os serviços ambientais prestados pelos 

ecossistemas aquáticos, alterando os padrões históricos de produção biológica, a distribuição 

da biodiversidade no tempo e no espaço, e interferindo nas funções do ecossistema (Nilsson 

et al., 2005; Corà & Mišech, 2021).  

Além disso, a interrupção do transporte de sedimentos e das rotas migratórias das 

espécies, como os peixes reófilos, limita o acesso a hábitats essenciais para reprodução, 

criação e alimentação, levando ao declínio populacional e, em alguns casos, à extinção local 

ou regional de espécie (Pelicice & Agostinho, 2008; Radinger & Wolter, 2014; Winemiller et 

al., 2016; Zambaldi & Pompeu, 2020).  

Estudos apontam que as barragens constituem um dos maiores fatores de alteração 

nas assembleias de peixes devido às modificações nos regimes de fluxo natural dos rios 

(Pelicice et al., 2015; Poff & Zimmerman, 2010; Winemiller et al., 2016), como consequência 

essas barreiras ocasionam a redução da diversidade genética, com a redução do potencial 

adaptativo às mudanças nas condições ambientais e amplia do risco de extinção local de 

espécies (Lange et al., 2018). Essas mudanças demonstram como os barramentos 

transformam radicalmente a ecologia fluvial, com efeitos profundos e de longo alcance para 

a biodiversidade e sociedade. 

 

1.3 Métodos de mitigação de impacto: as escadas para peixes e o repovoamento 

Uma das principais estratégias utilizadas para a mitigação o impacto das barragens 

sobre as espécies migradoras é a implantação de sistemas de transposição para peixes (Clay, 

1995). As passagens são estruturas que facilitam a migração a montante ou a jusante de 

organismos aquáticos, elas podem ser do tipo: elevador, eclusas, canais seminaturais e 

escadas para peixes (FAO/DVWK, 2002). 

De acordo com a literatura, a definição de passagens para peixes é uma passagem de 

água ao redor ou através de uma obstrução, que dissipa a energia da água de maneira que os 

peixes subam sem causar estresse (Clay, 1995). No Brasil, a primeira escada para peixes é 
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datada em 1911, no rio Pardo, desde então muitos outros empreendimentos adotaram como 

sistema de transposição esse modelo de passagem (Agostinho & Gomes, 2018).  

O princípio de uma passagem do tipo escada cria um canal que conecta o rio, 

instalando uma estrutura com paredes transversais que formam uma sucessão de piscinas. A 

água geralmente passa por orifícios alternados e a energia potencial da água é dissipada 

(Figura 1). Dessa maneira, os peixes migram de uma piscina para outra através dos orifícios 

que estão situadas na parte inferior e superior (FAO/DVWK, 2002). 

 

 

Figura 1. Passagem de escada convencional (seção longitudinal e estrutura os tanques) - projetada 

principalmente para salmonídeos (Adaptado: FAO/DVWK, 2002). 

 

Através de sua estrutura a escada para peixe permite a migração a montante, sendo 

considerada uma estratégia positiva para diminuir a densidade de peixes a jusante 

(Baumgartner, 2007; Schilt, 2007). Para as espécies de peixes migradores as escadas 

oferecem condições adequadas para a migração e as piscinas abrigo e descanso, pela 

redução fluxo d’água (FAO/DVWK, 2002).  

Segundo Agostinho et al. (2004), um importante aspecto ao construir uma passagem 

de peixes é retorno de migrantes e o recrutamento de juvenis para o segmento a jusante. 

Dessa forma, a ascensão possibilita a busca por áreas propícias para reprodução (Da Silva et 
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al., 2015), e a descida o retorno dos produtos da desova a jusante, o que consequentemente 

viabiliza o fluxo genético (Ferreira et al., 2017). 

Contudo, poucos estudos acerca da eficiência das escadas para peixes são realizados 

para analisar os seus reais efeitos na ictiofauna (Agostinho & Gomes, 2018), especialmente 

na região Neotropical (Lira et al., 2017). Alguns estudos constatam o movimento ascendente 

e descendente da ictiofauna (Celestino et al., 2019; Makrakis et al., 2007), mas a maior parte 

da literatura indica que as escadas de peixes são rotas ascendentes (Agostinho et al., 2007).  

Além disso, o ambiente lêntico formado pelo reservatório representa uma barreira 

insuperável para ovos e larvas durante a dispersão para os trechos a jusante, limitando o 

retorno dos migrantes que sobem o rio até as áreas de desova localizadas a montante 

(Agostinho et al., 2007). 

Adicionalmente, outro método empregado é o repovoamento. No Alto rio Paraná, a 

soltura de indivíduos de espécies nativas e não nativas é realizada desde a década de 70 

(Vieira & Pompeu, 2001). Recorrendo as estratégias de captive breeding e supportive 

breeding, os programas de repovoamento têm o intuito de aumentar, criar, manter e 

reestabelecer populações (Schreier et al., 2015). 

No Brasil, o captive breeding, que consiste na produção de juvenis em ambiente de 

cultivo a partir de reprodutores mantidos em cativeiro, com o objetivo de reestabelecer ou 

manter populações naturais por meio da soltura nos ambientes de origem (Schreier et al., 

2015), é uma das técnicas mais antigas e amplamente utilizadas. Espécies de peixes com 

potencial para a piscicultura começaram a ser produzidas em cativeiro e utilizadas nesses 

programas (Vieira e Pompeu, 2001).  

O supportive breeding compartilha do mesmo objetivo do captive breeding, ao 

produzir juvenis em piscicultura, mas utiliza reprodutores oriundos de populações selvagens 

(Schreier et al., 2015). Essa estratégia mantém uma abundância de indivíduos e favorece a 

autonomia das populações naturais por meio de programas de estocagem anuais que utiliza 

reprodutores selvagens (Heggenes et al., 2006). 
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Nesse contexto, os programas de repovoamento visam mitigar os impactos ambientais 

promovendo a reposição dos estoques naturais (Reynalte-Tataje et al., 2013; Sirol & Brito, 

2006). No entanto, um obstáculo é o monitoramento genético dos juvenis e dos 

reprodutores utilizados, uma vez que a variabilidade genética é essencial para a 

sobrevivência e adaptação ao ambiente natural (Lopera-Barreto et al., 2010; Povh et al., 

2008).  

No entanto, como destaca Mendonça (2018), ainda são escassos os estudos que 

realizam o monitoramento pós-soltura, etapa essencial para avaliar os impactos reais da 

estratégia sobre a manutenção da diversidade genética das populações naturais. Nesse 

contexto, o sucesso dos programas de repovoamento está diretamente ligado ao controle 

rigoroso das características genéticas da progênie produzida em cativeiro (antes da soltura) e 

do banco de reprodutores utilizado (Schreier et al., 2015) 

 

1.4 A bacia do Alto rio Paraná e o rio Sapucaí-mirim 

Localizada na região Sudeste do Brasil, a bacia do Alto rio Paraná pertencente à Região 

Hidrográfica do Paraná que ocupa uma área de aproximadamente 879.873 km² (10% do 

território nacional). Presente em sete Estados brasileiros: São Paulo, Paraná, Mato Grosso do 

Sul, Minas Gerais, Goiás, Santa Catarina e Distrito Federal (ANA, 2014). Essa bacia está em 

uma região altamente urbanizada (IBGE, 2023), e, portanto, com uma elevada demanda 

hídrica. Os principais usos da água são para irrigação do setor agropecuário (311,4 m³/s), 

indústria (202 m³/s) e para a demanda urbana (177,2 m³/s) (Agostinho et al., 2007). 

Dividida em 11 bacias sub-bacias hidrográficas, esta é uma das maiores bacias 

hidrográficas do Brasil  e tem como principais tributários os rios: Paranaíba, Grande, Tietê e 

Paranapanema (Bonetto et al., 1986; Britski & Langeani, 1988). De acordo com a ANEEL 

(2018), a região possui cerca de 67% de todas as Pequenas Centrais Hidrelétricas e de Usinas 

Hidrelétricas do país. Tornando-a a bacia mais explorada para a geração de energia elétrica.  

A bacia hidrográfica do Sapucaí-Mirim/Grande integra a Unidade de Gerenciamento de 

Recursos Hídricos 08 (UGRHI 08), conforme estabelecido pela Lei nº 9.034, de 27 de 
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dezembro de 1994, que instituiu o Plano Estadual de Recursos Hídricos. Pertencente à bacia 

do Alto Rio Paraná e localizada integralmente no Estado de São Paulo, o rio Sapucaí-Mirim 

possui 290 km de extensão e é um importante tributário da bacia do rio Grande. A bacia 

abrange ainda os rios Canoas, do Carmo e diversos outros cursos d’água de menor porte, 

totalizando uma área de 9.175,42 km² (Souza, 2014). 

A nascente do rio Sapucaí localiza-se nas encostas interiores da Serra da Laje (Nordeste 

do Estado de São Paulo) (Souza, 2014), entre os municípios de Cajuru e Cássia dos Coqueiros, 

além de dois outros rios tributários próximos a nascente, Esmeril e Santa Bárbara (originados 

no Estado de Minas Gerais). Seus principais afluentes são os rios Santa Bárbara, Bagres, 

Salgado, Pontal e Sete Lagoas, e sua desembocadura ocorre na margem esquerda do 

reservatório da Usina Hidrelétrica Porto Colômbia, médio rio Grande (Paiva, 1982; Zago, 

2016).  

Caracterizado como um rio de planalto o rio Sapucaí-mirim tem como atributos 

limnológicos a presença de fortes corredeiras e pequenas quedas d’água na sua porção 

superior. Conforme aproxima-se da área de desembocadura, porção inferior, torna-se cada 

vez menos veloz e turbulento. Além disso, apresenta mesohabitats de knickzones, ambientes 

“pedrais” que são plataformas de leito rochoso (basálticas) (Brambilla et al., 2019; Ruocco et 

al., 2019). 

 

1.5 A espécie Astyanax lacustris (Lütken, 1875) 

O gênero Astyanax Baird & Girard, 1854, da ordem Characiformes inclui peixes 

popularmente conhecidos como piabas ou lambaris e é um dos gêneros dominantes na 

América do Sul (Géry, 1977). Com ocorrência desde o sul da Argentina até a América do 

Norte (Garutti & Britski, 2000; Ornelas-Garcia et al., 2008), esse táxon compreende 

atualmente cerca de 272 espécies válidas (Eschmeyer, 2025). 

Dentre as espécies, temos a espécie A. lacustris Lütken, 1875, conhecida 

anteriormente como Astyanax altiparanae Garutti & Britski, 2000 (Lucena & Soares, 2016). 

Popularmente conhecida como lambari-do-rabo-amarelo ou tambiú, essa espécie é um peixe 
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de pequeno porte nativo da América do Sul e amplamente distribuído na bacia do Alto rio 

Paraná (Figura 2; Dagosta et al., 2024; Langeani et al., 2007).  

Embora seja considerada uma espécie de pequeno porte, geralmente atinge até 15 cm 

de comprimento e pesa cerca de 60 g (Stevanato & Ostrensky, 2018), registros superiores já 

foram constatados. Orsi et al. (2003), relataram a ocorrência de espécimes com 

aproximadamente 19 cm e 80 g, sendo estes os maiores parâmetros biométricos já 

encontrados. O padrão de coloração da espécie inclui uma faixa oval preta com duas barras 

verticais marrons na região umeral e uma mancha preta no pedúnculo caudal que se estende 

até a extremidade dos raios caudais medianos, além de nadadeiras pélvicas, anal e caudal, 

amareladas (Garutti & Britski, 2000). 

Com ciclo de vida curto, é uma espécie-chave na base da cadeia trófica, servindo de 

recurso alimentar para outras espécies de peixes (Prioli et al., 2002). A dieta é variada e 

composta de material vegetal, insetos aquáticos e terrestres, crustáceos, moluscos, detritos 

e sedimentos (Lima et al., 2018; Vidotto-Magnoni et al., 2021), caracterizando-o como um 

consumidor generalista e oportunista de itens de deriva (Bennemann et al., 2000; Lowe-

McConnell, 1999; Maroneze et al., 2011; Porto-Foresti et al., 2001). 

 Além disso, é considerado um predador diurno com boa acuidade visual (Orsi et al., 

2004) e é capaz de adaptar-se facilmente a mudanças ambientais, especialmente em rios 

recém-represados (Dias et al., 2005; Hahn & Fugi, 2008). Devido a essa adaptabilidade, a 

espécie é comumente utilizada como bioindicador em estudos de alterações ambientais 

(Gnocchi et al., 2023; Stevanato & Ostrensky, 2018).  

 O comportamento migratório é caracterizado por apresentar deslocamento restrito, 

sendo comumente considerada como uma espécie sedentária ou migradora de curtas 

distâncias (Graça & Pavanelli, 2007; Vari & Castro, 2007; Agostinho et al., 2003; Britski et al., 

1988). Diferente de migradores de longas distâncias, os movimentos de A. lacustris se 

limitam à ocupação de hábitats, incluindo ambientes lênticos, como lagoas marginais e locais 

estratégicos para a reprodução (Vazzoler et al., 1997). Essa estratégia favorece o rápido 

crescimento populacional e a dominância da espécie em reservatórios (Dias et al. 2005). 
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Dessa forma, a plasticidade fenotípica e genotípica associada a essa espécie permite 

que a reprodução ocorra durante todo o ano, tanto em ambientes de águas correntes (lótico) 

quanto em ambientes de águas paradas (lêntico) (Orsi et al., 2002). Além disso, essa 

característica garante uma alta taxa de sobrevivência, gerações curtas, prole numerosa e de 

fácil manejo, tornando-a uma excelente espécie para cultivo em aquicultura (Porto-Foresti et 

al., 2010). 

 

Figura 2. Espécime de A. lacustris (lambari-do-rabo-amarelo) – Fonte: Carlos Bernardo Mascarenhas Alves. 

 

Considerada uma espécie com grande importância econômica, é uma das espécies de 

lambari mais comercializadas no Brasil, para consumo, isca viva e aquarismo (Ferreira et al., 

2014; Favaro, 2002; Porto-Foresti et al., 2001), o que tem incentivado a reprodução em 

cativeiro (Orsi et al., 2004). 

Ademais, por ser uma espécie abundante com vantagens ecológicas e de fácil manejo 

em laboratório (Alonso et al., 2019; Súarez et al., 2017) o A. lacustris é um modelo valioso 

para estudos ecológicos, genéticos e evolutivos, fornecendo dados eficazes para pesquisas 

(Jeffery, 2001; Langecker et al., 1991; Porto-Foresti et al., 2001). 

Entretanto, ainda há poucos estudos que abordam a genética populacional da espécie, 

conhecimento essencial para o desenvolvimento de projetos de conservação e manejo de 

populações naturais (Avise, 2000; Mendonça, 2018). 
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1.6 A genética como ferramenta de conservação: marcadores moleculares 

A genética tem se consolidado como uma ferramenta fundamental na biologia da 

conservação (Kardos, 2021). Nesse contexto, o estudo da diversidade genética vem sendo 

amplamente empregado como métrica complementar aos critérios convencionais para 

diagnósticos sobre o estado de conservação das espécies (Hoban et al., 2023) e o uso de 

marcadores moleculares representa uma abordagem poderosa para identificar e quantificar 

a variabilidade genética em populações (Avise, 1994).  

Entre os principais tipos de marcadores utilizados em estudos genéticos, destacam-se 

os microssatélites e os polimorfismos de nucleotídeo único (SNPs), ambos amplamente 

aplicados por sua capacidade de revelar padrões de diversidade e estrutura genética 

(Allendorf et al., 2010; Selkoe & Toonen, 2006). 

Os microssatélites, também conhecidos como repetições de sequências simples (SSRs), 

representaram uma inovação importante nos estudos de conservação (Allendorf, 2017). 

Compostos por sequências curtas repetidas em tandem (Tautz, 1989), esses marcadores são 

considerados ferramentas eficazes (Selkoe & Toonen, 2006), apresentando ampla 

distribuição genômica, alta diversidade alélica, codominância, tamanho compacto, herança 

mendeliana e elevada reprodutibilidade (Chistiakov, 2006), o que os torna valiosos para 

estudos genéticos e ecológicos. 

No entanto, uma das principais dificuldades associadas ao uso de microssatélites está 

relacionada à necessidade de desenvolver primers específicos para cada espécie ou grupo. 

Por isso, a escolha desse tipo de marcador pode demandar tempo e recursos, exigindo testes 

e ajustes para garantir a amplificação eficiente dos loci desejados (Selkoe & Toonen, 2006).  

Por outro lado, uma vez desenvolvidos, os primers podem apresentar amplificação 

cruzada ou transferabilidade entre espécies filogeneticamente próximas, o que permite sua 

aplicação em diferentes espécies relacionadas, proporcionando economia de tempo e de 

custos (Piorski et al., 2008). 
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2 OBJETIVO 

 

Considerando os aspectos ecológicos, genéticos e evolutivos da espécie A. lacustris e os 

possíveis impactos causados no ambiente natural pela construção de barragens, é de grande 

importância realizar estudos que avaliam a diversidade genética em ambientes fragmentados 

por PCHs no rio Sapucaí-mirim (SP). Os objetivos específicos são: 

 

 Descrever a diversidade genética dos estoques selvagens de A. lacustris a jusante e a 

montante das PCH Retiro e PCH Palmeiras, a partir de marcadores moleculares do 

tipo microssatélite. 

 

 Avaliar a diversidade interpopulacional entre os estoques, buscando estimar os 

efeitos da escada de peixes e propor soluções adequadas de manejo. 

 

 Avaliar a estrutura genética nas populações estudadas de A. lacustris. 
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3 MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.1 Área de coleta 

No canal principal do rio Sapucaí-Mirim, a aproximadamente 168 km da nascente, há 

três Pequenas Centrais Hidrelétricas (Figura 3) em operação dispostas em sistema de 

cascada: a PCH Palmeiras, a PCH Anhanguera e a PCH Retiro (Brambilla et al., 2022). 

Instaladas em 2012 e em 2014, respectivamente, a PCH Palmeiras, juntamente com a PCH 

Retiro, pertence a empresa CTG Brasil. Ambas as usinas integram o Sistema Interligado 

Nacional que atende à demanda nacional de energia (CTG Brasil, 2023).  

 

 

Figura 3. Mapa do Brasil destacando o Estado de São Paulo e as Pequenas Centrais Hidrelétricas (PCH) 

Palmeiras, Anhanguera, e Retiro no rio Sapucaí-Mirim (20°26’12.5”S 47°53’18.59”W). Mapa adaptado de 

(Brambilla, 2020). 
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As PCH utilizadas nesse estudo, estão localizadas nos munícipios paulistas de Guará 

(PCH Retiro) e São Joaquim da Barra (PCH Palmeiras), ambas as usinas possuem reservatórios 

com área próxima de 3 km² e poucos dias de retenção de água (aproximadamente 3 dias) 

(Brambilla et al., 2022). Entre cada uma das PCHs do rio Sapucaí-mirim (PCH Palmeiras, PCH 

Anhanguera e PCH Retiro) há uma distância de 12 km. Sendo que, a PCH Palmeiras está a 168 

km da nascente e a PCH Retiro fica a 118 km da foz. Não há afluentes ou lagos marginais 

entre elas (Brambilla, 2020). 

 

3.2 Amostragem 

Foram coletadas 193 amostras de nadadeira da espécie A. lacustris. A coleta foi 

realizada em janeiro de 2023 por pesquisadores e técnicos associados ao Centro de 

Aquicultura da Unesp (CAUNESP), Jaboticabal (SP). Os pontos amostrais do rio Sapucaí-Mirim 

(Figura 4) incluíram: a montante da PCH Retiro, a jusante (escada) da PCH Retiro, a montante 

da PCH Palmeiras e a jusante (escada) da PCH Palmeiras (Tabela 1). 

 

 

Figura 4. Localização das áreas de estudo no rio Sapucaí-Mirim destacando os quatro pontos amotrais nas PCHs 
Retiro e Palmeiras (Fonte: Google Earth, 2025). 
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Tabela 1. Descrição dos pontos amostrais a montante e a jusante das PCHs Retiro e Palmeiras e número de 
indivíduos utilizados para os marcadores microssatélites. Rio Sapucaí-Mirim, Sudeste, Brasil. 

 
Local Microssatélites 

PCH 

Retiro 

Montante 30 

Jusante (Escada) 30 

PCH 

Palmeiras 

Montante 30 

Jusante (Escada) 30 

 

Foram coletados pedaços de nadadeira caudal e o material biológico foi individualizado e 

fixado em álcool absoluto e encaminhado, ao Laboratório de Genômica e Conservação de 

Peixes (LAGENPE), em Bauru (SP), para o armazenamento no banco de tecidos e a realização 

dos experimentos de biologia molecular. 

 

3.3 Extração de DNA 

O DNA genômico da nadadeira de cada indivíduo foi extraído com o kit comercial 

Wizard Genomic DNA Purification Kit (Promega), seguindo o protocolo do fabricante. Para 

verificar a qualidade e a integridade da extração foi utilizada a eletroforese em gel de 

agarose 1,0% e o marcador de peso molecular Low DNA Mass Ladder (Invitrogen), cada 

amostra e o marcador foi corado com corante fluorescente GelRedTM 1X (Uniscience) e 

BlueJuice 10X (Invitrogen), possibilitando a visualização através do fotodocumentador L-PIX 

Sti posicionado sobre o transluminador de luz ultravioleta (Loccus Biotecnologia). A 

concentração de cada amostra foi mensurada por fluorometria no equipamento Qubit 2.0 

(Invitrogen) utilizando o kit QubitTM dsDNA BR Assay Kit (Life Technologies). 
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3.4 Microssatélites 

3.4.1 Amplificação por PCR 

Para a amplificação foram selecionados primers Asty, já descritos em literatura por 

Zaganini et al. (2012), e A.alti (Garcia in prep). Destes, foram selecionados 9 loci de 

microssatélites polimórficos (Tabela 2), seis loci Asty (Asty4, Asty12, Asty15, Asty23, Asty26 e 

Asty27) e três loci A.alti (A.alti15, A.alti17 e A.alti26), a extremidade 5’ dos primers foward 

(F) foram marcadas com o conjunto de fluoróforos G5: 6-FAMTM, VICTM, PETTM e NEDTM 

(Applied Biosystems) e combinados em sistemas de genotipagem (SET ABI), de maneira que 

um locus com o mesmo tamanho de par de base não compartilhasse o mesmo fluoróforo.  
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Tabela 2. Loci polimórficos específicos descritos para Astyanax lacustris. 

Locus Sequência do primer (5'-3') Motif Pb 

Asty04 GGTCACTGGAGGACAGATGTT* (AC)17 200 

 
GGCATGTGCTTGAATGGA 

  
Asty15 CAACTTTTACTTAAAACCTGC* (AC)17-(CT)6 212 

 
ATGGGTCTTTACTGCTGAATGTAT 

  
Asty23 TCAATGGAACCTATGGACAAC* (CA)12 160 

 
GTGGGAAGTAGCCTAATAAATA 

  
Asty12 AGACACAATCAGCCGCCGAAATG* (GT)8 163 

 
ATCCCCTCTCCACAACCCAACACA 

  
Asty26 CCCATTGATCCTGCCTCTAA* (GT)8 190 

 CAGTCCTGACACAGAGAT   

Asty27 GACTTGTTCAGGTTGGGTCT* (GT)8 150 

 
AAACGTGGTGAGAGGGAGTG 

  
Aalti15 GACCTTATTAGACTCCTGAAAAGAAAGC* (AG)10 260-300 

 AAAATGGGTAGATACAGAAATGTGACC   

Aalti17 CAGATTGAGTGACAACAAAGAGC* (AC)16 260-300 

 AGGTGTAAACAGCGGCTACG   

Aalti26 CACAGTCATTTCTTTGTCTTTCAGC* (AC)10 130-160 

 TTACCACCAGGGAGAAAGTGG   

 

A amplificação por meio da técnica de reação em cadeia da polimerase (PCR) foi 

conduzida em duas reações, para os loci Asty foi realizada uma reação com o volume de 

15µL, contendo 1,8X PCR buffer, 5mM de MgCl2, 0,1µM de dNTP, 0,3µM de primers e 

0,1U/µL de Platinum Taq DNA Polymerase, e para os loci A.alti foi realizada uma reação com 

o volume de 11,6µL, com 1X Tampão Taq com KCl, 1,6mM de MgCl2, 0,03µM de dNTP, 0,2µM 

de primers e 0,1U/µL de Platus Taq DNA Polymerase, em ambas reações foram adicionados 

30ng de DNA genômico. Todos os loci foram amplificados por um programa ajustado (Tabela 

3) no termociclador Veriti® 96-Well Thermal Cycler (Applied Biosystems). 
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Tabela 3. Programa ajustado no termociclador para a amplificação dos loci microssatélite. 

Estágio Temperatura Ciclos Tempo 

Desnaturação inicial 95ºC  5:00 

Desnaturação 95ºC  0:30 

Anelamento 54-60ºC X35 0:30 

Extensão 72ºC  0:05 

Extensão final 72ºC  5:00 

 

Para verificar a qualidade da amplificação, os produtos da PCR foram submetidos à 

eletroforese em gel de agarose na concentração de 2,0% utilizando o marcador de peso 

molecular MassRulerTM Low Range DNA Ladder (Thermo Scientific). 

 

3.4.2 Genotipagem e análise de fragmentos 

Os produtos da PCR foram agrupados em SET ABI e genotipados por eletroforese em 

capilar no sequenciador ABI 3500xl Genetic Analyzer (Applied Biosystems), utilizando 

polímero POP-7 e conjunto de capilares de 50 cm, no Instituto de Biotecnologia da Unesp 

(IBTEC) em Botucatu-SP. Os amplicons foram obtidos em comparação com o marcador 

GeneScanTM 500 LIZTM na matriz de análise do conjunto de fluoróforos G5 (6-FAMTM, VICTM, 

PETTM, NEDTM e LIZ®), e, após a genotipagem os resultados foram visualizados através da 

extensão MICROSATELLITE ANALYSIS 1.4.7 no programa GENEIOUS 7.1.3, os amplicons foram 

computados manualmente de acordo com seu tamanho de par de base pela identificação 

dos alelos nos picos do eletroferograma. 

 

3.4.3 Controle de qualidade do banco de dados 

Antes de prosseguir com as análises, foram realizados filtros para minimizar os erros da 

genotipagem. A porcentagem de dados perdidos foi calculada pelo pacote poppr v.2.8.1 do 

programa R (Kamvar et al., 2014) e loci com mais de 50% de missing data foram retirados das 
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análises (Figura 5). A presença de alelos nulos foi investigada por meio dos programas ML-

NullFreq (Kalinowski & Taper, 2006) e Micro-Checker 2.2 (Van Oosterhout et al., 2004). 

 

 

Figura 5. Porcentagem de dados perdidos, por população e por loci, do banco de dados filtrado, totalizando 
11.01% de dados perdidos. 

 

Além disso, realizou-se a estimativa dos coeficientes de parentesco (Tabela 4; Tabela 5) 

pelo Coancestry 1.0 (Wang, 2011) para garantir uma maior confiabilidade do banco de dado 

de microssatélite, dado que as PCHs integram programas de repovoamento de espécies de 

peixes da região (Mendonça, 2018), e pode ter indivíduos aparentados.   

 

Tabela 4. Média e variância dos estimadores pontuais de parentesco. 

n=5858 Wang LynchLi QuellerGt 

Média -0.01163 -0.01063 -0.00821 

Variância 0.05650 0.02055 0.04156 

 

Tabela 5. Correlação entre os estimadores pontuais de parentesco 

Correlação Wang LynchLi QuellerGt 

Wang 100.000 
  

LynchLi 0.92538 100.000 
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QuellerGt 0.84361 0.91848 100.000 

 

A média dos coeficientes de parentesco estimados foi próxima de zero para todos os 

métodos avaliados (Wang, LynchLi e QuellerGt), com valores variando de -0,01163 a -

0,00821 (Tabela 4), o que indica ausência de parentesco entre a maioria dos pares de 

indivíduos. A menor variância foi observada no estimador de Lynch & Li (0,02055), sugerindo 

maior precisão nas estimativas. As correlações entre os diferentes estimadores foram altas 

(acima de 0,84), reforçando a consistência entre os métodos (Tabela 5).  

Considerando esses resultados, não foi necessária a remoção de indivíduos 

amostragem, uma vez que não foram detectados pares com alto grau de parentesco. Visto 

que a porcentagem de indivíduos não aparentados foi de 89,4%, 9% de indivíduos meio 

irmãos e 1,6% de irmãos-completos. 

Desse modo, dos 9 loci microssatélites amplificados 6 foram selecionados (Asty04, 

Asty12, Asty 15, Asty23, Aalti15 e Aalti26) e no total foram considerados 109 indivíduos, 58 

indivíduos da PCH Retiro (28 montante e 30 jusante) e 51 indivíduos da PCH Palmeiras (26 

montante e 25 jusante).  

 

3.4.4 Análises de diversidade 

Para conferir se relação entre o número de loci utilizados e o número de multilocus 

genotype (MLG) foi informativo, o MLG foi calculado pelo pacote poppr do programa R 

(Kamvar et al., 2014).  

Para os 6 loci utilizados, foram estimados valores de número de indivíduos analisados 

(N), número de alelos por locus (A), número de alelos efetivos (Ne), heterozigosidade 

observada (HO) e heterozigosidade esperada (HE), por dois programas: pacote diveRsity do 

programa R (Keenan et al., 2013) e GenAlEx 6.5 (Peakall & Smouse, 2012), ambos 
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apresentaram resultados similares. Ainda no GenAlEx 6.5, foi calculado o coeficiente de 

endogamia (F). 

A riqueza alélica (Ar) foi calculada no FSTAT 2.9.4 (Goudet, 1995, 2002) e os cálculos de 

desvio do Equilíbrio de Hardy-Weinberg (HWE) foram analisados usando a versão online do 

GENEPOP 4.7 (Raymond & Rousset, 1995; Rousset, 2008). O número de alelos privados foi 

encontrado pelo GenAlEx 6.5.  

No GenAlEx 6.5 foram estimados o índice de diferenciação populacional  Dest (Jost, 

2008). Os padrões de estrutura populacional foram investigados utilizando o programa 

STRUCTURE 2.3.4 (Pritchard et al., 2000) e a Análise de Discriminante de Componentes 

Principais (DAPC) através do pacote adegenet 2.0.0 (Jombart, 2008; Jombart et al., 2010) do 

programa R. 

No STRUCTURE 2.3.4 foi utilizado uma duração do período de burnin de 100.000 

interações e número de cadeia de Markov Monte Carlo (MCMC) após burnin de 1000.000 

interações. O modelo admixture model foi empregado para verificar o valor de K (número de 

clusters ou unidades genéticas), o valor de K assumido foi de um a 10, com 10 repetições 

para cada K. O real valor de K foi determinado de acordo com Evanno et al. (2005), utilizando 

os programas disponíveis online STRUCTURESELECTOR (Li & Liu, 2018) e CLUMPAK: Cluster 

Markov Packager Across K (Kopelman et al., 2015) através da compactação dos arquivos 

gerados pelo STRUCTURE 2.3.4. 

Na DAPC, o banco de dados foi submetido à análise para identificar o número ideal de 

clusters de acordo com o critério de informação bayesiano (BIC), com o k variando de 1 a 10 

clusters. Posteriormente, a realizou-se à análise de componentes principais (PCA), com o 

objetivo de reduzir a dimensionalidade e eliminar colinearidade entre as variáveis. Para a 

seleção do número ótimo de componentes principais (n.pca), foi utilizada a função a.score 

para escolher o número ideal de componentes principais e o cross-validation. 
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4 RESULTADOS 

 

4.1 Microssatélites 

4.1.1 Diversidade genética e estrutura de dados de microssatélite em A. lacustris 

De acordo com a Figura 6, o número de MLGs aumenta à medida que mais loci são 

incluídos na análise. Dessa forma, para esse conjunto de dados observou-se maior variação 

no número de MLGs quando foram considerados apenas 1 ou 2 loci. A partir da inclusão de 3 

ou mais loci, o número de MLGs apresentou estabilização 

 

 

Figura 6. Gráfico da relação entre o número de loci analisados e o número de MLGs. 

 

Os 6 locus polimórficos selecionados para esse estudo amplificaram um total de 134 

alelos em toda a amostra, 109 indivíduos, cuja variação entre os loci foi de 5 a 19 alelos, 
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média de 10.354 alelos por locus, riqueza alélica média de 8.590, HO média de 0.694 e HE 

média de 0.791.  

Ainda, de acordo com a Tabela 6 os loci com menor número de alelos foram os: Asty 

12, com o número de alelos variando de 5 a 8 alelos nos estoques, e o Aalti 26, com valores 

variando de 6 a 10 alelos. O Asty 23 apresentou 8 alelos em todos os estoques e o Asty15 foi 

o locus com o maior número de alelos, com 19 alelos no estoque da PCH Palmeiras Jusante. 

Na PCH Retiro (Tabela 6), estoque a jusante, a heterozigosidade observada variou de 

0.607 (Asty04) a 0.852 (Aalti26) e a heterozigosidade esperada de 0.636 (Asty12) a 0.913 

(Asty15). O estoque a montante variou a heterozigosidade observada de 0.556 (Aalti15) a 

0.667 (Asty04 e Aalti26) e a heterozigosidade esperada de 0.604 (Asty12) a 0.893 (Asty15). O 

coeficiente de endogamia, F, para cada locus na PCH Retiro Jusante obteve valores que 

variaram de um valor negativo -0.093 (Aalti26) a 0.314 (Asty04). No estoque a montante, 

houve a variação de -0.082 (Asty12) a 0.318 (Aaslti15). 

O estoque a montante da PCH Palmeiras (Tabela 6) obteve uma variação de 

heterozigosidade observada de 0.435 (Aalti15) a 1.000 (Asty04) e a heterozigosidade 

esperada variando de 0.715 (Asty12) a 0.907 (Asty04). À jusante, a heterozigosidade 

observada variou de 0.600 (Asty 15) a 0.952 (Asty04). Na PCH Palmeiras, o F do estoque 

montante apresentou valores negativos em quatro loci (Asty04, Asty23, Asty12 e Aalti26), 

variando de -0.015 (Asty23) a 0.456 (Aalti 15), enquanto na jusante três loci apresentaram 

valores negativos (Asty04, Asty23, Asty12), e valores que variaram de -0.036 (Asty23) a 0.351 

(Asty15).  

Em todos os estoques houve loci em desvio significativo do Equilíbrio de Hardy-

Weinberg (Tabela 6). A população PCH Retiro Jusante apresentou três loci, Asty04, Asty 15 e 

Asty23; a PCH Retiro Montante, dois loci, Asty4 e Asty15; a PCH Palmeiras Jusante, um loci, 

Asty15; e PCH Palmeiras Montante, dois loci, Asty 15 e Aalti15. Nas análises também foram 

identificados loci com valores mais elevados de heterozigotos, como é o caso dos loci Asty15 

(Retiro Jusante), Asty04 (Palmeiras Jusante e Montante), sendo o maior valor encontrado na 

PCH Palmeiras Jusante (Asty04, HO = 1.000; HE = 0.907). 
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Tabela 6. Estatística descritiva das PCH Retiro e PCH Palmeiras (N – número de indivíduos; A – número de 
alelos; Ne – número de alelos efetivos; Ar – riqueza alélica; HO – heterozigosidade observada; He – 

heterozigosidade esperada; PIC – Índice de Informação Polimórfica; F – coeficiente de endogamia e HWE – 
desvio do Equilíbrio de Hardy-Weinberg, em negrito valores significativos (p ≤ 0,05). 

 

Loci 

Asty04 Asty15 Asty23 Asty12 Aalti26 Aalti15 

PCH 

Retiro 

Jusante 

N 28 26 29 30 27 27 

A 16 18 8 8 7 10 

Ne 8,711 11,556 3,633 2,744 4,528 5,400 

Ar 12,507 13,941 6,525 6,089 6,520 8,180 

HO 0,607 0,654 0,655 0,633 0,852 0,704 

HE 0,885 0,913 0,725 0,636 0,779 0,815 

PIC 0,876 0,907 0,688 0,606 0,751 0,793 

HWE 0,008 0,044 0,023 0,128 0,100 0,325 

F 0,314 0,284 0,096 0,003 -0,093 0,136 

PCH 

Retiro 

Montante 

N 27 28 26 26 24 18 

A 9 15 8 7 6 9 

Ne 5,951 9,389 4,989 2,527 3,669 5,400 

Ar 7,798 11,678 6,960 5,621 5,516 8,102 

HO 0,667 0,643 0,654 0,654 0,667 0,556 

HE 0,832 0,893 0,800 0,604 0,727 0,815 

PIC 0,811 0,884 0,772 0,561 0,692 0,790 

HWE 0,027 0,000 0,142 0,902 0,221 0,509 

F 0,199 0,281 0,182 -0,082 0,084 0,318 

PCH 

Palmeiras 

Jusante 

N 21 20 21 14 25 25 

A 14 19 8 5 7 11 

Ne 6,891 13,333 5,803 3,087 3,582 6,614 

Ar 13,238 13,116 7,361 7,004 8,161 9,025 

HO 0,952 0,600 0,857 0,857 0,680 0,800 

HE 0,855 0,925 0,828 0,676 0,721 0,849 

PIC 0,839 0,920 0,806 0,636 0,684 0,833 

HWE 0,328 0,000 0,873 0,896 0,052 0,420 

F -0,114 0,351 -0,036 -0,268 0,057 0,057 
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PCH 

Palmeiras 

Montante 

N 24 24 24 22 23 23 

A 16 17 8 8 10 11 

Ne 10,766 7,245 5,592 3,507 3,904 4,991 

Ar 11,025 15,165 7,309 6,447 6,801 9,374 

HO 1,000 0,833 0,833 0,818 0,826 0,435 

HE 0,907 0,862 0,821 0,715 0,744 0,800 

PIC 0,900 0,853 0,798 0,687 0,716 0,776 

HWE 0,351 0,038 0,436 0,734 0,998 0,001 

F -0,102 0,033 -0,015 -0,145 -0,111 0,456 

 

De acordo com a Tabela 7, a PCH Palmeiras possui maiores valores médios de 

diversidade alélica que a PCH Retiro, com uma média de A=11.167 e Ar=9.502 na PCH 

Palmeiras e A=10.084 e Ar=8.286 na PCH Retiro. Contudo, ambas possuem bons valores para 

os índices de alelos por locus e de riqueza alélica encontrada nas PCHs. Ao observar os 

valores de HO e HE, a PCH Retiro apresentou valores de HO significativamente menores do 

que HE (HO= 0.662; HE=0.786), indicando um déficit de heterozigotos em relação ao que se 

era esperado. Na PCH Palmeiras, os valores de heterozigosidade foram mais próximos entre 

si (HO = 0,791; HE = 0,809), , o que indica uma aproximação do HWE. 

Os valores médios de FIS entre todos os loci da PCH Retiro foram de 0.164 a montante e 

0.123 a jusante, na PCH Palmeiras os valores foram 0.020 a montante e 0.008 a jusante 

(Tabela 7). Desse modo, ao observar os valores obtidos é possível notar que a PCH Retiro 

possui FIS médio mais elevado (0.151) em comparação com a PCH Palmeiras 0.027. 

Ao comparar a diversidade genética média estimada, os valores obtidos na PCH Retiro 

indicam uma maior diversidade genética na jusante em relação à montante. Com 54 alelos, a 

média de alelos por locus na montante foi de 9.000, enquanto na jusante, foram encontrados 

67 alelos com uma média de 11,167 alelos por locus. A heterozigosidade observada média, 

também obteve valores similares na montante (0.640) e na jusante (0.684). 

Na PCH Palmeiras (Tabela 7), a diversidade genética média estimada indicou uma maior 

diversidade alélica a montante em comparação à jusante, com um total de 70 e 64 alelos, 
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respectivamente. A média de alelos por locus a montante foi de 11.667 e na jusante foi de 

10.667, e os valores de heterozigosidade observada média o mesmo, 0.791. Em resumo, os 

valores de diversidade genética média geral estimada em cada PCH indicam uma maior 

diversidade genética na PCH Palmeiras em relação à PCH Retiro. 

 

Tabela 7. Estatística descritiva média de cada população e média geral de cada PCH  (A – alelos por locus; Ar – 
riqueza alélica; HO – heterozigosidade observada; HE - heterozigosidade esperada e FIS – coeficiente de 
endogamia (Weir & Cockerham) . 

PCH Retiro 

 

A Ar Ho He FIS 

Montante 9,000 7,613 0,640 0,779 0,164 

Jusante 11,167 8,960 0,684 0,792 0,123 

Média 10,084 8,286 0,662 0,786 0,151 

PCH Palmeiras 

 

A Ar Ho He FIS 

Montante 11,667 9,354 0,791 0,808 0,020 

Jusante 10,667 9,651 0,791 0,809 0,008 

Média 11,167 9,502 0,791 0,809 0,027 

 

Com relação aos alelos privados de cada estoque (Tabela 8), o estoque PCH Palmeiras 

Montante foi o que apresentou o maior número, nele todos os loci apresentaram pelo 

menos um alelo privado, totalizando 10 alelos privados. O segundo maior número de alelos, 

foi sete, encontrado a jusante da PCH Palmeiras. Nos estoques a montante e a jusante da 

PCH Retiro, foram encontrados três e seis alelos, respectivamente.  

O locus com maior número de alelos privados foi o Asty 15, com pelo menos um alelo 

em todos os estoques. O locus Asty04, Asty 23, Aalti26 e Aalti15, apresentaram alelos 

privados apenas na PCH Palmeiras. O locus Asty 12 encontrou alelos privados na PCH Retiro 

Jusante e PCH Palmeiras Montante. 
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Tabela 8. Identificação dos alelos privados de cada população por locus, nas colunas de cada loci o alelo e entre 
parêntese o número de vezes que apareceram. 

 
Asty04 Asty15 Asty23 Asty12 Aalti26 Aalti15 

PCH Retiro Montante 
 

188(1) 
    

 
240(8) 

    

 
244(3) 

    

PCH Retiro Jusante 

 
194(1) 

 
180(2) 

  

 
198(2) 

    

 
228(1) 

    

 
232(2) 

    

 
250(1) 

    

PCH Palmeiras Montante 

198(3) 236(2) 146(1) 160(1) 156(1) 268(1) 

216(1) 
   

160(3) 
 

220(1) 
     

228(1) 
     

PCH Palmeiras Jusante 

218(1) 180(1) 
   

234(4) 

224(1) 186(1) 
    

 
234(1) 

    

 
254(2) 

    

 

 A diferenciação genética entre os estoques de A. lacustris estimada pelo índice FST foi 

baixa ( De acordo com os critérios de classificação adotados (Weir & Cockerham, 1984), 

todos os valores permaneceram abaixo de 0.05.  

 A significância estatística (p < 0.05) foi observada apenas nas comparações entre a PCH 

Retiro Montante e PCH Palmeiras Jusante (p = 0.001) e entre a PCH Retiro Jusante e PCH 

Palmeiras Jusante (p = 0.010), e, apesar da significância estatística, os valores de FST 

permaneceram baixos. Não foi detectada a diferenciação significativa entre os outros pares, 

incluindo as análises entre os trechos de montante e jusante da mesma barragem. 

Tabela 9) entre todas as localidades, tendo uma variação de 0.010 a 0.023. O menor valor foi 

encontrado entre a PCH Retiro Jusante e PCH Palmeiras Montante, e o maior valor entre PCH 
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Retiro Montante e PCH Palmeiras Jusante. De acordo com os critérios de classificação 

adotados (Weir & Cockerham, 1984), todos os valores permaneceram abaixo de 0.05.  

 A significância estatística (p < 0.05) foi observada apenas nas comparações entre a PCH 

Retiro Montante e PCH Palmeiras Jusante (p = 0.001) e entre a PCH Retiro Jusante e PCH 

Palmeiras Jusante (p = 0.010), e, apesar da significância estatística, os valores de FST 

permaneceram baixos. Não foi detectada a diferenciação significativa entre os outros pares, 

incluindo as análises entre os trechos de montante e jusante da mesma barragem. 

Tabela 9. Valores do índice FST (Weir & Cockerham, 1984), calculado par a par estão localizados na diagonal 

inferior. Níveis de classificação (diagonal superior): abaixo de 0.05 – baixo; entre 0.05 e 0.15 – moderado; acima 

de 0.15 – alto. 

  
PCH Retiro PCH Palmeiras 

  
Montante Jusante Montante Jusante 

PCH Retiro 
Montante *** 0.207 0.120 0.001 

Jusante 0.014 *** 0.779 0.010 

PCH Palmeiras 
Montante 0.015 0.010 *** 0.094 

Jusante 0.023 0.021 0.016 *** 

(p-valor estatisticamente significativo) 

 

A análise bayesiana realizada no STRUCTURE, que avalia a estruturação genética e o 

admixture das populações, indicou K = 2 como o número mais provável de agrupamentos 

genéticos, com base no maior valor de ∆K observado (Figura 7a). Para esse valor de K, foram 

identificados dois clusters genéticos, representados pelas cores verde (cluster 1) e vermelho 

(cluster 2) (Figura 7b). Ambos foram observados nas quatro populações amostradas, porém 

cada agrupamento apresentou proporções distintas entre os indivíduos. 
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Figura 7. Determinação de grupos genéticos. (a) Determinação do valor ótimo de K, Delta-K =2 pelo método de 

Evanno (Evanno et al., 2005); (b) Gráfico barplot inferindo as proporções de ancestralidade por indivíduo para 

os grupos genéticos, utilizando K=2 do programa STRUCTURE; PCH Retiro Jusante (RJ); PCH Retiro Montante 

(RM); PCH Palmeiras Jusante (PJ), PCH Palmeiras Montante (PM). 

 

O método de análise multivariado da DAPC revelou um padrão de estruturação 

genética diferente da análise do STRUCTURE. Com base no BIC (Critério de Informação 

Bayesiana), a DAPC indicou o valor de K=3 como o mais provável número de agrupamentos, 

sugerindo a presença de três agrupamentos genéticos na amostragem.  

No gráfico de dispersão (Figura 8), observa-se uma sobreposição das elipses e dos 

indivíduos de cada população, indicando que há um baixo grau de diferenciação genética. 
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Porém, é possível identificar que os indivíduos da PCH Palmeiras Montante, apresenta uma 

distribuição mais centralizada na porção negativa do primeiro eixo discriminante, enquanto 

que os da PCH Retiro Jusante concentram-se predominantemente na porção positiva do eixo, 

e as PCHs Retiro Montante e Palmeiras Jusante apresentaram distribuição intermediária, com 

elevada sobreposição em relação às demais populações. 

 

  

Figura 8. Gráfico de dispersão da DAPC dos genótipos de A. lacustris das PCHs Retiro e Palmeiras por 

microssatélites, com retenção de 6 componentes principais: os clusters são representados por cores e elipses 

de inércia, e os indivíduos são mostrados como formas geométricas, n.da =2. 

 

De acordo com o barplot de atribuição dos agrupamentos genéticos da DAPC (Figura 

9), observou-se a probabilidade de pertencimento entre os indivíduos dos quatro estoques 

analisados aos estoques pré-estabelecidos. Os estoques PCH Retiro Jusante, PCH Retiro 

Montante e PCH Palmeiras Jusante apresentaram padrões de composição semelhantes, 

caracterizados pela contribuição das diferentes componentes genéticas nos indivíduos. Em 

contraste, embora os quatro componentes também tenham sido observados no estoque PCH 



 

 
42 

 

Palmeiras Montante, este apresentou maior proporção do componente representado pela 

cor azul e menor contribuição relativa do componente vermelho em parte dos indivíduos. 

 

 

 

 

 

Figura 9. Estrutura barplot de probabilidade de atribuição dos agrupamentos genéticos nos 109 indivíduos de 

A. lacustris, baseado na DAPC; PCH Retiro Jusante (RJ) – 30 indivíduos; PCH Retiro Montante (RM) – 28 

indivíduos; PCH Palmeiras Jusante (PJ) – 25 indivíduos, PCH Palmeiras Montante (PM) – 26 indivíduos. 
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5 DISCUSSÃO 

5.1  Variabilidade genética 

A análise MLG indicou que a inclusão de três loci são suficientes para estabilizar o 

número de genótipos multilocus, uma vez que a inclusão de marcadores adicionais não 

resultou na identificação de novas MLGs. Sendo assim, para os indivíduos analisados o 

conjunto de marcadores utilizado apresentou capacidade adequada de discriminação dos 

genótipos para as análises de diversidade e estruturação genética. 

Nos loci de microssatélites Asty04 e Asty15, foi detectada a presença de alelos nulos, o 

que pode explicar parte dos desvios do HWE observados na Tabela 7. Alelos nulos são alelos 

que não são amplificados durante a PCR, seja porque as condições não foram ideais, seja 

porque a região de ancoragem dos primers contém mutações que inibem a ligação (Selkoe & 

Toonen, 2006), podendo resultar na classificação incorreta de indivíduos heterozigotos como 

homozigotos, e subestimando a HO. Em estudos anteriores, a presença de alelos nulos só 

havia sido registrada nos loci Asty 16 e Asty 21, que não foram utilizados nesse estudo 

(Zaganini, 2012). 

De acordo com Paetkau e Strobeck (1995), a presença de alelos nulos pode influenciar 

as estimativas de diferenciação populacional, uma vez que tendem a reduzir a diversidade 

genética dentro das populações, podendo levar ao aumento dos valores do índice FST  e das 

distâncias genéticas (Slatkin, 1995; Paetkau et al., 1997). Assim, destaca-se a importância de 

realizar testes de detecção de alelos nulos sempre que o conjunto de marcadores for 

utilizado. Apesar disso, os valores de diversidade genética encontrados para os quatro grupos 

de A. lacustris, com base em seis loci microssatélites, indicam alta diversidade genética nos 

estoques das PCHs Retiro e Palmeiras (A = 10,625; Ar = 8,894; HO = 0,727; HE = 0,797).  

A elevada diversidade genética observada pode relacionar-se com as características 

biológicas de A. lacustris, que apresenta ampla distribuição geográfica, elevada abundância 

populacional e comportamento migratório, e a manutenção ocasionada pela persistência da 

conectividade entre os estoques, que favorece a troca de alelos e realizam a manutenção da 

variabilidade genética. Ademais, esses valores estão de acordo com estudos semelhantes 
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realizados com peixes dessa espécie (de Freitas, 2022; Silva, 2020; Mendonça, 2018; 

Zaganini, 2013), e, portanto, sugerem que apesar da detecção de alelos nulos, não foram 

observadas alterações evidentes que interferiram significativamente na interpretação das 

análises. 

Os valores de FIS foram positivos, indicando um déficit de heterozigotos nas populações 

(Tabela 7). Embora esses valores possam estar associados ao cruzamento entre indivíduos 

aparentados, considerar apenas eles não permite confirmar a ocorrência de endogamia, uma 

vez que o déficit de heterozigotos também pode estar relacionado a fatores como estrutura 

populacional, efeito Wahlund, que é a presença de subpopulações dentro da população 

amostrada, e a presença de alelos nulos.  

Observou-se uma queda dos valores do FIS da PCH Palmeiras aos valores relatados por 

Silva (2020) para os anos de 2018 e 2019, sugerindo uma redução no déficit de heterozigotos 

e uma possível mudança no fluxo genético do estoque ao longo dos anos. Para a PCH Retiro, 

o FIS encontrado nesse estudo se aproximou do valor para o ano de 2019 (0.171), indicando 

que na PCH existe um problema persistente que favorece o déficit de heterozigotos, mesmo 

com as ações de manejo realizadas na região, como é o caso do monitoramento genético e a 

soltura de peixes provenientes do supportive breeding. Além disso, associados aos valores de 

FIS nota-se que para alguns loci o desvio de HWE associa-se com o déficit de heterozigotos 

nas populações. Indicando uma aproximação aos valores esperados sob HWE, que sugere 

mudanças na dinâmica genética dessas populações. 

A robustez dos valores encontrados nesse trabalho associa-se ao conjunto de loci 

utilizado, já que o presente estudo combinou loci Asty e Aalti (Tabela 2) e estudos anteriores 

utilizaram apenas loci Asty, o que pode ter influenciado as estimativas do coeficiente de 

endogamia. Ainda, a utilização de diferentes conjuntos de marcadores influencia nas 

estimativas de diversidade e de diferenciação genética, uma vez que os loci podem 

apresentar diferentes níveis de polimorfismo, taxas de mutação e frequências alélicas. 
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5.2  Estrutura populacional e análise de agrupamentos multivariados 

A caracterização das frequências alélicas é essencial para observar como a estruturação 

genética entre as populações estudadas (Vanhaecke et al., 2012; Yi et al., 2015). Logo, a 

identificação de agrupamentos genéticos e a inferência de estrutura populacional são etapas 

fundamentais em estudos de genética da conservação (Frankham et al., 2008). 

Foram identificados alelos privados em todas as populações analisadas, indicando a 

características genéticas exclusivas. A população PCH Palmeiras Montante apresentou o 

maior número de alelos privados (n = 10), distribuídos em seis loci, sugerindo maior 

singularidade genética em relação às demais populações. A população PCH Palmeiras Jusante 

apresentou sete alelos privados, enquanto PCH Retiro Jusante apresentou seis, 

predominantemente em baixas frequências. Em PCH Retiro Montante foram observados 

apenas três alelos privados; entretanto, um deles (alelo 240 do loco Asty15) ocorreu em oito 

cópias, indicando que esse alelo exclusivo apresenta frequência relativamente elevada nessa 

população. 

A presença de alelos privados no locus Asty15, conforme observado na Tabela 8, 

também merece destaque, tendo em vista que concentra o maior número entre os 

marcadores. De acordo com Dąbrowski et al. (2015), um número elevado de alelos em um 

locus tende a resultar em menos cópias por alelo e, portanto, menor frequência de 

homozigotos, o que contribui para o aumento da heterozigosidade observada (HO). Contudo, 

apesar da ocorrência de alelos privados, as análises de estrutura populacional indicam que a 

maior parte da variabilidade genética ainda é compartilhada entre os estoques, e que 

embora os alelos privados tenham em sua maioria ocorrência em baixas frequências, a 

presença deles em todas as populações sugere a existência de processos locais de 

diferenciação genética. 

Os baixos valores de FST observados indicam reduzida diferenciação genética entre os 

grupos amostrados, sugerindo que a maior parte da variabilidade genética encontra-se 

distribuída dentro das populações e não entre elas. Esse padrão condiz com a elevada 

diversidade genética observada e sugere a que há a manutenção de conectividade entre os 
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estoques avaliados. Dessa forma, essa análise não encontrou evidências de isolamento 

genético entre os estoques separados pelas barragens da PCH. 

Apesar da baixa diferenciação genética dos valores de FST, as análises de agrupamento 

revelaram evidências de uma estruturação genética sutil. A análise bayesiana realizada no 

STRUCTURE identificou dois clusters (K = 2), enquanto a DAPC indicou três clusters (K = 3). 

Apesar dos clusters identificados serem amplamente compartilhados entre os estoques, 

observou-se que a população PCH Palmeiras Montante apresenta uma composição genética 

relativamente diferente das demais, identificado pela DAPC. A presença desse cluster em 

maior proporção na população indica que processos de diferenciação local já podem estar 

atuando nesse trecho da PCH Palmeiras no rio Sapucaí-mirim. 

A disparidade de resultados de FST e das análises de clusters pode ser explicada devido 

às diferenças metodológicas entre as abordagens. Enquanto o FST estima a diferenciação 

genética média entre populações, métodos multivariados e bayesianos, como DAPC e 

STRUCTURE, possuem maior sensibilidade para detectar padrões iniciais de subdivisão 

populacional. Assim, embora a diferenciação genética do FST permaneça baixa, os resultados 

sugerem que processos de estruturação genética começaram a acontecer em escala local na 

população PCH Palmeiras Montante. 

Considerando que as PCHs foram implantadas há aproximadamente dez anos, é 

possível que o tempo transcorrido desde a construção dos barramentos ainda não tenha sido 

suficiente para gerar níveis elevados de diferenciação genética, detectáveis pelo FST. Por 

outro lado, a manutenção do fluxo gênico entre os trechos amostrados pode estar 

contribuindo para a preservação da conectividade genética observada. 

Além disso, ressalta-se que a população da PCH Retiro Montante merece atenção em 

futuros programas de monitoramento genético. Apesar de não ter apresentado sinais de 

estruturação genética, esse estoque exibiu menor riqueza alélica e menor número de alelos 

privados em comparação às demais populações, além de valores positivos de FIS, indicando 

tendência a déficit de heterozigotos, e possível endogamia. Se os processos de isolamento da 

conectividade promovidos pelos barramentos persistirem ao longo das gerações, essa 
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população poderá apresentar redução progressiva da variabilidade genética e maior 

suscetibilidade aos efeitos da deriva genética. 

Do ponto de vista da conservação genética, os resultados indicam que os estoques de 

A. lacustris ainda mantêm elevados níveis de diversidade genética e de conectividade. 

Entretanto, a estruturação observada na PCH Palmeiras Montante e os padrões de 

diversidade genética observados na PCH Retiro Montante reforçam a importância da 

continuidade do monitoramento populacional. Sendo necessário realizar a reavaliação 

periódica desses estoques, o que permitirá verificar se os padrões observados neste estudo 

são condições temporárias ou se correspondem a mudanças que persistem nas populações.  

Nesse contexto, os marcadores microssatélites permanecem eficientes para detectar 

padrões de diversidade e de estruturação genética, constituindo ferramentas relevantes, 

sobretudo em contextos de monitoramento populacional de baixo custo, a reavaliação de 

estoques genéticos e triagens iniciais de diversidade (Wenne, 2023a), além de permitirem o 

acompanhamento de alterações na diversidade e na estrutura genética ao longo do tempo. 

Dessa forma, seu uso em programas de monitoramento pode contribuir para identificar 

mudanças genéticas em populações submetidas à influência de empreendimentos 

hidrelétricos.   



 

 
48 

 

6 CONCLUSÃO 

 

Dando continuidade às atividades de monitoramento da diversidade genética e da 

estrutura populacional de estoques de A. lacustris no rio Sapucaí-Mirim, este estudo 

demonstrou que os marcadores microssatélites são capazes de caracterizar a variabilidade 

genética e identificar padrões de diferenciação entre os estoques avaliados. De maneira 

geral, a manutenção da elevada diversidade genética e a baixa diferenciação entre os 

estoques indicam a persistência da conectividade genética entre os trechos do rio separados 

pelas PCHs. Entretanto, a estruturação genética observada na PCH Palmeiras Montante 

constitui o principal sinal de diferenciação identificado neste estudo e deve ser considerada 

como um ponto de atenção para o acompanhamento das populações. 

A PCH Retiro também merece atenção em futuros programas de monitoramento, 

especialmente o estoque Retiro Montante, em razão dos padrões de diversidade genética 

observados e do déficit de heterozigotos identificado. Embora esses resultados não 

indiquem, isoladamente, um processo de isolamento ou perda de variabilidade genética, seu 

acompanhamento ao longo das gerações poderá indicar se essas características permanecem 

estáveis ou se representam o início de alterações na dinâmica genética da população.  

Considerando o intervalo entre gerações de A. lacustris e o período decorrido desde a 

implementação das PCHs conclui-se que não foi possível determinar os efeitos a longo prazo 

dos barramentos sobre a estrutura genética das populações do lambari. Sendo que, pelo 

método utilizado neste estudo, não foi possível distinguir o que é resultado da conectividade 

ocasionada pelas escadas de peixes, e o que é decorrente do repovoamento por supportive 

breeding, dessa maneira, não foi possível identificar precisamente indivíduos selvagens 

daqueles com possível contribuição genética de peixes provenientes da piscicultura. 

Diante disso, a continuidade do monitoramento genético é fundamental para 

acompanhar a evolução desses padrões, principalmente na PCH Palmeiras Montante e na 

PCH Retiro Montante, permitindo avaliar se a diferenciação observada se mantém, diminui 

ou se intensifica ao longo das gerações. A manutenção da variabilidade genética de A. 
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lacustris, espécie nativa e amplamente distribuída na bacia do Alto rio Paraná, é importante 

para a capacidade de resposta das populações às alterações ambientais associadas às PCHs. 

Nesse contexto, recomenda-se a continuidade das medidas de mitigação atualmente 

empregadas, incluindo as escadas de peixes e o supportive breeding, associada ao 

monitoramento periódico, de forma a avaliar sua contribuição para a manutenção da 

conectividade e subsidiar o aprimoramento das estratégias de manejo e conservação da 

espécie. 
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