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RESUMEN

Actualmente se ha verificado la disminucion y
desaparicion de muchas especies de peces en
varios ambientes acuaticos en el Brasil. Como
forma de minimizar ese impacto, programas de
repoblacién vienen siendo utilizados con mas
intensidad, entretanto, se le ha dado poca impor-
tancia a la variabilidad genética, parametro funda-
mental para cualquier practica de conservacion.
El objetivo de este estudio fue analizar la diversi-
dad genética de lotes de Piaractus mesopotamicus
usados en programas de repoblacion, mediante el
marcador molecular RAPD. Se analizaron 60
reproductores de dos estaciones de piscicultura
ubicadas en las ciudades de Sapopema (S) y
Cambara (C) en el Estado del Parana (Brasil) y 30
larvas de la progenie del lote de Sapopema (PS).
Los 10 oligonucleétidos seleccionados produje-
ron 69 fragmentos de los cuales 62 (89,85%)
fueron polimdrficos. Fueron observadas diferen-
cias (p<0,05) en la frecuencia de 42 fragmentos,
con cuatro exclusivos para el lote de Sapopema.
Los resultados de variabilidad genética estimados
por el porcentaje de fragmentos polimorficos (S:
70,15%; PS: 73,13% y C: 77,81%) y por el indice
de diversidad genética de Shannon (S: 0,365; PS:
0,379 y C: 0,468) mostraron que la variabilidad
genética de S fue mantenida en la progenie (PS),
debido posiblemente al buen manejo reproductivo.
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La variabilidad genética encontrada entre los dos
lotes de reproductores indicé una diferenciacion
genética entre ellos, posiblemente debido al efec-
to fundador. De acuerdo con la AMOVA, la mayor
parte de la variacion esta dentro de cada lote
(62,43%). Este resultado se corrobor6é con los
valores de F (0,375) y del nimero efectivo de
emigrantes (2,20), que mostraron una alta diferen-
ciacion genéticay un bajo flujo génico. También se
constat6é que S y SP fueron los mas semejantes
genéticamente (identidad genética, 1G= 0,851) y
que S y C presentaron menos genes en comin
(1G=0,786).

SUMMARY

Nowadays it has been verified the decrease
and the disappearance of many fish species in
several aquatic environments in the Brazil. As
form of minimizing that impact, stocking programs
come being used with more intensity, meantime,
little importance has been given to the genetic
variability, fundamental parameter for any
conservation practices. The objective of this study
was to analyze the genetic diversity of Piaractus
mesopotamicus stocks used in stocking programs,
through the RAPD molecular marker. Sixty
broodstocks of two fish farms stations located in
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the Sapopema (S) and Cambara (C) cities in the
Parana State (Brazil) and 30 larvae of the Sapopema
offspring (PS) were analyzed. The 10 selected
primers yielded 69 fragments of which 62 (89.85%)
were polymorphic. Differences (p<0.05) in the
frequency of 42 fragments were observed, with
four exclusive for the Sapopema stock. The genetic
variability results estimated by the percentage of
polymorphic fragments (S: 70.15%; PS: 73.13%
and C: 77.81%) and for the genetic diversity of
Shannon index (S: 0.365; PS: 0.379 and C: 0.468)
showed that the genetic variability was maintained
in the offspring, due possibly to the good
reproductive management. On the other hand, the
opposing genetic variability among the two
broodstocks indicated a genetic differentiation
among them, possibly due to the founder effect.
According with the AMOVA, most of the variation
is within each stock (62.43%). This result was
corroborated with the Fg (0.375) values and the
effective number of migrants (2.20) that showed
a high genetic differentiation and a low gene flow.
It was also verified that S and SP were those but
similar genetically (genetic identity, IG=0.851) and
that S and C presented less genes incommon (IG=
0.786).

INTRODUCCION

Factores como la contaminacidn de los
rios (Monteiro etal., 2006), la construccién
de empresas hidroeléctricas (Aho et al.,
2006), la sobrepesca (Povh, 2007) y el
ecoturismo mal planeado (Metzgery Casatti,
2006) asociados a los contundentes cam-
bios climaticos, han contribuido con la des-
aparicion de diversas especies de peces.

Entre esas especies, el pacu, Piaractus
mesopotamicus (orden Characiformes, fa-
milia Characidae, subfamilia Myleinae) co-
nocido también como caranha o pacu
caranha (Nakatanietal., 2001), es unaespe-
cie nativa migratoria de las cuencas de los
rios Parand, Paraguay y Uruguay (Urbinati
y Gongalves, 2005) que en los Gltimos afios
ha presentado una reduccién progresiva de
sus poblaciones naturales (figura 1).

Debido a ser una especie de elevado
valor comercial y cultural se estan llevando
a cabo tareas de conservacion, y entre las
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mas utilizadas en el Brasil estarian los pro-
gramasde repoblacion (Hilsdorfetal., 2006).
Los programas de repoblacion destacan por
ser estrategias de conservacion viables para
lamayoriade los piscicultores (Sirol y Britto,
2006), sin embargo, es necesario un apoyo
cientifico que permita la correcta orienta-
ciény determinacion de los sistemas repro-
ductivos, técnicas y estrategias a ser usa-
das.

Los anélisis genéticos de lotes de
pisciculturas permiten obtener informacion
de granimportancia paraconseguir resulta-
dossignificativos paralaproducciény con-
servacion de peces (Lopera Barrero, 2005),
yaque lapérdidade variabilidad genéticaen
lotes de piscifactorias debido al inadecua-
do manejo reproductivo (Frostet al., 2006)
o por deficiencias en el nimero efectivo de
reproductores (Ahoetal., 2006) puede pro-
ducir problemas de endogamia, adaptabili-
dad y supervivencia de progenies usadas
en los programas de repoblacion (Povh,
2007). Esos problemas pueden consecuen-
temente afectar las poblaciones naturales
de peces (Segnstebg et al., 2007) y el
ecosistema en general, pudiendo conducir
la especie a la extincién (Agostinho et al.,
2005).

Para analizar la diversidad genética de
lotes de piscifactorias, el marcador molecular
RAPD (Random Amplified Polymorphic
DNA) hasido utilizado con éxito en inves-
tigaciones de varias especies de peces
(Ramellaetal., 2006; Lopera Barreroetal.,
2006; Basavarajuetal.,2007; Gomes, 2007)
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Figura 1. Caracteristicas externas del pacu
(P. mesopotamicus). (External characteristics
of the pacu (P. mesopotamicus).
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y de animales terrestres (Egitoetal., 2005a)
como herramientaen labusqueda de lacon-
servacion genética, del éxito de programas
de mejora genéticay de la creacién de ban-
cos de ADN (Egito et al., 2005b).

Por tanto, el objetivo de este estudio fue
analizar ladiversidad genéticade lotesde P.
mesopotamicus usados en programas de
repoblacion, mediante el marcador molecular
RAPD. Estos resultados permitiran orientar
objetivamente estos programas realizados en
rios brasilefios y asi reducir la pérdida de
diversidad genética en los lotes de repro-
ductores y en las poblaciones naturales.

MATERIALY METODOS

Las muestras de aleta fueron recolecta-
das de dos lotes de reproductores de P.
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mesopotamicus (30 individuos de cada lote)
en piscifactorias ubicadas en las ciudades
de Sapopema (23°54'39"Sy 50°34'48"W) y
Cambara (20°02'00"Sy 50°06'00"W), enel
Estado del Parana (Brasil), los cuales son
utilizados en programas de repoblacién de
los rios Paranay Paranapanema (figura 2).
Después de lainduccién hormonal (extracto
de hipofisis de carpa) de los reproductores
de Sapopema, utilizando el sistema
reproductivo por extrusion descrito por
Zaniboni-Filho y Nufier (2004), fueron re-
colectadas 30 larvas de tres dias de vida.
Paraextraerel ADN se utilizé lametodo-
logia descrita por Bardakci y Skibinski
(1994), modificada por Povh et al. (2005).
Fragmentos de aleta caudal de aproximada-
mente 0,5 cm?y larvas enteras se colocaron
enmicro-tubos con 550 ul de tampon de lisis

Riv
Faranapanema

Cambara

PARANA
»

Figura 2. Ubicacion de los lotes de reproductores de P. mesopotamicus y de los rios Parana
y Paranapanema en el Estado del Parana, Brasil. (Localization of the P. mesopotamicus
broodstocks and of the Parana and Paranapanema Rivers in the Parana State, Brazil).
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(50 MM Tris-HCI pH 8,0,50 MM EDTA, 100
mM NaCl, 1% SDS)y 200 ug/ml de proteinasa
K, y se incubaron en bafio maria a 50°C
durante 12 horas. EI ADN se lav6 con dos
extracciones con fenoly tres de cloroformo,
se precipité con dos veces y media de volu-
men de alcohol etilico absoluto helado y un
décimo de volumen de acetato de sodio en
relaciénal volumenrecuperadoy se incub6
durante dos horas a -20°C. EI ADN fue
centrifugado, lavado con 2 ml de alcohol
etilico 70%, suspendido en 60 ul de tampon
TE (10 mM Tris pH 8,0y 1 mM EDTA) y
tratado con 30 ug/ml de RNAasa. Las mues-
tras se incubaron durante 40 minutos en
bafio mariaa37°Cy se conservarona-20°C.

El ADN se cuantific6 en espectrofo-
témetro Shimadzu (UV 1601, EE.UU.), en
unaamplitud de ondade 260 nmy se diluy6
entampon TE aunaconcentracionde 10-5
ng/ul (aletasy larvas, respectivamente). La
integridad del ADN se verifico en electro-
foresis horizontal usando un gel de agarosa
al 1%, a 70 voltios durante 60 minutos, en
tampon TBE 1X (500 MM Tris-HC1, 60 mM
acido bérico, 83 MM EDTA). El gel se tifid
conbromuro de etidio (0,5 pg/ml) durante 30
minutos y la imagen se capturé mediante el
sistemafotografico EDAS (Kodak 1D Image
Analysis 3.5, EE.UU.).

Las condiciones de amplificacion utili-
zadas fueron las descritas por Williams et
al. (1990), con algunas modificaciones. El
ADN se amplificé en un volumen de reac-
cion de 25 pl, en el cual se utilizé tampdn
Tris-KCI1X (Tris-HCI20mM pH 8,4y KCl
50 mM), 2 mM MgCl,, 100 ng de oligonu-
cleétido, 0,2 mM de cada dNTP, unaunidad
de Tag ADN Polimerasa y 20 ng de ADN
molde. Las reacciones de RAPD se amplifi-
caronenun termociclador de PCR Eppendorf
Mastercycler® Gradient (EE.UU.), progra-
mado para 40 ciclos, con un paso inicial de
desnaturalizacion a 94°C durante cuatro
minutosy un paso final de extensiéna 72°C
durante cinco minutos. Cadaciclo consistid
de un minuto a 94°C, 90 segundos a 40°C y
dos minutos a 72°C.
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Fueron evaluados 60 oligonucle6tidos
del Kit Operon (Operon Technologies Inc.
Alameda, Ca, EEUU). Paraevaluar los lotes
y la progenie se seleccionaron aquellos
oligonucleotidos que resultaron con bue-
nas caracteristicas reproducibles y de niti-
dez. Los productos de amplificacion se se-
pararon en gel de agarosa al 1,5%. Se utili-
zaron 20 ul del producto amplificadoy 2 ul
de tampdn de muestra (40% de sacarosa y
0,25% de azul de bromofenol) en electrofo-
resis horizontal. La electroforesis se hizo
con 70 voltios por cuatro horas usando
tampon TBE 1X. Paraverificar laexistencia
de contaminacién, se utilizé un control ne-
gativo para cada reaccion, donde su ampli-
ficacion se hizoadicionando todos los com-
ponentes citados, exceptoel ADN. El gel se
revel6 utilizando un bafio en solucién de 0,5
ug/ml de bromuro de etidio por 30 minutos.
Cadagel se fotografi6 usando el sistema foto-
graficoEDAS (Kodak 1D Image Analysis 3.5,
EEUU).

El tamafio de los fragmentos se estimo
por comparacién con el patron ADN Ladder
de 100 pb (15 bandas con tamafio entre 100
y 2072 pb - Invitrogen® EE.UU.). La presen-
cia o0 ausencia de fragmentos de tamafios
moleculares idénticos se usé para la cons-
truccidn de unamatriz de similitud con base
enel célculo del coeficiente de de similitud
de Jaccard, codificando 1 como presencia
de fragmento y 0 como su ausencia.

El indice de diversidad genética de
Shannon (Lewontin, 1972) se estim6 me-
diante lautilizacién del programa PopGene
1.31(Yehetal., 1999). El programa TFPGA
1.3 (Miller,1997) se utilizd paradeterminarel
porcentaje de fragmentos polimdrficos
(critério de 95%), distancia e identidade
genética (Nei, 1978) entre los lotes y la
frecuencia de los fragmentos por el test
exacto (Raymondy Rousset, 1995).

El programa Arlequin 3.0 (Excoffier et
al., 2005) se utilizé para determinar la di-
ferenciacion genéticaentre los lotes por médio
de lasestimacionesde F_. (Weiry Cockerham,
1984)y paraelandlisisdevarianciamolecular
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(AMOVA) (Excoffieretal.,1992). Elnivel de
significacion de estas estimaciones fue veri-
ficado mediante el método de permutaciones
aleatoriascon 1000y 10000 permutaciones. La
magnitud de diferenciacion genéticaentre los
lotes fue determinada segun la definicién de
Wright (1978), donde valores de F__ entre
0,00a0,05;0,052a0,15;0,15a0,25y>0,25
indican respectivamente pequefia, modera-
da, alta y elevada diferenciacion genética.
Este programatambién se utiliz6 para deter-
minar el nimero efectivo de emigrantes (Nm).

La matriz del coeficiente de similitud de
Jaccardy el método de agrupamiento UPGMA
se usaron para elaborar un dendrograma,

mediante el programa estadistico NTSYS
1.7 (Rohlf, 1989).

RESULTADOSY DISCUSION

La amplificacion de las muestras de P.
mesopotamicus con los 10 oligonucleétidos
seleccionados (OPAO0L1, OPAO02, OPAO3,
OPA06,0PAQ7,0PWO01, OPW02, OPWO3,
OPW19y OPXO01), utilizando el marcador
molecular RAPD, produjo un total de 69
fragmentos (62 polimérficos=89,85%) con
tamafio entre 200 pares de bases (pb) (obte-
nido conlaamplificacién del oligonucleétido
OPAO03)y 1500 pb (obtenido con laamplifi-

Tabla I. Caracterizacion, tamafio y frecuencia de los fragmentos con valores significativos
por el test exacto (p<0,05) para los lotes de reproductoresy la progenie de P. mesopotamicus.
(Characterization, size and frequency of the fragments with significant values for the exact test (p<0.05)
for the P. mesopotamicus broodstocks and the offspring).

Oligon Tam Frecuencia fragmentos Oligon Tam Frecuencia fragmentos
Sap Pro Cam p Sap Pro Cam p
OPAO1 350 - 0,5170 1,0000 0,0018 OPWO3 600 0,6286 1,0000 - 0,0498
900 0,6349 1,0000 0,2697 0,0029 1000 0,0174 0,5918 - 0,0000
1200 0,7226 1,0000 0,5736 0,0254 1400 0,2254 0,2254 1,0000 0,0000
OPAO2 1000 1,0000 - 0,3970 0,0008 OPW19 300 1,0000 0,0168 0,5848 0,0000
OPA03 400 - 1,0000 0,6078 0,0443 500 - 1,0000 0,4748 0,0056
700 0,3061 1,0000 0,5615 0,0008 600 0,6349 1,0000 0,2472 0,0001
900 10,8174 - 0,4117 0,0037 650 1,0000 1,0000 0,3169 0,0000
1300 0,7418 0,8174 0,3496 0,0027 700 0,8000 1,0000 0,3945 0,0020
OPAO6 800 0,3945 - 0,6603 0,0374 900 - 0,5528 1,0000 0,0165
1100 0,3417 0,5170 1,0000 0,0117 1000 - 0,5528 1,0000 0,0178
OPAO7 400 0,1244 0,3945 1,0000 0,0000 1200 0,8000 0,7418 0,4331 0,0126
1000 - 0,5528 1,0000 0,0240 1300 0,4343 1,0000 1,0000 0,0010
1200 1,0000 - 0,5087 0,0039 1400 0,2254 0,6838 0,7327 0,0002
OPWO01 300 1,0000 - 0,5087 0,0038 1500 0,6000 0,2042 0,7327 0,0000
400 - 0,8174 0,5087 0,0233 OPX01 600 0,6536 1,0000 0,3732 0,0020
1000 0,7959 0,7418 0,2929 0,0003 800 0,8143 0,4523 0,8110 0,0135
1300 0,3545 0,6838 - 0,0097 900 1,0000 0,3169 1,0000 0,0000
1400 0,7959 0,2929 0,2929 0,0005 1100 1,0000 0,2929 0,5774 0,0000
OPWO02 300 1,0000 0,5170 0,0137

400 0,0426 0,3675 0,6838 0,0001
500 1,0000 0,3945 0,8174 0,0010
600 - 0,4226 0,8174 0,0048
1300 0,8143 0,4836 0,4226 0,0270
1400 1,0000 0,5170 - 0,0126

Oligon: Oligonucleétido; Tam: Tamafio (pb); Sap: Sapopema; Pro: Progenie; Cam: Cambara.
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cacion del oligonucle6tido OPW19). El nl-
mero de fragmentos varié entre 4 (OPA02y
OPAO07)y 15 (OPW19). Se observarondife-
rencias (p<0,05) en las frecuencias de 42 de
los 69 fragmentos entre los lotes de
reproductoresy la progenie. Se observaron
cuatro fragmentos exclusivos en el lote de
Sapopema (OPWO01 - 1300 pb, OPW02 - 1400
pby OPWO03 - 600y 1000 pb) lo que repre-
senta una de las caracteristicas de las dife-
rencias genéticas entre los dos lotes de
reproductores (tablal).

Los valores del porcentaje de fragmen-
tos polimorficos, indice de diversidad gené-
tica de Shannon, F_ y del nimero efectivo
de emigrantes son presentados en la tabla
I1. El porcentaje de fragmentos polimoérficos
(%FP) y el indice de diversidad genética de
Shannon (IS) para el lote de reproductores
de Sapopema y su progenie mostré que la
variabilidad genética fue preservada en la
primerageneracion, debido posiblemente al
adecuado manejo reproductivo del plantel.
Segun Moreiraetal. (2007), una pérdidade
variabilidad genéticaen lapisciculturasiem-
pre es esperada cuando existe un mal mane-
jo reproductivo debido al cruzamiento de
individuos emparentados, lo que conse-
cuentemente aumenta el coeficiente de en-
dogamia (Kang et al., 2006) y reducira el

Tabla ll. Porcentaje de fragmentos polimor-
ficos (%FP), indice de diversidad genética
de Shannon (1S), F, e ndmero efectivo de
emigrantes (Nm) de los reproductores y la
progenie de P. mesopotamicus. (Percentage of
polymorphic fragments (%FP), genetic diversity
Shannon index (IS), F, and effective number of
migrants (Nm) of the P. mesopotamicus broods-
tocks and offspring).

Lotes\parametros %FP*  IS* F**  Nm
Sapopema 70,15 0,365 0,375 2,20
Cambara 77,81 0,468
Progenie 73,13 0,379

*p<0,05; **p<0,01.
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numero efectivo de reproductores (Frost et
al., 2006). Estasituacion es bastante comun
en piscifactorias, ya que el método mas
ampliamente usado en laformacién de nue-
vos lotes es la seleccion de individuos con
caracteristicas favorables, lo que puede dar
a lugar a un cuello de botella (bottleneck
effect) si laseleccion implicalaeleccion de
un namero reducido de reproductores es-
trechamente emparentados, ocasionando
pérdidade variabilidad genéticaen sus pro-
genies (Aho et al., 2006).

Los resultados del presente estudio
demostraron que este efecto no afectd al
lote de Sapopema, en el que se encontraron
altos valores de variabilidad genética entre
sus reproductores (%FP= 70,15%; IS=
0,365), demostrando un buen manejo re-
productivo. Este resultado es evidenciado
al preservarse lavariabilidad genéticaensu
primera generacion (%FP= 73,13%; IS=
0,379;) como consecuencia de la disminu-
cionde lacorrelacion negativaentre lasimi-
litud genéticay el nimero de generaciones
(Freitasy Galetti Jr, 2005).

Algunos autores estiman que la dismi-
nucidn de la variabilidad genética en
piscifactorias es normalmente irreversible
(Waskoetal.,2004; Sekinoetal.,2004). Sin
embargo, con un adecuado manejo repro-
ductivo que implique la formacion de lotes
consuficiente variabilidad genética (efecto
fundador), laintroduccién de reproductores
genéticamente divergentes y de diferentes
origenes (Freitas y Galetti Jr, 2005) y la
utilizacion de sistemas reproductivos y de
cruzamientos eficientes (Povh, 2007) es
posible mantener el pool genético de pobla-
ciones mantenidas en ambientes controla-
dos y utilizadas con fines de repoblacion,
como esel caso de los lotes de P. mesopota-
micus analizados en este estudio.

Al analizar la variabilidad genética de
los lotes de reproductores (Sapopema y
Cambard) se encontré una diferenciacion
genéticaentre ellos posiblemente debidaal
efecto fundador y al aislamiento genético
de los reproductores (tabla I1). De acuerdo
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Tabla I1. Analisis de la variancia molecular (AMOVA) de los lotes de reproductores de P.
mesopotamicus. (Analysis of molecular variance (AMOVA) of the P. mesopotamicus broodstocks).

Fuente de Grados de Suma de Componentes Porcentaje
variacién libertad cuadrados de variacion de variacion
Entre los lotes 1 40,083 1,266 37,57*
Dentro de los lotes 58 122,000 2,103 62,43
Total 59 162,083 3,369

*p<0,05.

con los resultados del AMOVA, la mayor
parte de esa variacion esta dentro de cada
lote (62,43%) y no entre los lotes (37,57%)
de P. mesopotamicus (tabla I11). Estos resul-
tados fueron confirmados con los valores
de F_,, que mostraron una alta diferencia-
cion genética (segun definicion de Wright,
1978), haciendo presumir que en el momento
de la formacion de los lotes estos tenfan un
origen diferente (pertenecian a poblaciones
naturales diferentes), a pesar de ser ambos
procedentes del rio Parana. El nimero efec-
tivo de emigrantes (Nm) mostré igualmente
un bajo flujo génico. Esta situacion es mas
clara en el dendrograma de similitud
genética, donde no hubo agrupamiento de
los individuos de los dos lotes y por el
contrario fue observada la formacion de dos
grupos diferentes (figura 3).

Los valores estimados de identidad ge-
nética (IG) y de distanciagenética (DG) son
mostradosen latabla V. Esos valoresindi-
caronque el lote de Sapopemay su progenie
fueron los mas semejantes genéticamente
(1G=0,851) y que los lotes de reproductores
fueron los mas divergentes (IG=0,786).

Estos resultados son de gran importan-
cia, yaqueapartirdeellos, el manejo repro-
ductivo de esos lotes utilizados en progra-
mas de repoblacién pueden ser orientados
correctamente y con mayor objetividad, en
el sentido de evitar el cruzamiento de indi-
viduos emparentados que pueda ocasionar
una reduccidn de la variabilidad genética.
Las especies de importancia comercial y
especialmente aquellas amenazadas de ex-

tincién como es el caso del P. mesopota-
micus, requieren un constante analisis
genético de sus lotes mantenidos en las
piscifactorias y de sus poblaciones natura-
les. El analisis genético de lotes de
piscifactorias proporciona informacion de
gran importancia para conseguir ganancias
en la produccién y en la conservacion de
peces (Povh, 2007).

A partir de estas evidencias y de los
resultados de variabilidad, distancia e iden-
tidad genética, podemos sugerir que el ma-
nejo reproductivo, genético y de mejora de
los lotes de P. mesopotamicus de la regidn
de Sapopemay Cambara deben ser realiza-
dos de forma individual, como lotes
genéticamente diferentes, especialmente
cuando el objetivo sean programas de con-
servacion de poblaciones naturales de esta
especie mediante la repoblacion. Asi mis-
mo, para mantener la variabilidad genética
de esos lotes, es necesaria la introduccion

Tabla IV. Identidad genética (encima de la
diagonal) y distancia genética (debajo de la
diagonal) (p<0,05) de los lotes de reproduc-
tores y la progenie de P. mesopotamicus.
(Genetic identity (above diagonal) and genetic
distance (below diagonal) of the P. mesopo-
tamicus broodstocks and the offspring).

Lotes Sapopema Progenie Cambara
Sapopema ok 0,851 0,786
Progenie 0,161 ok 0,815
Cambara 0,225 0,204 ok
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de nuevo material genético (reproductores),  entre estas piscifactorias, ya que se mostra-
los cuales pueden ser colectados a partirde  ron divergentes, pudiendo contribuir con
poblaciones naturales genéticamente dife-  un pool genético que permita preservar la
rentes de los rios Parand o Paranapanemao  variabilidad genética en ambos lotes. Esta
tambiéncon el intercambio de reproductores  introduccién e intercambio de individuos
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Figura 3. Dendrograma de similitud genética para los lotes de reproductores (Sapopema:
Sy Cambara: C) de P. mesopotamicus. (Genetic similarity dendrogram for the P. mesopotamicus
(Sapopema: S and Cambard: C) broodstocks).
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debe ser realizada con mucha cautela y ba-
sada primordialmente en anélisis genéticos,
ya que cuando dos poblaciones estan ais-
ladas por mucho tiempo sus diferencias
genéticas pueden ser significativas, a pun-
to de la formacién de hibridos entre sus
individuos llegar a ser genéticamente perju-
dicial (depresion exogamica).
Deestaforma, lacorrectaelecciénde los
reproductores que serdn usados en la for-
macion del lote de una piscifactoria y el
analisis y monitoreo genético de estos pue-
den ofrecer bases importantes para formu-
lar estrategias de manejo reproductivo
(Senstebg et al., 2007). Estas estrategias
permitiran un intercambio e introduccion de
reproductores y de esa forma fragmentar
ciclos de endogamia que son comunes en
ambientes controlados (Moreiraetal., 2007)
y que en ciertos casos, pueden definir la
conservacién de una especie y su futuro
potencial biolégico (Melo et al., 2006).
Otros autores han llevado a cabo estu-
dios con esta especie destinados a progra-
mas de repoblacién. Lopera Barrero et al.
(2007) analizando un lote de reproductores
y su progenie encontraron que hubo una
gran reduccidn de la variabilidad genética
enlaprogenie (1S=0,439y 0,224, respectiva-
mente), debido posiblemente a la razon
sexual utilizada durante el cruzamiento. Povh
(2007) comparando un lote de reproductores
y una poblaciéon natural de Piaractus
mesopotamicus, encontré una mayor varia-
bilidad genéticaen lapoblacion (1S= 0,289
y 0,345, respectivamente), debido posible-
mente a un deficiente manejo reproductivo
en lapiscifactoria. En este estudio, lavaria-
bilidad genética del lote de Sapopema fue
preservada en la progenie, demostrando
cémo con lautilizacién de unacorrectaorien-
taciéngenéticaes posible mantener un mane-
joeficiente de los reproductores, evitando la
disminucion de la variabilidad genética.
Otra caracteristica que debemos abor-
dar es el efecto que puede ocasionar la
liberacion de progeniesenlosrios sobre las
poblaciones naturales de peces. La repo-

blacién de los rios es una estrategia de
conservacion de la biodiversidad acuéatica
que consiste en el restablecimiento de po-
blaciones naturales a partir de la liberacion
de alevines obtenidos con el auxilio de es-
taciones de piscicultura. Su finalidad es la
proteccion, lapreservaciéndel flujo génico
y la perpetuacion y establecimiento repro-
ductivo de las poblaciones naturales de
peces. A pesar del objetivo claro y de las
buenas intenciones de este tipo de progra-
ma, puede representar riesgos genéticos y
reproductivos a las poblaciones naturales.

Segun Sgnstebg et al. (2007), el cruza-
miento de individuos genéticamente distin-
tos a aquellos encontrados en una pobla-
cion natural puede promover la pérdida de
adaptabilidad al ambiente, que puede influir
sobre la supervivencia de progenies en el
ambiente natural (Melo et al., 2006). Por
estarazon, laprimeraactuaciénarealizaren
la implantacion de programas de repobla-
cion, como es el caso para los lotes de P.
mesopotamicus analizados en este estudio,
es verificar la diversidad genética de los
lotes, de las progenies y de las poblaciones
naturales en todos los periodos del afio,
evitando lapérdidade variabilidad genética
y de adaptabilidad en las poblaciones natu-
rales de pecesy al mismo tiempo verificando
laeficacia de este tipo de programa de con-
servacion.

Los resultados obtenidos en el presente
estudio demostraron que el marcador
molecular RAPD puede ser usado con éxito
paraestimar el nivel de variabilidad genéti-
ca de lotes de reproductores y progenies,
informaciones importantes para la correcta
y objetiva orientacion y monitoreo de pro-
gramas de pisciculturay de repoblacion de
peces. Se debe también considerar la nece-
sidad de mayores investigaciones genéticas
y mas asistencia a los productores, para
orientarlos correctamente en los aspectos
relacionados al manejo genético y repro-
ductivo, laforma de obtener un mayor retor-
no econdmico y una conservaciéon del
ecosistema.
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CONCLUSION

La variabilidad genética en la progenie
del lote de Sapopema fue preservada debido
al adecuado manejo reproductivo. Se en-
contro diferenciacion genética entre los
lotes de reproductores de Sapopema y
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