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RESUMO

O Brasil é dependente dos regimes hidrolégicos Blasias
Hidrograficas para gerar energia elétrica. A fragimgdo do ambiente
aquatico, pela construcdo de barragens, gera @tgano meio
causando problemas para a integridade do habitathpasicdo e
abundancia de espécies, quebrando etapas esseloci@ito de vida de
algumas espécies de peixes migradores corRooohilodus lineatus
contribuindo para o declinio quantitativo e quéilita ou isolamento de
segmentos populacionais. Esta espécie tem grandmrtmcia
comercial e se encontra amplamente distribuiddaeias hidrograficas
do Brasil (Solimdes-Amazonas, Tocantins, Sdo Fsaon¢i Parana-
Paraguai e Uruguai). A bacia do alto rio Uruguassud um grande
numero de barragens, podendo estar influenciandepraducéo desta
espécie. Assim, este estudo teve como objetivamasht diversidade
genética e analisar se ha estruturacédo populaconBl. lineatusentre
diferentes pontos nesta bacia. Foram analisadoset&®plares desta
espécie, coletados em 14 pontos amostrais de ds g coletas
utilizando-se nove loci de microssatélites que sgraram alto nivel de
polimorfismo. Nos resultados observou-se desvio equilibrio de
Hardy-Weinberg para todos os pontos amostrai8,(5), exceto para o
ponto 12, no sitio de coleta Montante UHE It qé@® mapresentou
diferenca significativa 0,05), estando em equilibrio de Hardy-
Weinberg. O software structure, identificou umarggtacdo entre os
pontos amostrais analisados (K=3).

Palavras chaves: genética de populacdo, micrassatélanejo
pesqueiro, marcador molecular, curimba, characiésrrBrasil



ABSTRACT

Brazil is dependent of hydrologic regimes of thaessheds to generate
electric energy. The spalling of the aquatic envinent creates changes
in the environment, causing problems for the intggof the habitat,
abundance, and species composition, breaking eédsgages of the life
cycle of some migrating fish species as fchilodus Lineatus
contributing for the quantitative and qualitativectine or isolation of
population segments and even leading to the eidimaif the species.
This species has great commercial importance anddisly distributed
in the Brazilian watersheds. The upper Uruguay Rivas a great
number of dams, being able to influence the reptoi of such
species. Therefore, this study aimed to estima@émetic diversity and
to analyze the population structureRfLineatusin different places of
the watershed. 153 animals were analyzed, collectdd sample places
within 4 collection sites, using nine microsatellloci presenting high
level of polymorphism. The places presented dewancthe Hardy-
Weinberg equilibrium for all the places@05), except for place 12, in
the UHE ItA& mount which did not present significaditference
(p>0.05). The Bayesian analysis identified a strutimmain the sample
places identifying 3 populations (K=3). The resgjtd in this study will
assist in the adequate management and the coneereéthis resource,
contributing for the maintenance of the stockshaf species.

Key words: population genetics, Prochilodus Lineatumolecular
marker
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INTRODUGCAO GERAL

O Brasil possui um dos maiores potenciais hidraldgi do
planeta, com aproximadamente 20% da reserva hidnigeerficial
(GOLDEMBERG e LUCON, 2007; FREITAS e SOITO, 2008sta
caracteristica nos permite atender 90% da necessidacional de
energia elétrica a partir de fontes hidricas, seasleim fortemente
dependente dos regimes hidrologicos das baciasogdnificas
(FREITAS E SOITO, 2008; TORRES, 2008).

Contudo, os empreendimentos hidrelétricos provotapactos
ambientais e sociais decorrentes da implantac&ewereservatorios, 0s
quais devem ser mitigados (ANEEL, 2008; TORRES8200

Dentre o0s impactos sociais estd a inundacdo des area
agricultaveis, alteracbes nas atividades econ6ngicasos tradicionais
da terra, efeitos sociais por migracédo, perdasedanigas histéricas e
culturais (SILVA, 2008). O mesmo autor relata gamthém existem
impactos positivos, como a producéo de energigicétessencial em
tempos modernos, aumento do potencial potavel cie&rses hidricos
reservados, criacdo de possibilidades de recreag¢éiosmo, aumento
do potencial de irrigacdo, aumento e melhoria degeacdo e transporte
e potencial de producado de biomassa com a aquigultu

Além dos impactos sociais, 0s reservatorios geraverabs
impactos ambientais, transformando ambientes E#gco Iénticos. Esta
fragmentacdo do ambiente aquético pode gerar ghesafisicas e
quimicas da agua, como transporte de sedimenttegritiade de
hébitat, composicdo e abundancia de espécies. Al&sp, essas
alteracbes também quebram etapas essenciais do declvida de
algumas espécies de peixes migradores como o CurfPnbchilodus
lineatus) Dourado $alminus brasiliensis) Piranha Brycon
orbignyanus) Mandi Amarelo Pimelodus maculatus)entre outros.
Estas espécies, além de serem essenciais pardieels@ade e para o
equilibrio ecolégico do ambiente onde vivem, s&opdrtantes
economicamente para as comunidades ribeirinhas ARIR 2002;
SILVA, 2006).

Para facilitar a movimentacéo local destas espéeigstem hoje
diferentes tipos de mecanismos de transposicao [peir@es, cComo:
elevadores, eclusas e escadas. Além disso, demendenlocalizacéo
do empreendimento, a construgdo desses sistemasspddrnar muito
onerosa (VIANA et al., 2006). As constru¢des indmmadas destes
mecanismos de transposicéo, realizadas apenaatpader dispositivos
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legais, estdo diminuindo devido a comprovagdo de iseficiéncia
(AZEVEDO, 1965; CARVALHO, 2002).

Outra opcdo de manutencdo dos estoques de peixes é
repovoamento, cujo manejo € muito discutido naditea, devido a
falta de critérios adotados por algumas institisc@e produtores de
alevinos, por causa da falta de informacéo sobrzentexto ambiental,
ou falta de conhecimento do material genético de ptantéis, além do
custo e logistica para elaborar e manter um prog@dgnrepovoamento
ser mais elevado.

Neste contexto, observa-se a importancia do ugmmsavel de
nossas bacias hidrograficas, pois ndo dependenmwmsa energia
hidrelétrica, mas também do meio ambiente em duigilipara nossa
sobrevivéncia.

Bacia Hidrogréfica do Rio Uruguai

A bacia do rio Uruguai abrange uma &rea de 384k dos
quais 176.000 kfsituam-se em territério nacional, compreendendo
46.000 kni do Estado de Santa Catarina e 130.000 kanEstado do
Rio Grande do Sul. Ela se estende entre os pasd&lbe 34° Sul e 49°
30’ e 58° 15’ Oeste, sendo delimitada ao norte releste pela Serra
Geral, ao sul pela fronteira com a Republica oalethd Uruguai, a Leste
pela depresséao central Rio Grandense e a oesténgelatina (ANEEL,
2008).

O rio Uruguai nasce da confluéncia dos rios Camo&elotas,
acima do nivel do mar percorrendo um total de 2K262lesembocando
no estudrio da Prata, do qual fazem parte o riari@ae rio Paraguai. Na
porcéo inicial ele delimita os estados de Santar@at e Rio Grande do
Sul, sendo que com a confluéncia com o rio Pepe#ieG, passa a fazer
a divisa do Brasil com a Argentina e em seguidaAdgentina com o
Uruguai. No total do seu percurso, o rio Uruguaieeer dividido por
barreiras fisicas em Alto, Médio e Baixo rio Urug@ZANIBONI-
FILHO E SCHULTZ, 2003).

Na regido do Alto rio Uruguai seis usinas hidrétés estéo
instaladas, sendo que atualmente somente duaslessdizadas no rio
Uruguai a usina hidrelétrica (UHE) Machadinho |o=ada
aproximadamente a 80 km da confluéncia dos rioo&aa Pelotas, e a
usina hidrelétrica (UHE) Ita, localizada 150 km msgnte de
Machadinho (MAGRI et al., 2008) (Figura 1).



15

Rios Fragmentados e Peixes Migradores

O meio ambiente tem sido degradado e destruid@atpodades
realizadas em grande escala pelo homem, levandasvéspécies e
comunidades inteiras a extingdo. Dentre as ameacdsersidade
biolégica que resulta da atividade do homem podeitsia: destruicao,
fragmentacao e degradacgdo de habitat; super eghtode espécies e a
introducéo de espécies exoticas (PRIMACK E RODRIGUEDO01).

O efeito dos reservatorios na comunidade de pgigde variar
entre regides, dependendo de caracteristicas dwvasdrio e da propria
comunidade. Pode-se citar, por exemplo, a reguldgadmzao a jusante
da barragem, que altera o ciclo hidroldgico naturab se observando
grandes cheias e consequentemente reduz as aagase que sdo
utilizadas por alevinos de algumas espécies conmsale alimentacéo
e abrigo, bem como, diminuindo o estimulo ambiepéah a ovulacdo
final e desova de peixes nas cheias através dadeddos niveis
méaximos e minimos de 4gua (MOULTON E SOUZA, 200&V3,
2006; WEINGARTNER et al., 2008).

As espécies mais afetadas por estas barreirasasfisic
(Hidrelétricas) sdo aquelas que dependem de lomigracles para se
reproduzir, pois além de alterarem caracterisfis&sas e quimicas dos
rios, as barreiras bloqueiam ou atrasam a migras@endente dos
peixes, contribuindo para o declinio ndo sé quatitd (nimero de
peixes), mas também qualitativo (diversidade geagtalém de isolar
populacdes e até mesmo levar a extingdo algumasciespque
dependem de movimentos longitudinais em algumassfde sua vida
(AGOSTINHO, 1992; LARINIER, 2001; PRIMACK et al.,001;
SILVA, 2006; WEINGARTNER et al., 2008).

Portanto, devemos salientar a necessidade de ggéedsem a
manutencao, principalmente, das espécies migradprasiotavelmente
sdo as mais afetadas, buscando assegurar a cq@sedas populacdes
de peixes, bem como a diversidade genética. Camoisgrabalhos de
conservacao genética das populacbes de peixes desernmiciados
antes que ocorra reducdo significativa da sua hiidade genética
(WEINGARTNER et al., 2008).

Estudos de genética de populagcdes de peixes e tles ou
organismos sdo desejaveis para que opcdes codetasmnejo sejam
tomadas. Alguns desses estudos tém utilizado ferre® importantes
para trabalhos de conservacao, onde séo aplicadaisas de biologia
molecular para auxiliar 0 manejo de estoques depdSMALL et al.,
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1998; SIVASUNDAR et al, 2001; NERAAS et al., 2001,
REVALDAVES et al., 1997,2002.)

Distribuicdo e Caracteristicas Bioldgicas do Cuanirochilodus
lineatug

O génerdProchilodusesta entre os mais amplamente distribuidos
e abundantes grupos entre aqueles que vivem reosuleamericanos.
Este género compreende 48 espécies nominais, papémas 13 sdo
consideradas validas (REIS et al., 2003; CASTRO ARV 2004;
FISHBASE, 2008).

As ocorréncias dessas espécies se localizam reglai bacias
Solimdes-Amazonas, Tocantins, Sdo Francisco, P#&araguai,
Paraiba do sul e Uruguai. (SIVASUNDAR et al. 20@49.espécies sado
reofilicas e possuem morfologicamente em comum ccatp porte
médio a grande, que podem ser reconhecidas (dacess) pelos labios
carnosos equipados com duas séries de pequenes daotformes ou
espatulares. Possuem escamas ctendides e a nadhmteal é precedida
por um espinho protuberante, que pode ser afiladobidurcado
(BRITSKI et al., 1988; CASTRO, 1990).

Sao animais detritivoros atuando como condutoresneegia e
biomassa dos niveis inferiores para os niveis grpsr da cadeia
alimentar aquatica, que dependem da correntezamthieate natural
fluvial. Os curimbas realizam migracGes para fieprodutivos, onde
estdo sincronizadas as flutuacdes do nivel da &gapresentam desova
Unica, fecundacdo externa e auséncia de cuidadcentpar
(AGOSTINHO E JULIO JR., 1999; PAIVA 2002).

Este género tem uma grande importancia para a pestarcial
de varios paises da América do Sul, sendo a maisriemte em termos
de biomassa nos rios da Bacia do Prata (AMENGUASIEZARO,
1988) e no Brasil, € um dos principais peixes pstartesanalmente
(IBAMA, 2005). Porém, apesar da grande ocorréncis thacias
brasileiras, observa-se um desgaste dos seus estowiurais nos
Gltimos anos, (CAROLSFELD et al., 2003).

Conservacao da Diversidade Genética de Peixes

Segundo a Unido Internacional para Conservacaor&atda
sigla em inglés IUCN), uma das trés prioridade$bago da conservacao
€ a necessidade de conservar a diversidade gensgicdo que dois
aspectos fundamentais estdo relacionados. Prim@ramnudanca



17

ambiental, que é um processo continuo onde a die€les € necessaria
para a evolugéo e adaptacéo das populacdes asgasdara segunda, a
perda de diversidade esta intimamente ligada coemdbgamia e a
reducdo geral na reproducdo e sobrevivéncia (FRAAMHet al.,
2008).

A fragmentacdo dos rios devido a construgdo dagsap causa
um forte impacto nos estoques de peixes selvagensjpalmente nas
espécies migradoras, como a diminuicdo da divelsidgenética e a
separacdo de populacdes e como consequéncia doedugapacidade
das populagbes a se adaptar e evoluir de acordoasomudancas no
ambiente, que pode levar até a extincdo de algpoadacoes (SILVA
et al., 1998; BEDORE, 1999).

Os estudos de estrutura genética populacional faTmMIo
conhecimento de taxas de endogamia, diversidadeétigen
diferenciacdo entre os espécimes, entre outragmaftbes importantes
para a elaboragdo de planos de manejo (PEREZ-SWEENEAI.,
2003).

Uma etapa inicial importante para o desenvolvimeltonanejo
e conservacaairf situ” e de repovoamento, € o conhecimento prévio da
distribuicdo da variabilidade genética dentro eeepbpulacdes de uma
espécie, que pode ser realizada por meio de massadmleculares.

Para isso, leva-se em conta se uma espécie estudi como
uma populagédo ou como populages geneticamentemntdés, e qual o
grau de interacdo entre elas (HILSDORF E PETRERB2R Neste
contexto, o conhecimento dos atuais niveis de sillede genética e
diferenciacdo dentro e entre populagbes sao newEssPara
recomendacdes de manejo sustentavel.

Uma das estratégias de recuperacao da diversidaamlpiente é
0 uso de animais criados em cativeiro, para finsieioria, ressaltando
ainda mais a necessidade de reconhecer a compaggitica das
popula¢gdes selvagens, com objetivo de realizar rarogs de
melhoramento (NGUYEN, 2008).

Técnicas moleculares para andlise genética

As principais técnicas de biologia molecular didgeis para deteccdo
de variabilidade genética sdo: Sequenciamento da, Ddbenzimas,
RFLP, RAPD, AFLP, minissatélites, microssatélitesuéros (PARKER
et al., 1998; SOLE-CAVA, 2001; LIU E CORDES, 20ROWENA et
al., 2004; SPIDLE et al., 2004). Estes marcado@esciassificados de
acordo com a existéncia de dominancia, sendo derorantes aqueles
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gue sao possiveis fazer a identificacdo de hetwtms (CARVALHO,
2002).

A escolha do método a ser utilizado depende dadexmutagéo
ao nivel de divergéncia que se deseja estudardépuaterial bioldgico
disponivel para o estudo; condicbes de obtencatedesarcadores
(PARKER et al.1998).

Muitos pesquisadores tém realizado trabalhos segftanas
décadas utilizando marcadores moleculares em @rmgani aquaticos.
Gusmao et al. (2005) investigando a estruturac@étiga de espécies
de camardes brasileiros, utilizando aloenzimas pat@nar niveis de
variabilidade genética e a estrutura de populagiBadfantepenaeus
brasiliensis F. paulensis Litopenaeus schimitte a recente espécie
detectadaFarfantepenaeusp. na costa brasileira, encontraram uma
grande diferenciacdo genética pkrgpaulensisentre a lagoa dos Patos
(Sul) e duas populacdes do sudeste brasileiro.r& Raafantepenaeus
sp. diferencas significativas foram detectadaseeatrpopulacdo de
Recife e as de Fortaleza e Ilhéus.

Utilizando dados de aloenzimas, Peres et al. (2808aram a
variabilidade genética dAstyanax altiparanagia Bacia do Alto Rio
Parana, onde seus resultados mostraram que asagbgslestudadas
sdo geneticamente diferentes e tem um alto grawadbilidade
genética. Através deste mesmo tipo de marcadaariagio genética e
estrutura de populagdo em duas espécies de mexNhgdella spp foi
avaliada (OLIVEIRA et al. 2005), detectando uma iakilidade
genética muito menor do que o esperado com o tawndalpopulacéo
registrada.

Almeida et al. (2003), analisou a estruturacdo [amenal de
Pimelodus maculatusdo rio Tieté e Parana-Panema, através de
marcadores RAPD e concluiu que a populacdo do iaié Testa
geneticamente homogénea, enquanto a populacdo aranapanema
esta estruturaddJtilizando este mesmo marcador molecular, Lidani et
al. (2006) caracterizaram a variabilidade gené®Eaim estoque cativo
de Rhamdia quelempor analises de PCR-RAPD, evidenciando uma alta
variabilidade genética destes individuos catives.l&jos fragmentados
do rio Yangtze na China, Wang e colaboradores (P@f@liaram a
diversidade genética de populacdo do pebdter erythrpteruse
verificaram que houve diferenca significativa entie populacdes
estudadas.

Marcadores microssatelites tem sido utilizadosa@ramentas
de varios estudos genéticos devido ao seu altd aévpolimorfismo e
sua conservagdo entre espécies sendo consideradtis eficientes
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(FITZSIMMONS et al, 1995, WALDBIESER et al, 2001;
CUNNINGHAM E MEGHEN, 2001; CARVALHO, 2002;
CARVALHO-COSTA, 2006; HATANAKA et al., 2006).

Na Tabela 1 estd um resumo das principais carstites dos
marcadores moleculares.



Tabela 1 Comparacédo dos métodos principais de estimatiBiatfiversidade molecular.

Abordagem Principal Aplicagao Custo Dados Heranga écnita  Problema

AFLP Mapeamento genético, diversidade Médio Rapido Dominante Média Falta de homologia,
genética dingerprinting dominancia

Isoenzimas Fingerprinting e diversidade genética Baixo Muito Co-dominante  Dificil Precisa Material fresco

Rapido

Microssatelites Mapeamento genético, diversidade Médio Réapido Co-dominante Média Busca de Primera pE€R
genética, filogenia ngerprinting

Minissatélites Fingerprinting,filogenia e diversidade Médio  Rapido Co-dominante Dificil Falta de homobgi
genética

PCR/RFLP Mapeamento genético, diversidade Baixo Rapido Dominante Facil Escolha de gene
genética, filogenia &ngerprinting

RAPD Fingerprinting, mapeamento genético e  Baixo Muito  Dominante Dificil Falta de homologia,
diversidade genética Rapido dominancia, reprodutividade

Sequenciamento  Taxonomia, interespecifica e filagen  Alto Baixo  Variavel Facil Interpretagdo dos résdos

P&D- esforco de pesquisa e desenvolvimento; Dadekcidade na produgdo de dados; Técnica- fac#id#el interpretar geneticamente os

dados. Abreviagdes: AFLP, “amplified fragment ldngtolymorphism”; RAPD, “random amplified polymorghiDNA”; PCR/RFLP,

‘Polymerase chain reaction/restriction fragmengtarpolymorphism (SOLE-CAVA, 2001; Faleiro, 2007).

0c¢
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Estudos realizados com o género Prochilodus

Atravéz do método de isoenzimas, andlises da \idede
genética de subpopulacdes Bimchilodus lineatusle trés localidades
na Bacia do Rio Parana apresentaram um baixo déveliferenciacéo.
Os valores de distancia e identidade genética soggue, na regido da
planicie de inundacaoP. lineatus representa uma Unica unidade
reprodutiva com alto fluxo génico. Dos 18 loci itlétados, apenas seis
mostraram polimorfismo (REVALDAVES et al., 1997).

Em 2002, Carvalho isolou e identificou dois loci de
microssatélites de. lineatussendo estes importantes para o auxilio do
esclarecimento da biologia basica desta espéciemaomento em
questdo, tendo como aplicacdo imediata para o ms@igciculturas,
determinacdo de paternidade, aplicacdo e monitort@anm®pulacional e
entendimento do impacto provocado pelas barragens.

Carvalho-Costa (2006) isolou e caracterizou 13 loci
microssatélites, sendo que apenas sete foram pétos para
Prochilodus costatusEm 2008, este autor analisou a variacdo genética
P. costatuspara investigar a estrutura genética de populagfiesrés
pontos de jusante na represa de Trés Marias/MIzamiio seis loci de
microssatélites. Os peixes dos trés pontos apeesemtniveis de
diversidade genética similar e ndo foi detectaflereticiacdo genética,
sugerindo qué®. costatus® uma Unica unidade reprodutiva na area de
estudo.

O isolamento e caracterizacdo de 13 novos lociassatélites
para a espéci®rochilodus argentudoi descrito por Barbosa et al.
(2006). Adicionalmente, foram feitas, com sucesamplificacbes
heterdlogas em duas outras espédtaxstatuse P. lineatus Em 2007,
Yazbeck e Kalapothakis descreveram cinco novos |as
microssatélites parB. lineatus Estes loci mostraram-se informativos
para analise genética de populacdo, e manejo Bespein reservatorios
do rio Grande.

Estudo realizado em 2008 por Barbosa e colaborad@screveu
o isolamento e a caracterizacdo de nove novosléoniicrossatélites de
P. argentusonde amplificaram novamente nas espéeiasostatuse P.
lineatus sendo polimérficos para ambas as espécies.

Um estudo com individuos de. argentusamostrados em dois
pontos com caracteristicas ambientais distintageg#&o jusante da
represa de Trés Marias no rio S8o Francisco, anitlp trés novos loci
de microssatélites homoélogos e um interespecifimorealizado para
avaliar a variacdo dentro e entre os dois pontosgdndo confirmar a
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existéncia de sub estruturacdo populacional. Qdtage®s mostraram
grande namero de alelos exclusivos e boa variabiédyenética em uma
das regides estudadas, reforcando a co existéaadetentes unidades
reprodutivas nesta area. Também foram encontradgerdas
populacionais significativas entre os dois pontesadleta, reforcando a
existéncia degool’ génico distinto (HATANAKA, 2006).

Um alto nivel de variabilidade genética foi encadtr no alto rio
Uruguai entre os individuos d& lineatusutilizando marcador RAPD
por Ramella et al. (2006)

O presente estudo teve como objetivo estimar arsidsde
genética e a estruturacdo das populagbePRrdehilodus lineatusda
bacia do Alto Rio Uruguai, bem como verificar suariabilidade
genética e de pisciculturas que em algum momenteéeram alevinos
para repovoamento da bacia do rio Uruguai.

O trabalho apresentado sera submetido para pgétiaza revista
Genetics and Molecular Biology.
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DIVERSIDADE GENETICA EM CURIMBA @rochilodus lineatus
(PISCES, CHARACIFORMES) NA BACIA DO ALTO RIO
URUGUAI, BRASIL

RESUMO

O Brasil é dependente dos regimes hidrologicos Blasias
Hidrograficas para gerar energia elétrica. A fragt@gdo do ambiente
aquatico, pela construgdo de barragens, gera @tgano meio,
causando problemas para a integridade do habitahpasicdo e
abundéancia de espécies, quebrando etapas esseloci@ito de vida de
algumas espécies de peixes migradores corRooohilodus lineatus
contribuindo para o declinio quantitativo e quéilita ou isolamento de
segmentos populacionais. Esta espécie tem grandeortamcia
comercial e se encontra amplamente distribuiddaeiss hidrograficas
do Brasil (Solimdes-Amazonas, Tocantins, Sao Fsanci Parana-
Paraguai e Uruguai). A bacia do alto rio Uruguassud um grande
numero de barragens, podendo estar influenciandepraducéo desta
espécie. Assim, este estudo teve como objetivamast diversidade
genética e analisar se h& estruturacao populactonBl lineatusentre
diferentes pontos nesta bacia. Foram analisadost&@plares desta
espécie, coletados em 14 pontos amostrais de ds g coletas
utilizando-se nove loci de microssatélites que sgrtaram alto nivel de
polimorfismo. Nos resultados observou-se desvio egailibrio de
Hardy-Weinberg para todos os pontos amostrai8,(5b), exceto para o
ponto 12, no sitio de coleta Montante UHE Ita. @veare structure,
identificou uma estruturacdo entre 0s pontos amisstanalisados
(K=3).

Palavras chaves: genética de populacdo, micrassatélanejo
pesqueiro, marcador molecular, curimba, characiésirBrasil
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INTRODUCAO

A bacia do alto rio Uruguai possui uma area dexapradamente
384.000 krfi, dos quais 176.000 Knestao no territério brasileiro, sendo
46.000 km situados no Estado de Santa Catarina e 130.060nkm
Estado do Rio Grande do Sul (ANEEL, 2008). Zanisilio e
colaboradores (2004), utilizando critérios morfaddg, identificam
diversas espécies de peixes nha bacia brasileiraltdorio Uruguai,
dentre elas ®rochilodus lineatus

Nesta regido, na calha principal do rio Urugugiesiperando as
usinas hidrelétricas de It (UHEI) e Machadinho HMJ, porém
existem barramentos em seus rios formadores, daBeldHE Barra
Grande) e o0 Canoas (UHE Campos Novos) e em algbogirios como
UHE Quebra Queicho no rio Chapeco.

O género Prochilodus compreende 48 espécies nominais,
contudo, apenas 13 sdo consideradas validas (REISI.,e2003;
CASTRO E VARI, 2004; FISHBASE, 2008). Espécies degénero
variam de tamanho médio a grande (BRITSKI et &88) sendo,
peixes economicamente importantes, tanto para eapesntinental
guanto para a aquicultura. Além disso, desempentmanmmportante
papel na dindmica dos rios da regido Neotropi@lidd ao seu habito
alimentar detritivoro, atuando na ciclagem de antds oriundos de
materiais em decomposicdo (BRITSKI et al., 197Z€KER, 1996).

Este peixe possui habito migratorio para fins rdptiwos e essas
migracbes estdo sincronizadas com flutuacdes del mda agua,
podendo ser realizadas de um rio para o outro nalmio com a desova
na coluna de agua. Os ovos, mais tarde as laréas)esados pela
corrente para areas de planicie, inundadas pel@rdaondo nivel da
agua (AGOSTINHO E JULIO JR., 1999; PAIVA et al.,02). O alto
rio Uruguai, apresenta diferencas hidrolégicas efonwétricas dos
outros rios da bacia do prata, pois tem a presal®aum canal
encaixado, auséncia de planicies, lagoas margmaisegularidade
sazonal das chuvas, sendo assim os peixes ddaltiyuguai como o
Prochilodus lineatusapresentam estratégias reprodutivas diferentes dos
outros rios da bacia do prata. Através de algunsles, a presenca de
ovos e larvas par&rochilodus lineatusneste rio, foi detectada em
ambientes loticos e mais distantes das barragerataaio Uruguai
(REYNALTE-TATAJE et al, 2008; REYNALTE-TATAJE E
ZANIBONI-FILHO, 2008).

A devastacdo ou fragmentacdo do habitat, aliadaphbracéo
excessiva dos organismos aquaticos e terrestriggdd como uma das
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principais causas das extingdes contemporaneas odganismos
aquaticos (PRIMACK E RODRIGUES, 2001; ROZZI et 2aDP1).

As espécies mais afetadas pelas alteracdes anibisideaquelas
que possuem: distribuicdo geogréfica restrita; tdmmapopulacional
pequeno; baixa densidade populacional; grande godae requerem
uma area extensa para sobreviver; nichos especiabz baixa
variabilidade genética e hdabitos migratérios (AGOETO, 1992;
LARINIER, 2000; PRIMACK et al., 2001; SILVA, 2006;
WEINGARTNER et al., 2008). Dentre as causas daniegacdo do
habitat pode-se citar a construcdo de hidrelét@dsaguais impedem a
migracdo das espécies. Carvalho-Costa (2006), asglodos impactos
da construcéo da barragem de Trés Marias/MG reddatia migratoria,
constatou que o principal impacto foi a imposdikitie de passagem
dos peixes através da barragem. Sato e colabosad®@5) em estudos
histolégicos das gbnadas de. argenteus revelaram distarbios
reprodutivos nos espécimes capturados em uma ifediatamente a
jusante da barragem, quando comparados a individiioegides mais
distantes

A interrupcdo da livre migracdo de peixes causadtasp
barragens tem como consequéncia alteracdes dailiddde genética e
das frequéncias alélicas de populacdes migrat@HasTANAKA E
GALETTI JR., 2003).

Neste contexto, Wasko e Galetti Jr. (2002) revalara
diferenciacdo genética dBrycon lundii coletados imediatamente a
jusante da barragem de Trés Marias em relacdoémigsgs coletados a
40 km a jusante da barragem. Da mesma forma, $82068&) concluiu
gue populacBes deseudoplatystoma corruscade quatro localidades a
jusante a barragem de Trés Marias eram geneticanu#figrenciados
entre si, e que os exemplares coletados proximobamiagem
apresentavam menor variabilidade genética.

Estudos (HATANAKA et al., 2006; HATANAKA e GALETTI
JR., 2003) coni. argenteusem duas regides do rio Sdo Francisco (no
reservatorio de Trés Marias e a jusante da cortlaétos rios Abaeté e
Sao Francisco) sugeriram a existéncia de estridtanagpulacional entre
essas duas areas. Ja Revaldaves et al. (1997 prastuctravéz do
método de isoensimas, populagbesPdéneatusem trés localidades da
bacia do alto Parana e ndo encontraram difereigraifiGativas entre as
populagdes, sugerindo a existéncia de um (pacdgénico ao longo da
area estudada. Ainda na bacia do Parana, Sivasendalaboradores
(2001), utilizando a regido controle do mtDNA (), encontraram
alta homogeneidade genética entre populacde®.dbneatus com
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haplétipos similares ocorrendo distantes até 21680 A explicacéo
para esse alto fluxo génico, segundo os autoresa,shabito migratério
dessa espécie.

Como visto grandes barragens podem constituir emeitas
intransponiveis na rota migratéria dos peixes decpma, reduzindo ou
eliminando a sua eficiéncia reprodutiva (BEDORE,99)9 Essa
interrupcdo no ciclo natural das espécies interfdiretamente no
processo reprodutivo, podendo levar a extincicedpécies nativas da
regido (SILVA et al., 1998). Além disso, com a re@ln de seus
estoques, grande parte da sua variabilidade ganétjgerdida, o que
pode dificultar ou impedir sua adaptacdo ao ambieaso ele sofra
alteracbes (BEDORE, 1999).

Devido a estes fatores, uma das ferramentasadldliz atualmente
na conservacdo da diversidade genética dos riosnéplantacdo de
programas de repovoamento, sendo de suma impa@taci
monitoramento genético e biolégico desses prograrj@asque o
repovoamento pode representar riscos genéticos pugmilacdes
naturais, (WAPLES, 1999).

Na atualidade, muitos grupos tanto governamertgamo nao
governamentais, tem realizado “repovoamento” nalda rio Uruguai
indiscriminadamente, mas alguns destes ndo ténunmeembasamento
cientifico, potencializando riscos para o meio antd. Portanto, ha
necessidade de acompanhamento de profissionaisitealos e algumas
diretrizes como, a coleta de reprodutores pararmagio de plantel
oriundos da regido alvo, desenvolvimento de manggrséticos de
progénies, para acdes especificas do manejo, fdidua selecdo de
reprodutores, formacdo de familias, acasalamenpoétieas de criacdo
e liberacédo.

Neste cenario, a capacidade de identificar e iaat
geneticamente estoques dessas espécies de peix@hasessencial.
Marcadores moleculares tém sido amplamente utdzagara a
estimativa de variabilidade genética em populag@msrais (LIU E
CORDES, 2004; ROWENA et al., 2004; SPIDLE et @004 e devido
a seu alto nivel de polimorfismo, microssatélias se tornado um dos
marcadores mais importantes em estudos de con8ervag
(FITZSIMMONS et al., 1995; PEPIN et al., 1995; GO&TEIN E
SCHLOTTERER, 1999; CHAMBERS E MACAVOY, 2000;
CUNNINGHAM E MEGHEN, 2001; WALDBIESER et al., 2001;
PEREZ-SWEENEY et al., 2003).

Neste contexto, o presente estudo teve com fird®idsstimar a
diversidade genética e a estruturacdo de populadédzrochilodus
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lineatusda bacia do alto rio Uruguai e de algumas pisticas, que de
alguma forma ja realizaram repovoamento nesta bacia

MATERIAL E METODOS
Coleta e Amostragem

As coletas foram realizadas entre os anos de 2Q00% em dez
pontos do Alto do Rio Uruguai (um a montante da Uachadinho,
seis a montante da UHE Ita e trés a jusante da ltjEe em quatro
pisciculturas da regido Oeste de Santa Catarinaste@ Centro Oeste
do Rio Grande do Sul (Figura 1). Foram coletadomdividuos a
montante da UHE Machadinho, 49 a montante da U8 a jusante
da UHE It4 e 51 individuos nas pisciculturas (Tal®|

De cada animal foi retirado um fragmento de nadadéie
aproximadamente 1 &n o qual foi estocado em &lcool 96%.
Posteriormente, as amostras foram acondicionaddeeemer -18 °C até
0 momento da extracdo do DNA.

Extracdes de DNA

O DNA total das amostras foi extraido através dotgmolo
CTAB 2,0% (“cationic hexadecyl trimethyl ammoniunrolnide”,
detergente catibnico).

Na primeira fase a amostra foi cortada em um tamate 0,5
cn?, colocada em um microtubo de 2000 pl, identificaaim qual foi
adicionado 500 pl de tamp&do CTAB 2,0%, 4 pl deginase k (10
mg/ml) e colocado em banho-maria a 60°C para dige$ tecido por
60 minutos ou até a digestao ter sido completada.

Na segunda fase foram adicionados 250 pl Fen&Oeu2 CIA
(Cloroférmio — alcool isoamilico — 24:1) vertido b0 minutos para
homogeneizar, centrifugado em 14.000 RPM por 2Qutos Apds a
centrifugacéo, o sobrenadante foi transferido @ pan novo microtubo,
lavado novamente com 250ul de CIA vertido por nfisninutos,
centrifugado novamente a 14.000 RPM por 15 minetosobrenadante
foi entdo retirado e transferido para um novo ntidso. Apds esta
lavagem, foi adicionado o dobro do volume do scdlante de etanol
100% para precipitar o DNA total, acondicionandweimight” em
freezer -18 °C.

Na terceira fase as amostras foram centrifugaaiag°€, 14000
RPM, por 20 minutos, o sobrenadante foi vertidaieienou-se de 200
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a 500 pl de etanol 100%, centrifugou-se em 14000/ Rfdr 10
minutos, verteu-se o etanol e esperou-speliét” secar. Agelletseco
foi adicionado, de acordo com o tamanho do mesm&0da 100 pl de
agua ultra pura e 4 ul de RNAse e deixado em bardr@a a 37°C por
60 minutos, para solubilizar géllet”. Posteriormente o DNA obtido
foi acondicionado em freezer -20 °C. Antes dasisg®lo DNA estoque
foi quantificado em gel de agarose 1%, atravéslekeoforese como
descrito por Sambrook e Russel (2001). Apos a ficagfio, preparou-
se uma solucédo DNA trabalho, com concentracaordgub.

Reacdo de “PCR” e eletroforese

A amplificacdo em cadeia da polimerase (PCR) falizada de
acordo com as condicbes padrdo Sambrook e Rug3el)(2Neste
estudo foram testados 17 Loci microssatélites destes, Pcosl4,
Parl2, Parl4, Parl5, Par2l, Par35, Par43, Par6&,Hzar76, Par80,
Par82, Pli34, Pli43, Pli60, Pli61 e o PIO1 (BARBO®A al., 2006;
YAZBECK,G.M. E KALAPOTHAKIS, 2007; BARBOSA et al2008;
CARVALHO-COSTA et al.,, 2008; ) sendo que apenasenimci de
microssatélites amplificaram (Tabela 3). As reacdesPCR foram
realizadas em microplacas de 96 pogos em termdoicla

As reacdes mix de PCR continham um volume totall@eul,
sendo 1,2 pl (3,6 pmol) de cada iniciador (“primef,4 pul de DNTP
(200 uM) mix, 1,5 de tampédo 10x (1,5x), 0,3 pl terato de magnésio
(1,5 mM), 0,2 ul de Tag DNA polimerase (invitrogei®,8 ul de
DMSO, 0,4 ul de &gua ultra pura e 3 pl de DNA. Gdos de
temperaturas foram precedidos por incubacdo deatigagdo de 5 min.
a 95°C, seguidos de 60 segundos a 94°C (desnatiir&@asegundos a
X °C (temperatura de anelamento — Tabela 3) e §0mss a 72°C
(extensdo) por 35 ciclos, 20 minutos a 72°C (eerfsal), quando
entdo as amostras eram refrigeradas a 4°C.

Os alelos de microssatélites foram fracionadostamanho em
géis de poliacrilamida ndo desnaturante contenda wvazdo 19:1
(acrilamida:bis-acrilamida). Os géis foram prepasaem tampé&o TBE e
montados em placas de vidro com 38x32 cm. Os gésnf colocados
em cubas verticais (Biorad) contendo TBE 0,5X emmtimlos ao um
campo elétrico de 55 wts por aproximadamente 9@itmin(dependendo
do peso molecular do loco). Apds a corrida os f@&m corados em
nitrato de prata e em seguida, digitalizados.

O processamento das amostras e as analises mogscfdeam
realizados no Laboratério de Fisiologia e Desenmanto de Genética
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Vegetal (LFDGV) do Centro de Ciéncias Agrérias daivdrsidade
Federal de Santa Catarina.

Tabela 2: Sitios amostrais Beochilodus lineatug localizagdo. Sendo
P = piscicultura, JI = Jusante UHE Ita, M= MontabtHE ItA e MM =
Montante UHE Machadinho.

Sitio N

amostral amostral Ponto Local de coleta Coordenadas geograficas
11 P1 Piscicultural ~ 29°44'13.23'51° 510.54"0
17 P2 Piscicultura 2 28°23'21.17'%8°54'46.69"0
: 10 P3 Piscicultura3  28°14'26.57"58°46'14.79"0
13 P4 Piscicultura4  27° 4'36.68"53° 2'54.68"0
10 J J“S?trgiUHE 27°6'8.67"S  53°24'5.43"0
Jl 7 a2 Jusante UNE  27° 5'52.65'5 53° 0'59.43'0
31 a3 Jusante UNE 270170.67's 52°2339.40°0
14 MI1 Moml"’t‘gtf UHE  57°177.64"s 52°20'24.43'0
11 MI2 Momigtg UHE  5701830.65"s 52° 6'3.41"0
4 MI3 Montante URE  27°22:41.66"551°59'16.42'0
" 8 Mi4 Montate URE  27°30'10.66"5 51°54:3.42'0
4 MI5 Moml"’t‘gf UHE  5703214.65"s51°51'22.42"0
8 MI6 Momigti UHE  57031135.65"s 51°47'4.42"0
MM 5 MM Montante UHE 2054153 3975 51°28'3.84"0

Machadinho
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Santa Catarina

Rio Grande do Sul

Sdo Leopoldo

[
P1

135 KM

Figura 1: Mapa hidrogréafico do Alto Rio Uruguai casentificacdo dos pontos
de coleta (vermelho), sendo UHEI, usina hidrelétrie Ita; UHEM, usina
hidrelétrica de Machadinho; UHEBG, usina hidret&trile Barra Grande.
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Andlises dos dados moleculares

As amostras foram genotipadas através do programa
TOTALLAB 100, versdo demo. A \variabilidade genétiaias
populagbes dé. lineatusfoi determinada utilizando-se 0s programas
FSTAT v.2.9.3.2 (GOUDET, 2002), ARLEQUIN v.3.1 (ERXEFIER
et al, 2006), SAMOVA v.1.0 (DUPANLOUP et al., 2002
STRUCTURE.2.2 (PRITCHARD et al., 2000).

A presenca de alelos nulos foi verificada atravesprbgrama
MICRO-CHECKER (VAN OOSTERHOUT et al., 2004). O prama
“GENEPOP” (Raymond & Rousset,1995) foi utilizadagpastimar o
numero de migrantes por geragao.

Para a construcdo do dendrograma utilizou-se ayramma
PHYLIP v.3.6 (FELSEINTEIN, 2005) e o programa TRBHEW
v.1.6.6 (PAGE, 1996). Os alelos foram analisadosvés do programa
TOTALLAB 100. A riqueza alélica foi calculada utiindo-se do
FSTAT. O nimero de migrantes por geracag) (i calculado através
de alelos privados com correcdo de tamanho da agfmlatravés do
GENEPOP (BARTON E SLATKIN, 1986).

Uma andlise espacial de variancia molecular (SAMOVA.O;
DUPANLOUP et al., 2002) foi utilizada para detecatrutura de grupo
da populacdo. Apos esta andlise, os grupos sugdiodam analisados
no programa ARLEQUIN, onde, para todos os I6cuetarozigosidade
esperada, heterozigosidade observada e seupvdtam estimados
com o teste exato usando uma cadeia de Markov c6ra0Q
permutagfes (GUO E THOMSON, 1992; LEVENE, 1949).d@svios
do equilibrio de Hardy-Weinberg (GUO E THOMSON 1392imero
de alelos, estatisticas F, o indice de endogkg®@a estrutura genética
populacional também foram investigadas atravésdise de variancia
molecular (AMOVA, EXCOFFIER et al., 1992) neste gnama (WEIR
E COCKERHAM, 1984).

A estruturacao genética, a possivel existénciardgog naturais
de populagbes e a particdo molecular entre e ddogdocais, além de
variacdes entre os individuos, foi calculada asad@ analise de
variancia molecular (AMOVA) e a distancia genéticdre e dentro dos
grupos foi calculada através das estatisticas FVdght (WEIR E
COCKERHAM, 1984).



Tabela 3 — Identificacdo e caracteristicas dosiddres utilizados, sendo I.- identificador, N.ariimero de alelos
descrito na literatura, A.l. — amplitude descrit literatura e T.a.t.- temperatura de anelamentzado no
trabalho, T.a.l. - temperatura de anelamento desuai literatura.

l. Repeticéo Sequéncia (5'-3") N.a.l. A l.(pb) T.a.t. (°C) T.a.l. (°C)
iz woy,  PCOACISCTCCTOTE o e s oo
it oo, LSUTASSSOROMTIO o meam  w w
Parl5 (CT)o(GTCT)o(GT)2 ;:: ?gilif;;ﬁggg_?gé’:gﬁ;g 20 144-196 47 47,2
Pazt  (Tom,  LOMMGGATMGTAGCTCAS T s g 4
puis CUZOR T CCTTGATCTICTS 1 umw  w  w
a0, [OSCCIOMCIONS o aam = w
e omy  LOCMOMSSIOMCNS e s
o e, L CCCOMCCSTOC ) uaw  m
Pli60 (GA),3 F: GCTAGGACGGTTAGCGTCCACTG 16 130-228 67.4 69

R: CGACACGTACATCATTACCTCGG

w
N
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Para a construcdo do dendrograma, os valores ddz nokst
distdncia genética (SLATKIN, 1995) fornecidos pefrograma
ARLEQUIN, foram utilizados no programa PHYLIP (FEESSTEIN,
2005) e depois visualizado no programa TREE VIEW66 (PAGE,
1996).

O programa STRUCTURE foi empregado para verificar a
estrutura populacional. Para a determinacao do miae populacdes
(K) existentes utilizou-se o modelo de ancestrdiédéadmixture), com
os alelos correlacionados, que permite a resologidma na separacao
das populagbes com K variando de 1 a 14. Duagdesrindependentes
com 500.000 simula¢des em cadeias de Monte CartkdMdMCMC)

e 100.000 geracdes “burn in” foram usadas para calta de K. O

numero exato de populacdes é esperado ser o vatapdtno estimado
pelo modelo log-likelihood, log [P(X/K)] (FALUSH etl., 2003). Apds

ter sido calculado o valor de K, foi realizado écabp do AK segundo

Evanno e colaboradores (2005), para confirmar ordg k, sendo ele o
maior valor doAK.

RESULTADOS
Andlise intrapopulacional e varia¢cdo dos microdisase

Os nove microssatélites utilizados neste estudoanfor
polimérficos. O menor niumero de alelos foi encaldranos pontos
amostrais: P4 e MI3, com dois alelos para os IdiiOPe Parl5,
respectivamente (Tabela 4). O ponto amostral Ji8saptou 0 maior
numero de alelos (24) para o loco PI01. Consideraodos os pontos
amostrais, o loco PI01 mostrou-se o mais polimdyfiom 44 alelos e o
loco Pli60 o menos polimérfico, com 21 alelos. dn€iderando todos
os locos, o ponto amostral que apresentou o mdigrero médio de
alelos foi a JI3, com numero médio de 17,22 algsnenor namero
médio de alelos foi encontrado no ponto amostidliaacom média de
3,67 alelos.

A heterozigosidade esperada)(Mariou de 0,195 a 0,958 (Par21
e Par82, respectivamente, ponto JI1) e a hetesidaye observada
(Ho) variou de 0,1 (Par21 no JI1) a 1, (PIO1 nos moiid, JI2, Mi4;
Par82 nos pontos, P3, JI1, MI3; Par2l no ponto. Xy pontos
amostrais apresentaram desvio no equilibrio de yd&veinberg
(EHW) para a maioria dos loci, com excec¢do do pamwstral, MI3
(Tabela 4). O indice de endoganfig, ha maioria dos loci, para todos
0S pontos amostrais, apresentou valores positidisaindo a existéncia
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de déficit de heterozigotos. Verificaram-se valonegativos para o
indice de endogami&s indicando a existéncia de um excesso de
heterozigotos (Tabela 4), para alguns loci na naidos pontos
amostrais. Os pontos amostrais que apresentarawoslede EHW
acusaram a presenca de alelos nulos, podendo sedasnpossiveis
causas da deficiéncia de heterozigotos na populacéo

A maior riqueza alélica (2,00) foi encontrada nosntps
amostrais JI1, MI1, MI3 e MM nos loci Par21, Par8&ar43 e PIO1,
respectivamente. Considerando-se todos os locospowoto JI1
apresentou a maior riqueza alélica total (aproxanahte 17,24). O
ponto MI3 apresentou o menor valor (aproximadamga) de riqueza
alélica para o loco Parl5.

Andlise interpopulacional

Na Tabela 5 apresentam-se os valores de diversiadica das
comparacdes entre os pares de populag@ggdiagonal inferior) éRst
(diagonal superior). Os menores valores significatidestes parametros
foram 0,0441 (P1 e P2) e 0,1088 (P2 e MI6), e ommm valores
significativos foram 0,2637 (P4 e MI3¢ 0,5647 (P2 e MI3),
respectivamente. As significAncias positivas sugerama leve
estruturacdo. Os pontos amostrais P1, P2, P3, R epresentaram
diferencas significativas para o paraméigg em todas as comparagdes
com os demais (Tabela 5).

O numero de migrantes ou fluxo génico histoéricdgudado com
base nos alelos privativos (BARTON & SLATKIN, 1988presentou
valor igual a 2,32 quando analisados 14 pontos mai®se 1,79 quando
analisados os 4 sitios amostrais.



Tabela 4 Frequéncia alélica para marcadores do tipo msatétites enProchilodus lineatugFs;). Entende-se, N = nimero de

individuo; n = nimero de aleloBjs = indice de endogamia;.# heterozigosidade observada;Hheterozigosidade esperada;

EHW = equilibrio de Hardy-Weinberg; R = riquezaliaks NS=ndo significativo; (*)= significativo (p<05).

Sitio Ponto N Loci

Amostral Parl2 Parl4 Parl5 Par2l Par4d3 Par80 Par82 PIO1 BO

P1 11 n 8 7 7 7 8 11 11 9 6
Fis 0,694 0,058 0,454 0,278 0,095 0,034 0,327 0,490 1760,
Ho 0,273 0,818 0,455 0,636 0,818 0,909 0,636 0,455 090,9
He 0,861 0,866 0,814 0,870 0,900 0,939 0,931 0,870 79,7

EHW * NS * NS NS NS * * NS
R 1,837 1,866 1,835 1,847 1,884 1,939 1,921 1,847 791,7

P2 17 n 10 6 10 7 8 7 10 6 7

Fis -0,049 0,094 0,496 0,568 0,183 0,176 0,004 -0,19352D

Pisciculturas

P) Ho 0,941 0,706 0,412 0,353 0,706 0,706 0,882 1,000 120,4
He 0,898 0,777 0,804 0,802 0,859 0,852 0,886 0,843 480,8

EHW NS NS * * * NS NS * *
R 1,887 1,777 1,900 1,802 1,859 1,852 1,886 1,843 181,8

P3 10 n 5 3 5 5 5 5 7 3 4

Fis -0,110 -0,190 0,614 0,115 -0,165 -0,165 -0,324 59,4 0,866
Ho 0,900 0,800 0,300 0,600 0,900 0,900 1,000 0,800 000,1
He 0,816 0,679 0,753 0,674 0,779 0,779 0,768 0,563 100,7

EHW NS NS * NS NS NS * NS *
R 1,816 1,679 1,658 1,674 1,779 1,779 1,768 1,563 601,5

Ge



Tabela 4: Continuacao

Sitio Ponto N Loci
Amostral Parl2 Parl4 Parl5 Par2l Par4d3 Par80 Par82 PIO1 B0
Pisciculturas P4 13 n 4 3 3 4 6 6 6 7 2
P) Fis 0,795 0,040 0,000 -0,269 -0,134 -0,134 0,055 -0,0a8065
Ho 0,154 0,615 0,692 0,923 0,923 0,923 0,769 0,769 610,4
He 0,726 0,640 0,692 0,735 0,818 0,818 0,812 0,763 920,4
EHW * NS * NS NS NS NS NS NS
R 1,681 1,640 1,529 1,735 1,818 1,818 1,812 1,763 921,4
Ji1 10 n 11 10 9 3 8 11 14 12 7
Fis 0,467 0,412 0,532 0,500 0,612 0,365 -0,047 0,0306630,
Ho 0,500 0,500 0,400 0,100 0,300 0,600 1,000 0,900 000,3
He 0,916 0,832 0,832 0,195 0,747 0,926 0,958 0,926 580,8
EHW * * * NS * * NS NS *
R 1,902 1,832 1,939 2,000 1,933 1,933 1,958 1,915 251,8
JI2 7 n 11 7 9 7 9 10 8 8 7
Fis 0,268 0,520 0,392 -0,200 0,077 0,250 0,241 -0,0912000
Jusante Ita Ho 0,714 0,429 0,571 1,000 0,857 0,714 0,714 1,000 140,7
Jn He 0,956 0,857 0,912 0,846 0,923 0,934 0,923 0,923 79,8
EHW * * * NS NS * * NS NS
R 1,956 1,857 1,956 1,846 1,923 1,934 1,923 1,923 79,8
JI3 31 n 15 11 21 12 14 21 23 24 14
Fis 0,511 0,183 0,663 0,054 0,241 0,345 0,326 0,200 240,3
Ho 0,452 0,613 0,323 0,839 0,710 0,613 0,645 0,742 810,5
He 0,916 0,748 0,948 0,886 0,932 0,931 0,952 0,924 540,8
EHW * * * NS * * * * *
R 1,908 1,748 1,951 1,873 1,926 1,947 1,956 1,936 371,8

9¢€



Tabela 4: Continuacao

Sitio Ponto N Loci
Amostral Parl2 Parl4 Parl5 Par2l Par4d3 Par80 Par82 PIO1 B0
Mi1l n 5 3 4 4 3 5 4 3 4
Fis 0,455 0,333 0,700 0,368 0,667 0,400 0,000 0,294 29,4
Ho 0,500 0,500 0,250 0,500 0,250 0,500 0,750 0,500 000,5
He 0,857 0,714 0,750 0,750 0,679 0,786 0,750 0,679 210,8
EHW NS NS * NS NS NS NS NS NS
R 1,857 1,714 1,600 1,833 1,500 2,000 1,750 1,679 33,7
MI2 11 n 7 4 6 11 6 7 7 8 9
Fis 0,227 0,000 0,506 0,212 0,527 0,362 -0,029 0,0003440,
Ho 0,636 0,727 0,364 0,727 0,364 0,545 0,818 0,818 450,5
He 0,814 0,727 0,719 0,913 0,749 0,840 0,796 0,818 180,8
EHW NS NS * NS * * * NS *
Montante Ita R 1,814 1,727 1,614 1,900 1,803 1,840 1,797 1,818 841,7
(MI) MI3 4 n 4 3 2 4 3 4 5 5 3
Fis 0,368 0,700 -0,200 0,429 0,500 0,100 -0,200 0,14300@
Ho 0,500 0,250 0,500 0,500 0,250 0,750 1,000 0,750 500,7
He 0,750 0,750 0,429 0,821 0,464 0,821 0,857 0,857 500,7
EHW NS NS NS NS NS NS NS NS NS
R 1,750 1,750 1,429 1,733 2,000 1,733 1,857 1,800 501,7
M4 8 n 6 4 4 9 6 5 4 6 4
Fis 0,045 0,028 -0,183 0,168 0,576 0,371 0,233 -0,4002530
Ho 0,750 0,625 0,750 0,750 0,375 0,500 0,500 1,000 000,5
He 0,783 0,642 0,642 0,892 0,850 0,775 0,642 0,733 580,6
EHW NS NS NS NS * NS NS NS NS
R 1,783 1,642 1,642 1,868 1,850 1,775 1,642 1,733 581,F

LE



Tabela 4: Continuacao

Sitio Ponto N Loci
Amostral Parl2 Parl4 Parl5 Par2l Par4d3 Par80 Par82 PIO1 Pli6
MI5 8 n 5 3 4 4 5 4 4 4 4
Fis 0,488 0,028 0,300 -0,140 0,263 0,512 0,523 0,3710290,
Ho 0,375 0,625 0,500 0,875 0,625 0,375 0,375 0,500 250,6
He 0,708 0,642 0,700 0,775 0,833 0,742 0,758 0,775 420,6
EHW NS NS NS NS NS * NS * NS
Montante Ita R 1,626 1,642 1,545 1,775 1,791 1,644 1,758 1,733 421,6
(MI) MI6 14 n 11 9 6 10 13 12 10 11 8
Fis 0,231 0,333 0,637 0,356 0,326 0,385 0,128 0,136 060,1
Ho 0,714 0,571 0,214 0,571 0,643 0,571 0,786 0,786 860,7
He 0,921 0,847 0,577 0,876 0,942 0,915 0,897 0,905 760,8
EHW * * * * * * * NS NS
R 1,911 1,825 1,844 1,900 1,935 1,906 1,897 1,905 581,8
Montante
Machadinho MM 5 n 5 4 4 6 6 4 7 7 5
(MM) Fis 0,529 -0,143 0,714 0,590 0,111 0,407 0,158 0,3335290,
Ho 0,400 0,800 0,200 0,400 0,800 0,400 0,800 0,600 000,4
He 0,800 0,711 0,644 0,911 0,889 0,644 0,933 0,867 000,8
EHW * NS * * NS NS NS NS *
R 1,800 1,711 1,833 1,893 1,889 1,833 1,929 2,000 001,8

8¢



Tabela 5: Valores estimados Eeg:(abaixo da diagonal) Bst (acima da diagonal) entre populagbed’dechilodus lineatus
* Valores significativos (P<0,05).

P P1 P2 P3 P4 Ji1 JI2 JI3 MI1 MI2 MI3 Mi4 MI5 MI6 M M

P1 0,0326 0,1181* 0,0239 0,2949* 0,0127 0,0365 0,2690*0,1185 0,3346* 0,1335* 0,1041 0,0315 0,2396*
P2 0,0441* 0,0509 0,0586 0,4553*0,0223 0,1128* 0,4805*0,2723* 0,5647* 0,2048* 0,2554* 0,1088* 0,4279*
P3 0,1048* 0,0530* 0,1508 0,4083* 0,0994 0,1096* 0,4170*0,2484* 0,5300* 0,2307* 0,2637* 0,1674* 0,4388*
P4 0,1448* 0,1372* 0,2007* 0,4278* -0,0190 0,0666 0,4517*0,2237* 0,5334* 0,1486 0,2226* 0,1123* 0,4250*
Ji1  0,1082* 0,1367* 0,2086* 0,2206* 0,3976* 0,2976* 0,0149 0,2158* 0,1411 0,4227* 0,2966* 0,2348* 0,3052*
JI2 0,0605* 0,0727* 0,1352* 0,1689* 0,0935* 0,0507 0,4135* 0,2023 0,5011* 0,1703 0,1883* 0,1161  0,3898*
JI3  0,0722* 0,0867* 0,1453* 0,1643* 0,0929* 0,0080 0,1881 0,1220*0,2487* 0,0642 0,0170 0,1145* 0,1687
MI1 0,1197* 0,1508* 0,2283* 0,2476* 0,0648 0,1252* 0,1044* 0,1591 0,0178 0,4646*0,1503 0,2332* 0,1752
Mi2 0,1122* 0,1338* 0,2108* 0,2191* 0,1143* 0,1222* 0,1055* 0,0309 0,0992 0,2678*0,1974* 0,2113* 0,3754*
MI3  0,1408* 0,1723* 0,2439* 0,2637* 0,1280* 0,1605* 0,1220* 0,0159 0,0063 0,5438*0,2243 0,3672* 0,3419*
Mi4  0,1330* 0,1491* 0,2339* 0,2528* 0,1814* 0,1520* 0,1294* 0,0687 0,0368 0,0486 0,2225* 0,2251* 0455
MI5 0,1474* 0,1510* 0,2398* 0,2598* 0,1817* 0,0966* 0,0577* 0,1754* 0,1645* 0,1782* 0,1905* 0,1661* 0,0619
Mi6 0,0704* 0,0839* 0,1680* 0,1534* 0,0506* 0,0664* 0,0776* 0,0593 0,0713*0,1110* 0,1203* 0,1527* 0,1882*
MM  0,1019* 0,1164* 0,1954* 0,2129* 0,1091* 0,0467 0,0215 0,1436*0,1596* 0,1766* 0,1930* 0,1058* 0,0776*

6€
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Pelo dendograma (Figura 2) observa-se uma subdieiséie os
pontos amostrais, com maior similaridade entre @¥qgs a Montante
UHE Machadinho (MM) e a Jusante da UHE It4 (JIpasado dos
individuos das Pisciculturas (P) (em dois gruposjos individuos a
Montante da UHE It4 (MI).

Nas Tabelas 7 a 12, estdo descritos os resultaaloandlise
hierarquica de variagdo molecular (AMOVA) (EXCOFRIEet al.,
1992) utilizando os indices dést e Rsy;, a maior variabilidade foi
encontrada dentro de individuos e entre individiergro de populacfes
respectivamente, para todos os agrupamentos testadi@a analise foi
realizada primeiramente com todos os pontos an®dtemando um
Unico agrupamento; em seguida foi realizada arsalisen todas as
comparagcfes de grupamentos possiveis (dados néseatados) e
também formando grupamentos sugeridos pelo progi@AMdOVA,
utilizando os dois grupamentos deste programa commador
diferenciacdo (K= 3 e 4) (Tabela 6).

Os valores significativos encontrados em todosases entre as
populagdes e entre grupos indicaram uma estruturagderada a alta.

A maior variabilidade utilizando o indidest entre populagbes
(Piscicultura (P), Jusante UHE It4 (JI), MontantelEJIta (MI) e
Montante UHE Machadinho (MM)) foi de 16,26%s(=0,162, P<0,05),
quando analisada com as popula¢des formando uno.gddpa maior
variabilidade entre grupos, quando analisada compegulagbes
formando quatro grupos (grupo IV: MM; grupo V: PR, P3 e P4 JI2 e
JI3, MI2, MI4,MI5 e MI6; grupo VI: JI1; grupo VIIMI1 e MI3) foi de
29% Fc1=0,290, P<0,05), resultado este ndo muito distgundo
formando 3 grupos (Grupo I: P1, P2, P3 e P4, JBeMI2, MI4, MI5
e MI6 e MM; Grupo II: JI1 e MI1; Grupo lll: MI3) qu foi 28,92%
(Fcr=0,289, P<0,05)(Tabela 6 e 9),

Quando utilizado o indicds; a maior variabilidade entre
populagdes (Grupo V: P1, P2, P3 e P4 JI2 e JI3, MI2, MI5 e MI6;
Grupo VI: JI1; Grupo VII: MI1 e MI3; Grupo IV: MMYoi de 11,6%
(Fs=0,118, P<0,05) (Tabela 12), quando analisada fodmeaguatro
grupos e a maior variabilidade entre grupos (Grudl, P2, P3 e P4,
JI2 e JI3, MI2, MI4, MI5 e MI6 e a MM; Grupo II: Tle MI1; Grupo
[ll: MI3) foi 2,38% (Fcr =0,023, P<0,05), quando analisada formando
trés grupos (Tabela 10).
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Figura 2: Dendograma de Neighbor-Joining de SaédNei (1987) utilizando a distancia de Slatkin @P@ar a par,
representando a relacé@o entre as populagfes datizu@rochilodus lineatusanalisadas.
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Tabela 6: Resultados SAMOVA

N° de Composicdo % de Fer
Grupos Variacao
(K)
3 (grupo |- P1, P2, P3, P4, JI2, JI3, MI2, 28,92* 0,289*

Mi4, M16, MI5 e MM) (grupo II- JI1 e
MI1) (grupo llI- MI3)
4 (grupo IV- MM) (grupo V- P1, P2, P3, P4, 29,00* 0,290*
JI2, JI3, MI2, MI4, MI6 e MI5) (grupo VI-
JI1) (grupo VII- MI1, e MI3)
"SNao significativo, * Significancia P< 0,05.

Tabela 7: Andalise de AMOVA considerando todas apufagdes de
Prochilodus lineatugompiscicultura em um mesmo grupo utilizando o
indiceRsm.

Fonte de Variacdo Soma Componentes  Porcentagem de
dos quadrados de Variagdo Variagcdo
Entre populacdes 2077882,22 5101,35081va 16,25803*
Entre individuos
dentro de 7160025,373  25234,89872vb 80,42374*
populacdes
Dentro de 159300,000 1041,17647 3,31823*
individuos
Total 9397207,595 31377,42600
indices de Fixacdo
Vb e ks 0,96038 *
Vae Ry 0,16258*
Fr 0,96682*

"SNao significativo, * Significancia P< 0,05.
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Tabela 8: Andlise de AMOVA considerando todas gaufazdes de
Prochilodus lineatus com piscicultura em um mesmo grupo
utilizando o indicéFs.

Fonte de Soma Componentes de Porcentagem de
Variagcdo dos quadrados Variacado Variacado
Entre populacdes 190,890 0,47317va 11,25798*

Entre individuos
dentro de 644,423 0,90630vb 21,56324*
populacdes
Dentro de 432,000 2,82353 67,17878*
individuos
Total 1267,314 4,20301
indices de Fixacg&o
Vb e Rs 0,24299*
Vae Rkt 0,11258*
Fir 0,32821*

N>Nao significativo, * Significancia P< 0,05. Basean 10100

Tabela 9: Analise do AMOVA considerando trés gruf@supo |:
P1, P2, P3, P4, JI2, JI3, MI2, Ml4, MI6, MI5 e MK@yupo II: JI1 e
MI1; Grupo IlI: MI3) utilizando o indicdst.

Fonte de Soma Componentes de Porcentagem de
Variagcéo dos quadrados Variacao Variacao
Entre grupos 904118,017 11665,62037va 28,92*
Entre populacdes
dentro de grupos 1173766,920 3600,17118 vb 8,93*
Dentro de 7319325,373 2506618278 62,15*
populacdes
Total 9397210,310  40331,97434
indices de Fixacdo
Fst 0,37850*
Vb e ke 0,12559*
Vae kr 0,28924*

"SNao significativo, * Significancia P< 0,05.
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Tabela 10: Anélise de AMOVA considerando trés geuf@rupo I:
P1, P2, P3, P4, JI2, JI3, MI2, MI4, MI6, MI5 e MKyupo II: Ponto
5 e 11; Grupo lll: Ponto 12) utilizando o indi€g:

Fonte de Soma Componentes de Porcentagem de
Variagcdo dos quadrados Variacado Variacdo
Entre grupos 27,141 0,10196va 2,38090*
Entre populacdes
dentro de grupos 163,749 0,49390vb 11,53360*
Dentro de 1076,423 3,68638 86,08550*
populacdes
Total 1267314 4,28223
indices de Fixacdo
Fsr 0,13915*
Vb e ke 0,11815*
Vae Rkt 0,02381*

"SNao significativo, * Significancia P< 0,05.

Tabela 11: Analise do AMOVA considerando quatropgsi(Grupo
V: P1, P2, P3, P4, JI2, JI3, MI2, MI4, MI6 e MI5r@po VI: JI1;
Grupo VII: MI1, e MI3; Grupo IV: MM) utilizando oridice Rst.

Fonte de Variacdo Soma Componentes de Porcentagem de
dos quadrados Variagdo Variagcdo
Entre grupos 1139493,042 11435,48989va 29,00*
Entre populacdes
dentro de grupos 938391,896 2924,40487vb 7,42*
Dentro de 7319325,373 25066,18278 63,58*
populacdes
Total 9397210,310 3942607754
indices de Fixac&o
Fsr 0,36422*
Vb e ke 0,10448*
Va e kr 0,29005*

NSNao significativo, * Significancia P< 0,05.
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Tabela 12: Analise do AMOVA considerando quatropgsi(Grupo V:
P1, P2, P3, P4, JI2, JI3, MI2, MI4, MI6 e MI5; Gaup'l: JI1; Grupo
VII: MI1, e MI3; Grupo IV: MM) utilizando o indicd-st.

Fonte de Soma Componentes de Porcentagem de
Variagcdo dos quadrados Variacado Variacado
Entre grupos 37,841 0,07968va 1,87049*

Entre populacdes
dentro de grupos 153,050 0,49405vb 11,59716*
Dentro de 1076,423 3,68638 86,53236*
populacdes
Total 1267,314 4,26012
indices de Fixacg&o
Fst 0,13468*
Fsc 0,11818*
Fer 0,01870*

NSNao significativo, * Significancia P< 0,05.

O gréfico de verossimilhanca mostrou K=3 como semd@alor
mais provavel de populacdes existentes (Figurdtizando a correcéo
descrita por Evanno et al. (2005) obteve-se, tamb&m3 (Figura 4)
como sendo o numero de populacdes dos dados aaaliszesse
trabalho. As Figuras 5 e 6 demonstram a dinamigaestruturacao das

populagdes.
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Figura 3: Verossimilhanga dos diferentes niumeropajrilaces testadas
(K), usando 9 loci de microssatélites em populadgiBrochilodus lineatuslo
alto do rio Uruguai (Ln(PD) em relagdo ao numer@dpulagfes (K) testadas).
SD = Desvio-padrao.
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Figura 4: Determinacdo do numero mais provavel gmifacoes AK em
relagdo ao numero de populagfes (K) testadas).
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Piscicultura

Montante UHE
J““n[tg: UHE [ti e Montante
UHE Machadinho

Figura 5: “Triangle plot”, demonstrando a distaneia dindmica entre das trés
populacdes dBrochilodus lineatugncontradas através do software Structure.
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Figura 6: “Bar plot”, valores de Q (coeficiente alesociagdo) de cada individuo
analisado para trés populagbes (K=3) sem informacgdori de origem dos

individuos.
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DISCUSSAO
Andlise intrapopulacional e variacdo dos microdisese

Os locos microssatélites utilizados nas andlises diios
coletados deP. lineatus mostraram um alto grau de polimorfismo
(média de alelos/loco 31,8, quando analisados emtrayusitios
amostrais), refletindo a alta variabilidade gersétidesta espécie ja
reportada por Carvalho (2002), que encontrou neelié6,5 alelos/loco.
A menor média de alelos encontrada neste estude pedem parte
atribuida ao menor numero amostral utilizado. Ooragtupracitado
encontrou maior variabilidade genética quando coatuaao estudo de
DeWoody e Avise (2000), que obtiveram média deafelos/loco em
outras espécies de peixes de agua doce.

O desvio de equilibrio EHW encontrado pode ser dievao
déficit de heterozigotos demonstrados através dizdnde endogamia
Fis. Este déficit pode ser explicado pela presencaaldis nulos.
Benites (2008) estudando a caracterizacdo gendiza pintado
Pseudoplatystoma corruscaescontrou desvios de EHW em todas as
populacdes analisadas através de marcadores maiglites e verificou
a presenca de alelos nulos para a maioria dos a@dsodesvio.
Suganuma (2008) estudando diversidade genéticaodalggbes de
Pacu Piaractus mesopotamicuserificou desvios para este parametro
em todas as populacfes apresentando excessoiedfieterozigotos,
sendo no ultimo caso atribuido a presenca de atelos.

Entre as possiveis causas da presenca de alelos, mstd a
ocorréncia de mutacao de ponto dentro do sitialt@hcédo do primer,
grandes eventos de insercdo/delecédo entre os satébites e o sitio de
hibridagcdo do primer, baixa qualidade do DNA ou roémcia de
mutacdes na repeticdo, que levam a grandes mudaodgasnanho do
produto. Portanto, a definicdo de alelo nulo € quexd alelo fracamente
amplificado, mas né&o visivel apés a deteccdo, ouuemloco de
microssatélite que nao é amplificado na PCR (O'CEBNN E
WRIGHT, 1997; DAKIN E AVISE, 2004).

Animais da regido a jusante da UHE Ita possuem mnaéalia de
numero de alelos (17,22), e maior média heteroirlgde observada
(0,746). A montante da UHE Machadinho encontraiseaor média de
heterozigosidade esperada (0,722).

Yamamoto et al. (2004) relataram diversidade geagtnedida
por alelos e heterozigosidade, sempre menor acimaalragens do que
abaixo delas. Em nosso estudo, tal fato ndo ocoRetém deve-se
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levar em conta que o nimero amostral da regidoraamte foi menor
do que as outras regides, podendo consequéntersente, motivo do
numero inferior de nimero de alelos e da hetersiigde.

As amostras de pisciculturas apresentaram vadalié genética
proxima aquelas obtidas nos pontos onde foram amust animais
selvagens, sendo inferior em heterozigosidade,udonsimilares em
numero de alelos. Campos (2009) analisando a @arigenética entre
estoques cultivados e selvagensRtechilodus argenteusgncontrou
efeito de gargalo na populagdo cultivada quandgeosda a populacéo
selvagem. O autor encontrou menor numero de al@ogopulacéo
cultivada (1 a 4 alelos/loco) quando comparado ulagédo selvagem
(10 a 31 alelos/loco) e heterozigozidades superiov@ populacéo
cultivada indicando um efeito gargalo recente.

Em estudo (POVH et al., 2009) realizado para o tomanento
da variabilidade genética do PaclWPigractus mesopotamicus
observaram uma manutencéo da alta variabilidadétigamos peixes
jovens das pisciculturas estudadas, quando congsaradm seus
reprodutores, demonstrando que o manejo reprodtg@lizado nestas
pisciculturas pode manter, ou até mesmo maximizeariabilidade nos
peixes jovens.

A reducdo ou a perda de variabilidade genéticasalteglo de
gargalos evolutivos, cultivos inadequados ou ajfega ambientais. Os
resultados apresentados no presente trabalho imdjce a populacéo
de P. lineatusda bacia do rio Uruguai ainda ndo apresenta perda
significativa de sua variabilidade genética, a @ytazo, devido as
barragens, pois as mesmas sdo recentes. Estadestdirobora com os
obtidos por Silva (2006) que analisando a estrugenética deP.
lineatus na bacia do Rio Grande em S&o Paulo, concluiu apie
alteracbes ambientais causadas pelas barragenprodoziram uma
diminuicdo da variabilidade genética do Curimba. iBesma forma
Reid et al. (2008) néo verificaram efeitos de fragtacdo causadas por
barragens sobre a diversidade genética em popslaiEiloxostoma
duquesneii Contudo, Yamamoto et al (2004) estudarfslvelinus
leucomaenispopulacbes dos rios da regido sul de Hokkaikoalapa
encontrou variacdo entre populagfes jusante e mtentkas barragens,
indicando uma perda de diversidade genética a mientias mesmas.
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Analise interpopulacional

Os marcadores microssatélites utilizados no ptestrabalho
revelaram a existéncia de estruturagdo genéticafisaiva na regiao
estudada.

Os menores valores significativos obtidos peloscésfsre Rst
foram 0,0441 e 0,1088, e os maiores valores sigtifios foram 0,264
e 0,565, respectivamente (Tabela 5). O indig demonstrou
estruturacdo genética entre 14 regides analisadasdiceRst revelou
estruturacdo em 11 das comparacdes, quando aasliged a par.
Barroso et al. (2005) relata em seu estudo &myton opalinus,a
diferenca genética significativa&sf = 0,043, P<0,05) demonstrando
uma baixa estruturagdo genética, mas sugere, gagpopulacéo € uma
diferente unidade de manejo.

Segundo Frankham et al. (2008) gt varia de 0 (sem
diferenciacdo entre os fragmentos) a 1 (fixacadidgentes alelos nos
fragmentos). Dentro desta escala, Wright (1978) auite valores entre 0
e 0,05 indicam baixa estruturacdo genética; ent® € 0,15 indicam
estruturacdo genética moderada, valores entre €,1625 indicam
estruturacdo genética alta e valores acima de icdi6am uma forte
estruturacdo genética. Considerando estes par&mereesultados do
presente estudo indicam estruturacdo genéticandaride moderada a
alta dentro dos pares de regifes analisadas (Tapela

Hatanaka et al. (2006), verificaram uma leve estagfo
genética par®. argenteuso rio Sao Franciscd-§r= 0,008) revelando
distintos “pools” génicos em duas localidades. €stsultados diferem
do modelo descrito por Revaldaves et al.(1997), piopuseram a
existéncia de uma Unica unidade reprodutiva Patmeatusna bacia do
rio Parand.

Muito se discute, sobre qual seria a magnitudEgque deveria
refletir uma diferenciacdo significativa entre plagdes. Neste
contexto, alerta-se que, para a conservacao, € mwsselhavel
considerar a existéncia de subdivisdes populadatiue tratar varias
populagbes distintas como uma Unica populacdo paampodendo
resultar numa perda consideravel da variacdo gan@tAIKRE et al.,
2005).

Os resultados globais da AMOVA (EXCOFFIER et ab92),
quando considerados os agrupamentos sugeridos $aMOVA
(DUPANLOUP et al.,, 2002), apresentaram uma maigrakdidade
entre grupos, obtidos pelos indideésr e Rst de 2,38 % (Er=0,024,
considerando trés grupos) e 29,00%£0,29, considerando quatro
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grupos), respectivamente. Estes resultados estéonderdancia com os
obtidos pela analise Bayesiana que, como mostFigasas 3, 4, 5 e 6,
indicou a existéncia de 3 populacdes distintas JK=3

O dendrograma construido a partir dos dado§gecorrobora
com a afirmacdo de que na Bacia do rio Uruguaitexi®pulacdes
selvagens distintas (2 Pisciculturas e 2 selvafeigsya 2). Verificou-
se ainda a separacao das populagfes selvagens daisvdiro. Tal fato
pode ser atribuido a falta de planejamento dosranegs reprodutivos
nas pisciculturas.

Estes resultados nos alerta que, para 0 repovoamaat
ambientes naturais, ¢ de suma importancia o cameetd da
variabilidade genética deste, bem como a manutedgdoesmo, pois
pode evitar um impacto genético nas populacbesgesso (locais),
permitindo que as espécies se adaptem a mudancaginoem que
vivem (TOLEDO-FILLHO et al., 1992; HARTL E CLARCK]997;
HILSDORF E PETRERE, 2002; PEREZ-SWEENEY et al.,300No
presente estudo evidenciamos duas unidades repasliutdependentes
na Bacia do Rio Uruguai, além da diferenciacdo temédas
pisciculturas com as populagfes selvagens, quégdena maneira, ja
forneceram peixes para repovoamento.

Ryman et al. (1995) definem introgressdo comoradinigdo com
posteriorfixacdo de um material genético novo em uma detexda
populacdo selvagem. Esta introgressdo de matesiabtigo exdgeno
acontecequando as caracteristicas genéticas da populaidi@ada séo
diferentes da populacidselvagem. Os autores citam ainda que
constituicdo genética da populacdo nativa possgpemnanentemente
alterada pela perda de material genético importeotele genes ou
complexos génicos favorecidos pela selecao adiifmi domesticacéo
podem néo semdaptados ao ambiente natural, provocando asisger
do “pool” génico nativo, diminuindo ainda a capacidade dytiea
dos peixes nativos, introduzindo doencas nas popetaselvagens e o
enfraquecimento ou mesmo a perda da populacaahatur

Alguns estudos tém demonstrado o efeito da cordirde
barreiras (como por exemplo, as Usinas Hidrel&tyice diversidade
genética de peixes migradores através de técnioksutares, como a
deriva genética e o efeito gargalo (WASKO E GALETR., 2002;
HATANAKA E GALETTI JR., 2003; HATANAKA et al., 2006
WANG et al., 2007), devido simplesmente a barrBg@a, bem como
através da alteracéo de algum fator ambientaljrflieencia em algum
momento o ciclo de vida dos peixes. Agostinho et(2002), ao
caracterizarem a biodiversidade de peixes da BdagidRio Parana,
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relataram que apOs a construcdo do reservatorittagml, algumas
mudancgas ocorreram na abundancia de algumas esgédiacia, como
espécieP. lineatus que apresentou um declinio devido a falta de
enchentes nas areas de bercario.

Impactos negativos na diversidade biol6gica sadmrdéucias
inevitaveis devido a construcdo de hidrelétricagnanejo deve ter
compromissos ndo sé com o incremento da producSgupiga, mas
também com a recomposicdo e manutencdo da diveesida
(AGOSTINHO, 1994).

No presente trabalho, apesar de ter encontradoesimaturagéo
na populacdo dB. lineatusna bacia do rio Uruguai, acredita-se que as
usinas hidrelétricas ndo tenham causado tal faweidd ao pequeno
tempo de implantacdo, uma vez que a mais antigd (Ith) entrou em
operacado no ano 2000.

Alguns autores propbem para um cenario de estg#fara
populacional, que estas podem estar relacionadasuota competicdo
por defesa de recursos, onde animais mais fortepaat areas com
melhores recursos, estabelecendo territorio, lavassgl animais mais
fracos a ambientes menos favoraveis (KREBS E DAYIE®6). Este
cenario foi encontrado na bacia do rio Sao Franasen populagdes de
Brycon lundij onde co-existiam diferentepdols’ génicos em pontos
separados por menos de 30 km de distancia semmaerttarreira fisica
(WASKO E GALETTI JR., 2002). Outra possivel expliéa para esta
estruturacdo pode ser a habilidade de retornar @ambiente onde
nasce a fidelidade ao sitio reprodutivo ja relaj@a@ outras espécies de
peixes migradores (YOSHIYAMA et al., 1992; DITTMAER QUINN,
1996; WIRGIN et al., 1997; WASKO E GALETTI, 2002).

A diferenciacdo das populac¢desPRi®chilodus lineatupode ser
resultado da evolugdo separada das populagbes, dmmno as
semelhancas genéticas restantes podem representpool” génico de
um estoque ancestral comum (WASKO E GALETTI, 2002).

A identificacdo de estrutura populacional é ess¢éngara se
elaborar recomendacdes de manejo genético, poigoasilacdes
presentes em diferentes fragmentos podem estaiméoize ou
parcialmente isoladas ou ser uma Unica populagddNIKHAM et al.,
2008). O isolamento reprodutivo se torna inevitavairavés da
formacdo dos fragmentos, podendo ocasionar difaseadaptativas e
genéticas entre as populacdes locais (CAMPOS, et/d).

A manutenc¢éo da diversidade genética é conside@ua uma
das trés prioridades globais da conservacdo (MCNE&Lal., 1990),
portanto a manutencdo da variacdo intra e inteulpojpnal, quando
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esta existir, € imprescindivel para minimizar aj@i@&ncia de extingdes
locais e garantir a estabilidade da espécie dewidmstabilidades
ambientais, j4 que a diversidade genética é esdquaia adaptacdo em
um ambiente em mudanca (WRIGHT, 1978; KIRPICHNIKQN92;
RYMAN et al., 1995; AVISE, 2000; FRANKHAM et al.0D8).

Dez localidades da bacia do rio Uruguai e quatstigilturas
foram analisadas para caracterizar a diversidadétiga do Curimba
(Prochilodus  lineatus  utilizando  marcadores  moleculares
microssatélites, nos permitindo formular as segsigbnclusées:

v Em estudos de diversidade genética parxhilodus lineatusa
bacia do rio Uruguai, os marcadores moleculares
microssatélites foram eficientes resultando em sladarados
sobre a estruturacdo genética destas populacoes;

v Com os dados resultantes das analises, confirmhmas mais
de uma populacdo derochilodus lineatusna bacia do rio
Uruguai;

v Apesar da estruturacdo genética na bacia do riguaiundo esta
caracterizado uma deriva genética ou efeito gargaktes
ambientes devido a fragmentacdo do ambiente pamablsi
hidrelétricas;

v Para a formagéo de bancos genéticos para finspdeaamento
sugerimos as pisciculturas a formacdo de bancoétiges
naturais, elaboracdo de programas de manejo, aonment
variabilidade genética no seu estoque de reproshitde
acordo com o ambiente receptor;

v Os resultados obtidos fornecem subsidios paraabelstimento
de politicas e programas de conservacido e manepesima
desta espécie por possuirem caracteristicas dspsegif
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