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Resumo

A restricBo ao fluxo génico pelo soerguimento de
barragens pode ser considerado um dos fatores que
contribui com a diminuicdo da variabilidade genética e
potencial adaptativo em espécies de peixes. Com isso, 0
objetivo desse estudo foi avaliar a estrutura genética da
populacdo de Salminus hilarii no rio Tibagi. A analise de
duas sequéncias de genes mitocondriais demonstrou
variabilidade genética para a espécie. A variabilidade
genética encontrada pode ser consequéncia de
estruturacdo genética populacional em S. hilarii pretérita
a construcao das barragens no rio Tibagi.

Introducéo

A construcdo de barragens para a geracdo de energia
elétrica gera a modificagdo das condi¢Bes bidticas e
abidticas do meio, causando impactos sobre o fluxo
génico de espécies aquaticas, 0 que leva a perda da
diversidade genética em peixes (AGOSTINHO et al.,
2016). Em populagBes separadas pela construcdo de
barreiras, como é o caso das usinas hidrelétricas, a
variabilidade pode ser reduzida pelos efeitos da deriva
genética e endocruzamentos, o que resultaria na perda
de alelos e declinio da heterozigose, fatores que afetam
diretamente a capacidade adaptativa dos organismos
(FERGUNSON et al.,, 1995). Assim, 0 objetivo desse
estudo foi de reconhecer a variabilidade genética de S.
hilarii do rio Tibagi.

Material e Métodos

Amostras de DNA de quatro exemplares de S. hilarii do
rio Tibagi foram obtidas e utilizadas para a obtencao das
sequéncias parciais dos genes mitocondriais citocromo
C oxidase, subunidade | (COI) e o citocromo B (Cyt B).
As sequéncias foram concatenadas e analisadas para
obtencdo da distancia genética, diversidade haplotipica
(h), diversidade nucleotidica (1) e constru¢do de uma
rede haplotipica.

Resultados e Discussao

Amplicons obtidos para os genes mitocondriais COIl e
Cyt B foram checados em gel de agarose 1% (Figura
la). A matriz obtida (COIl + Cyt B) apos analise do
sequenciamento apresentou 1.136 pb e identificados trés
haplétipos (Figura 1b). Nas sequéncias, foram
encontrados 16 sitios polimoérficos, a diversidade
haplotipica foi de 0,833 e a diversidade nucleotidica 1 =
0,00719 (Tabela 1). A distdncia genética entre os H
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variou de 0 a 1,34 %. Andlises em S. hilarii de outros
sistemas hidrograficos brasileiros ja demonstraram
diferenciacdo genética histérica devido ao isolamento
reprodutivo de populacdes em tributarios de médio porte
dessas bacias (da SILVA et al., 2015). Assim, é provavel
que as diferengcas genéticas encontradas para S. hilarii
amostrados no rio Tibagi representem a diferenciacdo
genética histérica da populacao.
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Figura 1. Em (a) gel de agarose 1% demonstrando a amplificagdo de
COIl (~700 pb) e cyt-b (~1400 pb) respectivamente, a partir de
amostras de DNA dos quatro exemplares de peixes coletados; em (b)
rede haplotipica e diferengas mutacionais nas sequéncias avaliadas.

Tabela 1. Distancia genética entre as sequéncias/individuos.

Individuo 323 325 1133 1168

323 - 0,0000
325 0,0000
1133 0,0018
1168 00134

0,0013 10,0035
0,0013  0,0035

0,0018 0,0035

0,0134 0,0134

Conclusao

Os resultados demonstraram variabilidade genética para
S. hilarii do rio Tibagi. Estudos com um N maior e entre
as regides a montante e jusante da barragem em Tibagi
sdo necessarios para melhor caracterizacdo da
diferenciagdo genética e estruturagao populacional.
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