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APRESENTACAO

Ha exatos dezenove anos, mais precisamente na data de 21 de junho de 2000,
um dos anuncios mais esperados nos ultimos tempos pela comunidade cientifica era
feito: simultaneamente nos Estados Unidos e em Londres o presidente Bill Clinton e o
primeiro ministro Tony Blair divulgaram, o que segundo eles seria uma nova era para
a humanidade, o sequenciamento do genoma humano. O “rascunho da vida” como
denominaram traria novas expectativas quanto a doencas incuraveis, desafios éticos,
novas propostas tecnolbgicas para a pesquisa, mas principalmente uma acessibilidade
muito maior ao conceito de genética para a populagao.

Desde entdo uma revolucdo molecular péde ser observada, novos conceitos
adentraram as salas de aula, novos equipamentos evoluiram os laboratérios de
pesquisa, novos e milhares de artigos passaram a publicar quase que “em tempo real”
as descobertas no campo ambiental, microbioldgico, industrial e da saude. Podemos
dizer também que a genética chegou como nunca as mesas das familias, deixando de
ser um assunto apenas dos cientistas.

Portanto a literatura aqui apresentada e intitulada “Conceitos basicos da
genética” torna-se relevante ndo apenas por abordar assuntos relativos a comunidade
académica, mas principalmente por demonstrar a diversidade de areas que hoje utilizam
das ferramentas genéticas e moleculares em seus estudos que estdo diretamente
relacionados ao dia-a-dia da populagao.

Cada vez mais, o acelerado mundo das descobertas cientificas caminha a passos
largos e rapidos no sentido de transformar a pesquisa basica em aplicada, portanto €
relevante destacar que investimentos e esforcos nessa area contribuem grandemente
com o desenvolvimento de uma nacgéo. A genética como sabemos possui um campo
vasto de aplicabilidades que podem colaborar e cooperar grandemente com 0s
avancos cientificos e tecnolégicos.

Esperamos que seja apenas o primeiro de muitos outros livros na area, ja que a
cada dia novas tecnologias genéticas tornam-se acessiveis e novas descobertas sao
possiveis. Parabenizamos cada autor pela teoria bem fundamentada aliada a resultados
promissores, e principalmente a Atena Editora por permitir que o conhecimento seja
difundido e disponibilizado para que as novas geragdes se interessem cada vez mais
pelo ensino e pesquisa em genética.
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CAPITULO 8

DIVERSIDADE GENETICA EM Hoplias malabaricus (BLOCH,
1794) REVELA DIFERENTES LINHAGENS EM BACIAS

Walna Micaelle de Moraes Pires
Universidade Estadual do Maranhao (CESC/

UEMA), Departamento de Quimica e Biologia,
Caxias- MA

Maria Claudene Barros
Universidade Estadual do Maranhao (CESC/

UEMA), Departamento de Quimica e Biologia,
Caxias- MA

Elmary da Costa Fraga
Universidade Estadual do Maranhao (CESC/

UEMA), Departamento de Quimica e Biologia,
Caxias- MA

RESUMO: A espécie Hoplias malabaricus,
conhecida popularmente como
considerada uma U(nica espécie nominal,

traira é

porém, estudos citogenéticos e moleculares
vém confirmando a existéncia de um complexo
de espécies com uma diversidade cariotipica
de sete citotipos reconhecidos. Neste contexto,
objetivando determinar os padrdes de
diversidade genética, bem como a ocorréncia
de diferentes linhagens em bacias hidrograficas
maranhenses utilizou-a Regidao Controle do
DNA mitocondrial. Amostras de H. malabaricus
foram coletadas dos rios Turiacu, Pindaré,
Mearim, Itapecuru e Parnaiba. O DNA total foi
extraido usando o kit Wizard Genomic DNA
Purification da Promega seguindo as instru¢des
do fabricante e a amplificacao génica realizada

Conceitos Basicos da Genética

MARANHENSES

via PCR com posterior sequenciamento. Os
dados foram analisados com os softwares
BioEdit, MEGA6, DNAsp 5.1, Haploviewer,
BAPS 6.0 e ARLEQUIN 3.5. Os resultados
obtidos revelaram um processo de diferenciacéo
genética entre as amostras analisadas. A arvore
gerada mostrou o agrupamento dos espécimes
em trés haplogrupos maiores com 0s suportes
variando de 88 a 98% de bootstrap estando
bem suportados. A AMOVA realizada mostrou
valores de Fst elevado (0,465) e valores de p
altamente significativos, confirmando processo
de diferenciacdo em curso. Os resultados
evidenciam um processo de diferenciagao
genética em H. malabaricus nas bacias
estudadas, uma vez que para 0s espécimes
maranhenses, que segundo a literatura sao
representados por um unico citétipo, obtivemos
trés linhagens diferentes corroborando com os
dadoscromossOmicos e citogenéticos existentes
na literatura e reforcando a necessidade de
uma revisao taxondémica.

PALAVRAS-CHAVE: Traira,
espécies, Divergéncia Genética, Maranhao.

Complexo de

ABSTRACT: The species Hoplias malabaricus,
popular trahira is considered a single nominal
species, however, cytogenetic and molecular
studies have confirmed the existence of a
complex of species with a karyotype diversity
of seven recognized cytotypes. In this context,
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aiming determine the genetic diversity patterns and the lineage occurring in Maranh&o
basins we used the Region Control of mitochondrial DNA. H. malabaricus samples
were collected from rivers Turiagu, Pindaré, Mearim, Itapecuru and Parnaiba. Total
DNA was extracted using the Wizard Genomic DNA Purification Kit of Promega
according to the manufacturer's instructions and the gene amplification performed
by PCR with subsequent sequencing. Data were analyzed with the software BioEdit,
MEGAGB, DNAsp 5.1, Haploviewer, BAPS 6.0, and ARLEQUIN 3.5. The generated tree
showed the grouping of specimens into three major haplogroups, with support ranging
88-98 % of bootstrap being well supported. The AMOVA performed showed high
values of Fst (0.465) and highly significant p- values, confirming ongoing differentiation
process. The results show a process of genetic differentiation in H. malabaricus in the
studied basins, once for maranhenses specimens, which according to the literature
are represented by a single cytotype, we obtained three different strains corroborating
existing chromosome and cytogenetic data in the literature and reinforcing the need for
taxonomic revision.

KEYWORDS: Trahira, Species Complex, Genetic Divergence, Maranhao.

11 INTRODUCAO

A Ordem Characiformes compreende um grupo dominante entre os peixes de
agua doce da América do Sul, e apresentam destacada importéncia na pesca comercial
e de subsisténcia (BRITSKI et al., 1999), sendo vulgarmente chamados de peixes de
escamas. A ordem, é constituida por cerca de 1.674 espécies validas, distribuidas
em 270 géneros, sendo que na Amazoénia ocorre mais da metade de suas espécies
(NELSON, 2006).

A familia Erythrinidae compreende um pequeno grupo de Characiformes com
apenas 14 espécies (FRICKE; ESCHMEYER, 2012), agrupadas nos géneros Erythrinus
Scopoli, 1777, Hoplerythrinus Gill, 1985 e Hoplias Gill, 1903 e distribuidas na regiéo
Neotropical. E um taxon endémico das Américas do Sul e Central (OYAKAWA, 2003).

Apesar de ser uma familia relativamente pequena, a identificacdo precisa das
espécies que compdem a mesma é bastante problematica. A espécie H. malabaricus
(BLOCH, 1794) de acordo com diversos estudos citoldgicos e moleculares
correspondem, na realidade a um grupo de espécies com taxonomia confusa.

Segundo Morelli (1998), H. malabaricus, conhecida popularmente como traira,
apresenta o corpo cilindrico com uma leve depressao lateral, possui nadadeira dorsal
angular, cabeca bastante longa, boca ampla e mandibulas proeminentes, possui
dentes fortes e conicos, com presenca de caninos, possui coloragdo que varia desde
marrom escuro passando a um bege claro possibilitando que a traira se camufle na
vegetacdo para capturar suas presas (OYAKAWA, 1998). E uma espécie sedentaria
bem adaptada a ambientes Iénticos de agua doce, embora possa ser encontrada em
rios de grande e pequeno porte (SABINO; ZUANON, 1998).

Conceitos Basicos da Genética Capitulo 8




Estudos citogenéticos em H. malabaricus vém sendo realizados desde a década
de 70 (BERTOLLO, 1978; BERTOLLO et al., 2000; PAZZA; JULIO Jr., 2003; VICARI et
al., 2005; JACOBINA et al., 2009; BLANCO et al., 2010; MARQUES et al., 2013). Além
desses, outros mais recentes de cunho molecular (SANTOS et al., 2009; PEREIRA et
al., 2012, MARQUES et al., 2013) vém confirmando a existéncia de um complexo de
espécies atribuidas a este taxon. Uma vez que, estes tem revelado uma diversidade
cariotipica com sete citotipos reconhecidos denominados de A-G com uma elevada
diversidade genética. Para a regiao de Sao Luis no Maranhao, foi reportado por Bertollo
et al. (2000) que as populacdes de H. malabaricus séo caracterizadas pelo citétipo F
(2n=40), com distribuicao geogréfica do Suriname ao rio Sao Francisco.

1.1 Marcadores Moleculares

A delimitacdo precisa das espécies € um problema classico das ciéncias
biolégicas. Os dados morfolégicos foram, historicamente, os primeiros a serem
utilizados na identificacao de espécies. Com o desenvolvimento de novos métodos, as
investigacbes com DNA mitocondrial passaram a ser um dos principais métodos para
diferenciacao de espécies (AVISE, 2004).

Dentre os genes mitocondriais, a Regido Controle, também conhecida como
D-loop, € uma das mais utilizadas em estudos populacionais. Possui em torno de
1.100 pares de bases e em peixes localiza-se entre as regides codificadoras de dois
RNAs transportadores (tRNA), o tRNA da prolina e o tRNA da fenilalanina (LUl et al.,
2012). A taxa de mutacéo deste segmento chega a ser cem vezes mais rapida do que
acontece no DNA nuclear (AVISE, 2004). Consequentemente, a regiao controle tem
sido utilizada em estudos da variacéo genética intraespecifica, incluindo espécie de
peixes, revelando diferengas significativas mesmo entre populagdes separadas por
pequenas distancias geograficas (PANARARI-ANTUNES et al., 2012).

Como a espécie H. malabaricus é taxonomicamente confusa, com a ocorréncia
de sete cit6tipos reconhecidos e com grande variabilidade genética para os mesmos,
e considerando-se que o Estado do Maranhdo esta localizado em uma regido de
transicao entre a Amazoénia, o Cerrado e a Caatinga, pretendeu-se verificar por meio
desse estudo, se os espécimes maranhenses de H. malabaricus pertencem a uma
unica linhagem, a partir da andlise dos indices de diversidade genética e assim gerar
informacdes sobre as populacdes para este taxon, procurando elucidar questdes
sobre a taxonomia e estrutura genética de suas populagdes, bem como verificar se 0
possivel (eis) citotipo (s) ocorrente(s) constitui linhagens diferenciadas.

2 | MATERIAL E METODOS
2.2 Area de Coleta

As amostras foram obtidas dos seguintes rios maranhenses: Itapecuru, Pindaré,
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Mearim, Turiagcu e Parnaiba. As bacias maranhenses estudadas possuem diferentes
caracteristicas hidricas (Figura 1).
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Figura 1. Localizagédo dos pontos amostrais em cada bacia. Modificado por TEIXEIRA (2016).
Criado com o programa Quantum GIS 2.6.

2.3 Amostragem

A amostragem foi constituida de espécimes de H. malabaricus coletados no
curso das bacias dos rios Itapecuru, Pindaré, Mearim, Parnaiba e Turiagu. Para a
coleta foram utilizados apetrechos de pesca como redes de arrasto, malhadeiras
de varios milimetros, currais e tarrafas. Para a identificagcdo taxonémica utilizou-se
literatura cientifica (BRITSKI et al., 1999; PIORSKI et al., 2007; BERTOLLO et al.,
2000) e posterior confirmacdo por especialista. As coletas realizaram-se mediante
a autorizacdo do Instituto Brasileiro do Meio Ambiente e dos Recursos Naturais
Renovaveis (n°. 02012.004159/2006 - rio Itapecuru, ICMBIO n°.46367-1 -rio Pindaré,
ICMBIO- MMA n° 42.119-2 - rio Mearim e ICMBIO n°. 46367-1 - rio Turiagu).

2.4 Técnicas moleculares

O DNA total foi isolado a partir das amostras de tecido muscular empregando-
se o protocolo kit Wizard Genomic DNA Purification Promega seguindo as instrucoes
do fabricante. O isolamento e amplificacdo da Regidao Controle a partir do DNA total
foi realizado através da técnica de Reacdo em Cadeia da Polimerase (PCR) usando-
se uma combinacdo de primers especificos e seguindo as condigbes descritas por
Rodrigues et al. (2008). Os produtos das PCRs foram purificados com o KIT ExoSap
IT foram submetidos a reagcdo de sequenciamento de DNA utilizando o método
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Didesoxiterminal (SANGER et al., 1977), ap0s a reacdo de sequéncia, as amostras
foram precipitadas e em seguida foram submetidas ao sequenciador automatico de
DNA (ABI 3500/Life Technologies).

2.5 Analise dos dados

As sequéncias foram alinhadas no CLUSTAL W 1.4 (THOMPSON et al., 1994)
e editadas no BIOEDIT 7.0 (HALL, 1999). Foi verificado o melhor modelo evolutivo
para a reconstrucao filogenética de no programa MEGA 6 (TAMURA et al., 2013).
Posteriormente a escolha do modelo evolutivo, foram geradas arvores filogenéticas. A
significancia dos agrupamentos foi estimada pela analise de bootstrap (1000 réplicas)
(FELSENSTEIN, 1985). O programa MEGA 6 também foi usado para gerar a matriz
de distancia genética entre os espécimes dos rios analisados, sob o modelo evolutivo
Kimura-2- parametros (K2P) (KIMURA, 1980). Uma sequéncia de Prochilodus
argenteus (NC027689), foi incorporada as analises como grupo externo. As redes de
haplétipos foram construidas a partir do programa Haploviewer (SALZBURGER et
al., 2011). As analises populacionais foram obtidas através dos softwares DNAsp 5.1
(LIBRADO; ROZAS, 2009), BAPS 6.0 (CORANDER et al., 2008) e ARLEQUIN 3.5
(EXCOFFIER et al., 2007). A Anélise Molecular de Variancia (AMOVA) foi realizada no
software ARLEQUIN 3.5. (EXCOFFIER et al., 2007).

3| RESULTADOS

3.6 Analise do polimorfismo do fragmento

Um fragmento de 797 pb (pares de base) da regido controle (D-loop) foi obtido
para 37 espécimes de H. malabaricus provenientes de cinco Bacias Hidrograficas do
Maranh&o. Comparacdes das bases de nucleotideos mostraram 697 sitios conservados
e 100 sitios variaveis, sendo 95 informativos para parciménia. Foram obtidos 30
haploétipos, com diversidade haplotipica de 0,984 e a diversidade nucleotidica de 0,044.
Quando analisada isoladamente as popula¢des, observou-se que os maiores valores
de diversidade haplotipica ocorreram para as populacdes das bacias do Pindaré e
Parnaiba com valor de (h= 1,000) para ambas (Tabela 1). Os demais valores foram
sumarizados na tabela 1.

indice de diversidade

Populacdes N NH K S molecular
Haplotipica Nucleotidica
(H) ()

Itapecuru 14 11 28,533 80 0,943 0,035
Pindaré 6 6 18,933 42 1,000 0,023
Parnaiba 2 2 5,000 5 1,000 0,006
Mearim 6 4 31,600 64 0,800 0,039
Turiacu 9 8 5,556 12 0,972 0,006
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Populacoes Agrupa- 37 30 35,229 95 0,984 0,044
das

Tabela 1. Diversidade genética dos espécimes de H. malabaricus de diferentes bacias
maranhenses baseado em 797 pb da Regido Controle.

(N= numero amostral, NH= nimero de haplétipos, K= nimero médio de diferencas nucleotidicas, S= sitios
polimorficos).

Do total de haplétipos encontrados, 29 correspondem a haplétipos Unicos
(singletons) distribuidos diferentemente entre as bacias analisadas e um foi
compartilhado entre os rios Pindaré e Mearim (Figura 2). Aanélise da rede de haplétipos
permite inferir que existe uma separacao incompleta de linhagens, constatada pelo
padréo de distribuicao dos haplétipos observados, que nao permite separar claramente
as populacdes dos rios entre si, devido aos poucos passos mutacionais que separam
um haplétipo do outro, chegando a ocorrer o compartilhamento de haplétipos entre as
bacias.

3.7 Anadlises filogenéticas e distancia genética

Os resultados mostraram o agrupamento dos espécimes em trés haplogrupos
maiores para as populacdes maranhenses onde estes tiveram os suportes variando
de 88 a 98% de bootstrap estando bem suportados. O primeiro haplogrupo foi
formado pelos haplo6tipos do rio Mearim e Itapecuru, sendo suportado pelos valores
de 88NJ/81MP/86ML. Este haplogrupo possui dois subclados, onde o primeiro foi
formado por trés hapl6tipos do rio ltapecuru e o segundo por haplétipos do rio Mearim,
ambos com suporte de 100NJ/99MP/99ML. O segundo haplogrupo foi formado pelos
haplétipos do rio Turiagu, com suporte de 98NJ/95MP/96ML. O terceiro haplogrupo foi
constituido por espécimes das populacdes dos rios Pindaré, Mearim e Parnaiba com
suporte de 84NJ/67MP/80ML. Dentro deste haplogrupo, houve a formacéo de dois
subclados sendo o primeiro formados por haplotipos do rio Parnaiba com valores de
100NJ/99MP/99ML e o segundo subclado foi formado por haplétipos do rio Pindaré,
com suporte de 100NJ/99MP/99ML (Figura 3). As divisbes observadas na arvore sao
um claro indicativo de politomia das amostras com separacao incompleta das linhagens
e sdo semelhantes aqueles evidenciados na rede de haplétipos.

Adistancia genética média entre os grupos variou de 3,4 a 5,9%, com a populagéao
do rio Pindaré sendo a mais diferenciada. Os demais valores de divergéncia obtidos
para as populacoes estao sumarizados na Tabela 2.

% Divergéncia Nucleotidica

Populacoes ] S 3 4 5
1. Turiagu 0,7

2. Itapecuru 54 3,7

3. Mearim 57 49 41
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4. Pindaré 43 59 46 24
5. Parnaiba 34 53 51 34 0,6

Tabela 2. Média de distancia genética K2P para a Regiao Controle nas populagdes de H.
malabaricus. Os valores em diagonal correspondem a diversidade média intraespecifica.
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Figura 2. Rede de hapl6tipos gerada para populagdes de H. malabaricus provenientes das
bacias maranhenses com base na Regido Controle. Os nimeros proximos aos simbolos
representam as frequéncias com que os haplétipos ocorrem.
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Figura 3. Arvore de haplétipos Regido Controle obtida com 1000 réplicas de bootstrap. Os
ndmeros nos ramos indicam da esquerda para a direita os valores de bootstrap para NJ, MP e
ML

Analise Molecular de Variancia (AMOVA)

Os resultados dos testes de AMOVA mostraram que a maior porcentagem de
variacdo genética ocorreu dentro das populagdes (53,43%) com valores de p e Fst
altamente significativo, sendo indicativo de um processo de diferenciacao genética em
curso nas populacdes dos rios estudados (Tabela 3).
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Tipos de variacao Componentes | % Total de Fst Estatistico p
de Variacao Variacao

Grupo Maranhé&o (ltapecuru, Pindaré, Mearim, Parnaiba, Turiacu)
Entre populacoes 924.696Va 53,43 0,465 <0,001
Dentro das populacées 1.062.997Vb 46,52

Tabela 3. Resultados da AMOVA nas populacgdes de H. malabaricus analisadas.

*valores de p, calculados aleatoriamente com 1023 permutagoes.

Verificamos por meio dos resultados gerados pelo BAPS que ha um
compartilhamento de linhagens entre as bacias. Entretanto a configuracéo de grupos
apresentada por essa analise nao difere daquilo que foi evidenciado em outras analises
no presente estudo, apontando para a existéncia de trés grupos diferenciados. Onde
h& ocorréncia de uma unica linhagem para o rio Turiagu. No grupo do rio ltapecuru e
Mearim observam-se a presenca de uma linhagem exclusiva para este rio. A analise
revelou ainda que no grupo do rio Mearim, ocorrem duas linhagens, onde uma delas
compartilhada com o rio Itapecuru e a outra compartilhada com os rios Parnaiba
e Pindaré, corroborando o padrdo evidenciado tanto na rede, quanto na arvore de
haplotipos (Figura 4).

AN
A

Figura 4- Grafico em barras gerado pela analise no Programa BAPS v.6, a qual estima a
probabilidade posterior da formacéo de grupos. Na figura os grupos séo representados pelos
desenhos, e pela numeracao das popula¢des, mostrando um total de 3 grupos. 1 — Turiacu, 2 —
Itapecuru e Mearim, 3- Mearim, Pindaré e Parnaiba.
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DISCUSSAO

Os resultados da analise das populacdes agrupadas de H. malabaricus com base
na analise da Regiao Controle mostrou alta diversidade haplotipica para os espécimes
maranhenses. Estes resultados sdo similares aqueles encontrados por Pereira et
al. (2013), analisando populagdes de H. malabaricus oriundas de bacias da regiao
do leste do Brasil, utilizando os marcadores ATPase-6 e 0 gene nuclear ativador de
recombinacdo (RAG2), encontrou alta divergéncia molecular (8,7% e 11,1%), para 0os
espécimes estudados e distribuidos em quatro haplogrupos (Nordeste, Leste A, Leste
B e Sudeste).

Segundo Lundberg et al. (1998) o padrao de divergéncia pode ser explicado
levando-se em consideracdo a histéria geomorfolégica das bacias hidrograficas a
qual habitam. A ocorréncia de espécies relacionadas nas bacias brasileiras tem sido
atribuida aos efeitos das variagdes do nivel do mar provocadas por ciclos de glaciagéo
(WEITZMAN et al., 1988). Durante a maxima glacial, a diminuicdo nos niveis do mar
podem ter favorecido a confluéncia dos rios adjacentes e permitido que os peixes de
agua doce tenham se dispersado entre bacias (BEHEREGARAY et al., 2002). Além
disso, captura de cabeceira entre bacias (LUNDBERG et al., 1998) pode explicar
similaridades de fauna. Tais fatores podem ser considerados para tentar entender a
distribuicdo dos espécimes entre as bacias analisadas.

Os resultados demonstraram uma alta variabilidade genética para as populag¢des
estudadas. A variabilidade genética € um componente decisivo para a sobrevivéncia
de uma espécie a médio e longo prazo, uma vez que € devido a ela que uma espécie
esta apta a se adaptar as constantes modificacdes do meio ambiente (FRANKHAM
et al., 2002). E a variabilidade genética que permite que populacdes submetidas a
mudancas ambientais respondam as pressbes ecolégicas no sentido contrario a
reduc@o populacional e a extingdo local (WANG et al., 2002). A alta variabilidade
evidenciada em nosso estudo aparenta ser uma caracteristica comum da espécie, ja
que elevados indices de diferenciacao foram relatados por outros autores utilizando
diferentes tipos de marcadores moleculares, como nos estudos de Dergam et al.
(1998), Peres et al. (2002), Marques et al. (2013), Rosso et al. (2012) e Pereira et al.
(2013).

A reconstrucéo filogenética obtida mostrou a formacéo de trés haplogrupos entre
0s espécimes maranhenses, indicando a ocorréncia de diferentes linhagens para
estes rios. Resultados similares foram obtidos por Abreu-Souza (2014), estudando H.
malabaricus de drenagens maranhenses (Turiagu, Pindaré, Mearim, Itapecuru, Munim,
Gurupi, Parnaiba e Tocantins) através da regiao D-loop. Convém ressaltar que o “n
amostral” obtido no estudo de Abreu-Souza foi maior. Marques et al. (2013) estudando
populacdes de H. malabaricus da bacia Amazoénica, por meio do gene COI, encontrou
a formacéo de seis haplogrupos, demonstrando um padrdo de diferenciacéo para o
taxon. Estes resultados permitem constatar a alta variabilidade presente no grupo e
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a ocorréncia de diferentes linhagens mesmo dentro de uma unica bacia hidrografica.
Esse padrao de distribuicdo também foi constatado por meio das redes de haplétipos
e pelas analises do BAPS.

Segundo Avise (2004) a variacdo genética populacional deve ser fungdo tanto
da diversidade genética disponivel originalmente para a espécie, quanto de processos
contemporaneos como selecédo, fluxo génico, sistema de cruzamento entre outros,
que governam como aquela variacdo € posteriormente repassada entre e dentro
das populacdes. No caso dos peixes de agua doce, suas populacées em geral se
distribuem por locais isolados, 0 que pode minimizar as trocas génicas entre elas,
levando a processos de diferenciacdo genética (RAMOS, 2007). Como H. malabaricus
€ uma espécie sedentaria e vive preferencialmente em populagdes isoladas, ha o
favorecimento da diferenciacdo genética entre as populagdes devido aos baixos
niveis de fluxo génico. Os peixes sedentarios tém maior capacidade de registrar em
seu DNA os eventos vicariantes ou ecol6gicos aos quais sdo submetidos, pois a sua
condicao sedentaria limita a sua capacidade para superar as barreiras fisicas, ou fugir
espacialmente de pressdes ambientais impostas (LOPEZ-FERNANDEZ et al., 2013).

Considerando-se os resultados obtidos por meio das demais analises e com o
intuito de verificar o nivel de diferenciacéo entre as populacdes de H. malabaricus,
utilizou-se o teste de AMOVA, onde 0 mesmo revelou que ha uma estruturacdo genética
para estas populacdes, a qual € apoiada significativamente pelo indice de fixacéo
(Fst) e pelos valores de p < 0,001. De acordo com Wrigth (1965), valores entre 0 e
0,05 indicam baixo nivel de diferenciacéo genética, valores entre 0,05 e 0,25 indicam
diferenciacdo genética moderada, e acima de 0,25 indicam elevada diferenciacao.
Nossos resultados permitiram inferir que as populagdes analisadas apresentam
valores de Fst (0,465), sendo considerado elevado. Portanto mais um indicativo de
que os espécimes das bacias analisadas estao em processo de estruturacao genética,
considerando-se os parametros adotados por Wrigth.

41 CONCLUSAO

Estudos dessa natureza sao necessarios, uma vez que nem sempre as mudancas
ocorridas em nivel molecular em uma espécie, aparecem na morfologia, o que torna
fundamental a associacdo de estudos genéticos, citogenéticos, morfoldgicos e
ecolégicos. Os dados de diversidade e estruturacao genética encontrados na presente
analise em populacdes de H. malabaricus nas bacias hidrograficas maranhenses
por meio da Regidao Controle, nos fornecem informac6es importantes quanto a
diferenciacado genética em populacbes desta espécie e evidenciam a ocorréncia de
diferentes linhagens nas bacias estudadas.

Os dados obtidos sdo um indicativo de que mesmo dentro de um unico citotipo,
como é relatado na literatura para os rios maranhenses (citétipo F), ha uma grande
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variacao genética nos espécimes. Resultado semelhante foi detectado por Marques
et al. (2013) estudando um Unico cit6tipo do rio Amazonas, reforcando a problematica
taxonbmica existente em H. malabaricus. Portanto, faz-se necessario a conservagcao
das bacias hidrograficas em questdo como forma de nao perder parte da diversidade
deste taxon, uma vez que o estudo mostrou grande diferenciacdo genética entre as
populacdes analisadas.
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