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1 INTRODUCAO

A fragmentacdo de habitas aquaticos, decorrente da construcdo de usinas
hidroelétricas, € um dos fatores responsaveis pela queda na diversidade da
ictiofauna, principalmente, no que refere a espécies migratérias de peixes, que tem
suas rotas migratérias interrompidas, levando ao isolamento de populacdes
previamente conectadas. Como consequéncias, surgem mudancas na diversidade e
estruturacdo genética das populacbes, que comprometem o valor adaptativo das
espécies envolvidas. Deste modo, a implementacdo dos sistemas de transposicao
para peixes (STP) surge como uma alternativa para mitigar estes efeitos, permitindo
o deslocamento dos peixes através da barragem. Contudo, a efetividade dos STP é
amplamente questionada na literatura, por ser seletivo para algumas espécies e/ou
permitir a transposi¢cdo, apenas, nho sentido jusante-montante. Portanto, é
fundamenal avaliar tanto os efeitos, como a efiéncia das medidas de mitigacao
destes empredimentos na diversidade da ictiofauna. Assim, o presente trabalho teve
como objetivo principal, avaliar geneticamente a espécie migratoria
Pseudoplatystoma corruscans (pintado), a jusante e a montante da barragem da
ITAIPU binacional, para verificar os indices de diversidade genética, fluxo génico e
estruturacdo populacional da espécie, analisando, assim, em ultima instancia, a

eficiéncia do canal da piracema.

2 METODOLOGIA
A variabilidade e a estrutura genéticas de P. corruscans foram obtidas por meio da
genotipagem para sete loci microssatélites. Para isso, foram analisados 112

espécimes de trés localidades na bacia do rio Parana, as quais estdo separadas por



hidroelétricas. As amostras do rio Paranapanema (AP-1) (53 espécimes) e do rio
Ivinhema (AP-2) (19 espécimes) fazem parte da bacia do alto Parana (AP), enquanto
a amostra rio Paranad (BP) (40 espécimes) estdo localizados na bacia do baixo
Parana-Paraguay (BP). A populacdo AP-1 esta isolada das popula¢bes AP-2 e BP
por seis e sete usinas hidroelétricas, respetivamente, das quais, quatro delas nédo
apresentam STP. A populacdo AP-2 esta isolada da populacdo BP por uma usina
hidroelétrica que apresenta STP (Itaipu). A extracdo e amplificacdo do DNA e
genotipagem dos sete loci de microssatélite foram feitas de acordo com Pereira et
al. (2009). Para as andlises de variabilidade genética foi utilizado o software
GenALEx 6.502, sendo obtidos o numero total de alelos, alelos privativos,
heterozigocidades observada e esperada (He, Ho) e os desvios do equilibrio de
Hardy-Weinberg (HWE). A frequéncia de alelos nulos, foi calculada de acordo a
Dempster et al. (1977) utilizando o software FreeNA. Para as andlises de
estruturacdo genética, foi utilizado o método de atribuicdo Bayesiana implemetado
no software STRUCTURE 2.3.4, para achar o nUmero mais provavel de clusters
genéticos. O software GENECLASS?2 foi utilizado para o teste de atribuicdo. Para
inferir os indices de fluxo génico histérico e recente foram utilizados os softwares
Migrate-n v.3.6.11 e BAYESASS v.3.0.4, respectivamente. Para comparar as taxas
de migracao histérica e recente foi seguido o protocolo proposto por Gibs e Chiucchi
(2010), que utiliza os valores de m diretamente gerados pelo BAYESASS e os
valores estimados de m de M(m/u) gerados pelo MIGRATE-n pela multiplicagdo de
todos os valores de M por uma taxa de mutacdo conservada estimada de p=5.10-4.

3 FUNDAMENTAGAO TEORICA

Os efeitos antrépicos contemporaneos fazem com que as a¢cées de monitoramento e
estudo da biodiversidade sejam fundamentais e aplicaveis em diferentes niveis de
organizacao biolégica para entender seus impactos (Primack, Richard et al. 1998).
Em especial, o nivel genético tem ganhado importancia, devido a estar ligado
diretamente ao valor adaptativo das espécies em ambientes de constate mudanca
(Lande & Shanon, 1996). Dentro deste contexto, a diversidade da ictiofauna tem
decaido frente a fragmentacdo do habitat (Agostinho et al, 2003) decorrente do
barramento das hidroelétricas, os quais geram mudancgas na estrutura dos cursos de
aguas (Nilsson et al., 2005), levando a uma subdivisdo populacional, a qual interfere
diretamente nos niveis de diversidade e estrutura genética. As espécies de peixes



migratérias, nestas situacdes, sdo as mais afetadas pois tém interrompidas suas
rotas migratorias para fins reprodutivos (Pelicice et al., 2015). Para mitigar estes
efeitos, foram criados os STP com o fim de permitir o deslocamento das espécies
através da barragem. Contudo, a eficacia dos STP é altamente questionada, sendo
relatada a dificuldade de certas espécies migratdrias em atravessa-lo, como relatado
para P. corruscans (Fernandez, 2000). Assim, é preciso conhecer os efeitos destes
empredimentos e a eficiéncia dos seus meios de mitigacdo para a manutencdo da
diversidade da ictiofauna. Gragas aos avancos na genética molecular e de
populacdes, tem sido possivel complementar os métodos tradicionais de
monitoramento e avaliacdo de tais impactos, mediante 0 acesso ao material genético
e analisar os fatores contemporaneos que moldam a diversidade genética, no
presente, mediante o0 uso de marcadores moleculares. Dentro destes, o0s
microssatélites sdo ideais para verificar como os fatores contemporaneos resultantes
das acOes antropicas afetam a diversidade genética, devido a serem marcadores
altamente polimorficos e com uma alta taxa de mutacdo (Abdul-Muner, 2014), sendo

ideias para 0 nosso objetivo de estudo.

4 RESULTADOS

Um total de 78 alelos foram observados (média de 11,14 alelos por locus). As
heterozigoziades observada e esperada foram de 0,54 + 0,05 e 0,66 + 0,04,
respectivamente. Os individuos amostrados das trés localidades foram atribuidos a
dois clusters genéticos (STRUCTURE), correspondentes as duas bacias
hidrogréficas analisadas (AP e BP). O indice Fst par-a-par, mostrou estruturacao
genética moderada entre as duas bacias analisadas (0,0867) e entre as trés
localidades analisadas (variando de 0,0856 a 0,1153) com um Fst global de 0,0856 e
0,1048, respectivamente. As taxas de migracdo historicas estimadas, considerando
as duas bacias (AP e BP), mostraram valores de m=0,4% de BP a AP e de m=0,7%
de AP a BP. As taxas de migracao recentes estimadas mostraram valores de 1,71%
(1,50-1,90%) de AP a BP e de 2,54% (2,20-2,80%) de BP a AP.

5 CONCLUSOES
Os resultados mostraram que, apesar da condicdo atual de habitat fragmentado, as
amostras de P. corruscans mantem altos niveis de diversidade genética. Os valores

médios de nimeros de alelos e He, sdo de modo geral, consistentes com as médias



observadas para outras espécies de peixes. As analises do programa STRUCTURE
indicaram a existéncia de dois clusteres genéticos, que coincidem com as bacias do
alto e baixo Parana-Paraguay, corroborando a hipétese de que, o extinto Salto de
Sete Quedas (entre as duas bacias), era uma barreira efetiva para a migragcéo de P.
corruscans. As comparacdes entre as taxas de migracdo historicas e recentes
evidenciaram o efeito dos impactos da fragmentacéo devido as usinas hidroelétricas
na conectividade e estrutura genética de P. corruscans. As taxas historicas de
migracdo, foram <1%, indicando um fluxo genético restrito, corroborando os
resultados do STUCTURE e das analises do indice FST. Em contrapartida, as taxas
de migracdo recentes foram cerca de 3,8 a 4,2 vezes maiores que as taxas de
migracdo histéricas. Este incremento nas taxas de migracdo recentes pode ser
explicado pela formacao do reservatorio da ITAIPU, que deslocou a barreira do Salto
de Sete Quedas, cerca de 159 quildmetros acima, permitindo assim, a mistura de
individuos das duas provincias ictiofaunisticas (alto e baixo Parand) previamente
isoladas. Por outro lado, uma hipoétese alternativa, seria atribuir o aumento nas taxas
de migracdo recentes, a migracdo de peixes pelo canal de piracema. Contudo,
devido aos inUmeros questionamentos e evidencias da ineficiéncia destes sistemas,
relatados na literatura (Agostinho et al.,, 2003), acreditamos ser mais plausivel a
primeira hipotese. Assim, 0s resultados mostram que as populacbes de P
corruscans estao sob os efeitos da fragmentacao dos rios, principalmente devido a
mistura de populagcbes previamente estruturadas, as quais estdo modificando sua

estrutura genética original.
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