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RESUMO

A variabilidade genética em Hoplias aff. malabaricus, de duas localidades da planicie de
inundagdo do alto rio Parana, foi investigada por deroforese de gd de amido e
poliacrilamida. Um total de 52 espécimes foram analisados para 14 sistemas enzmaticos. Um
total de 24 loci génicos foram detectados Quando os valores de heterozigosdade de H. aff.
malabaricus sdo0 comparados com outras espécies da bacia do rio Parana, encontramos alta
variabilidade genética (H= 0.14). A expécie apresentou a mesma variabilidade genética para
os dois ambientes (fluvial e lacustre), entretanto eas diferem sgnificativamente nas frequéncias
génicas(P<0.05).

Palavr as chaves isoenzimas, planicie de inundacdo, variabilidade genética, polimorfismo.

INTRODUCAO

A detroforese de enzimas tem sido utilizada em genética de populagbes como uma ferramenta
para estimar a variabilidade genética de populagdes naturais desde o trabaho pioneiro de Hubby
& Lewontin (1966). Em peixes, os resultados assm obtidos tém sido gplicados a estudos
evolutivas (Powers & Schulte, 1998), taxondmicos (Almeida & Sodré, 1998; Chiari & Sodré,
1999), filogenéticos (Zawadzki, 2001), bem como a ddimitacdo de estoques de espécies
exploradas comercidmente (Revadaves et d ., 1997).

Os estudos de genética de populagbes procuram entender como as variagbes na taxa de
sobrevivéncia, reproducdo e crescimento contribuem para as alteragdes nas fregliéncias génicas
e genctipicas das populagies e se edtas dteracbes conferem maior vaor adaptativo as espécies.
Faores como reproducdo, migracdo, deriva genética e sdecdo naturad sBo de extrema
importancia para o processo de adaptecdo a circungténcias ecoldgicas particulares
(Kirpichnikov, 1992).

Hoplias aff. malabaricus (Bloch, 1794), popularmente conhecida como traira, gpresenta ampla
distribuicdo geogréfica, ocorrendo na maior parte das bacias hidrogréficas da América do Sul
(Gery, 1977). A traira é uma excdente representante da diversidade cariotipica dos
Characiformes, acredita-se que €a ndo sga formada por uma Unica espécie, mas ssm por um
complexo de espécies, com peo menos cinco citétipos diferentes com o nimero de
cromossomos variando de 39 a 42 (Dergan & Bertdlo, 1990). Maniglia et d. (2000)
relacionaram os citétipos e a variabilidade genética de oito individuos da planicie de inundacdo
do dto rio Parand, e os resultados demonstraram que H. aff. malabaricus esta representada por
pelo menos trés citétipos que estdo associados a diferentes padrdes de marcadores RAPD-PCR.
Dergam et al. (1998) também utilizaran marcadores RAPD-PCR em estudos com H. aff.
malabaricus dos rios Parang, Tibagi e Iguagu e consderam que as divergéncias moleculares



acentuadas encontradas sugerem que estes grupos estgam reprodutivamente isolados e que
talvez possam ser caracterizados como espécies diferentes.

Comparando-se os ambientes fluvid e lacustre que formam o sistema rio-planicie de inundacéo
do dto rio Parand, as bgoas temporérias gpresentam os menores valores médios de temperatura,
condutividade, e oxigénio dissolvido, e as maiores médias de dorofila-a, nitrogénio e fasforo,
sendo as lagoas temporé&rias as que gpresentam as maiores oscilagdes temporais dos fatores
limnoldgicos ao passo que rios de grande porte como 0 Parana gpresentam maior estabilidade
(Thomaz et d ., 1997).

Verissmo (1994) considera as lagoas locdizadas no interior de ilhas do rio Parand, como a
amostrada  neste estudo, como tempordrias, sendo os primeiros ambientes afetados pelas
inundagdes, podendo secar tota ou parcidmente durante o periodo das aguas baixas. Segundo
Kirpichnikov (1992), o polimorfismo biogquimico estd dtamente reacionado a0 tipo de
ambiente (disponibilidade de dimento, gradiente de temperatura, duragéo das estagbes do ano,
€tc.) e ap tamanho da populagéo.

RESULTADOSE DISCUSSAO

Nas amostragens foram coletados 52 exemplares de Hoplias aff. malabaricus (traira) no sstema
rio-planicie de inundacd do dto rio Parana (rio e lagod), de novembro de 1999 a janeiro de
2000.

Na andlise dos 14 sistemas enzimédticos da traira, foram detectados 24 loci dos quais 8 sdo
polimérficos para o ambiente fluvid, ADH-1*, EST-1*, GPDH-1*, GPI-A*, GPI-B*, MDH-
B*, MEP-1*, SOD-1* e destes aperes MEP-1* e EST-1* et em equilibrio de Hardy-
Weinberg (P > 0,05). Para os espécimens do ambiente lacustre, 9 locos foram polimérficos,
ADH-1*, EST-1*, GPI-A*, GPI-B*, MDH-A*, MDH-B *, MEP-1*, PGM-1*, SOD-1*, dentre
0s quais apenas GPI-B* e PGM-1* estdo em equilibrio.

As populagbes dos ambientes fluvid e lacustre, agpresentaram diferenca significativas nas
frequéncias adicas, segundo teste de ¢ de contingéncia, apenas nos loci EST-1*(P= 0,007),
G,PDH-1*(P=0,001) GPI-A*(P=0,002), GPI-B* (P= 0,037) e SOD-1*(P= 0,001), (P< 0,05).

A heterozigosidade observada et muito abaixo da egperada Paa o ambiente fluvid a
heterozigosdade esperada € cerca de trés vezes maior que a obtida enquanto na lagoa é
goroximadamente sais vezes maior (Table 1).

A identidade genética ndo tendenciosa de Nei (1978) entre as duas populactes foram estimadas
em |= 0,95% e a distncia genética D= 0,049, isto €, 5% dos nucleotideos sdo diferentes entre os
peixes dos dois locais.

A vaidilidade gendtica de H. aff. malabaricus estimada pelo indice de heterozigosdade néo
tendenciosa de Nei (1978), pode ser considerada dta (He = 0,14) quando comparada com os
valores descritos por Gyllensten (1985) para seis espécies de peixes marinhos (0,063) e nove
espécies de &gua doce (0,043), e por Ward et al. (1994) para cinquenta e sete espécies marinhas
(0,059) e quarenta e nove espécies de agua doce (0,046). Ambos autores obtiveram os dados de
heterozigosidade de espécies de peixes didtribuidas em véarias regides do globo terrestre.

Quando se comparam os vaores de heterozigosdade genética de H. aff. malabaricus com os de
outras espécies da bacia do rio Parang, verificase que ees também sfo dtos. Revddaves et al.
(1997) detectou um .indice de heterozigosdade “~He= 0,13 para Prochilodus lineatus
(Characiformes). Almeida & Sodré (1998) andisaram trés espécies de Pimeodideos
(Siluriformes) e cacularam vaores de "He que variam de 0,043 para Pirinampus pirinampu;
0,060 para Pimdodus maculatus a 0,083 para lheringichthys labrosus. Chiari & Sodré (1999)
estudando cinco espécies de anatomideos (Characiformes) encontraram vaores de ™~ He= 0,072
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para Schizodon intermedius, 0,092 para Schizodon nasutus 0,132 para Leporinus frederici,
0,142 para Leporinus elongatus e 0,090 para Leporinus obtusidens e Zawadzki (2001)
andisoram 21 espécies de Loricarideos (Siluriformes) e encontraram valores de "He vaiando
entre 0,011 para Hypostomus derbyi a 0,103 para Hypostonus regani. Assm, apesar de H. aff.
malabaricus ndo s uma espécie migradora, apresmta valores de “He semehantes aos das
migradoras (P. lineatus e anatomideos).

Tabda 1 Vaiabilidade genética de Hoplias aff. malabaricus de ambiente fluvid e lacustre da planicie
de inundaggo do dto rio Parana

Populagéo Nede N°médio  Proporcéo de Heterozigosida  Heterozigosida
individuos deddos locos de Média de Média "Ho/ " He
Analicadne nnr lnrne nnlimArfirne P Ohaon/ada™ Hn Fanerana He
Rio 24 14 333 0,048 0,14 0,34
(0,027) (0,045)
Lagoa 28 15 375 0,022 0,14 0,16
(0,011) (0,044)

* (O nimer 0 entre parénteses é 0 respectivo erro padréo).

A despeito da maior proporgdo de locos polimorficos (P )detectados nos exemplares de traira
do ambiente lacustre (Table. 1), a epécie gpresentou a mesma varigbilidade genética para os
dois ambientes, fluvial e lacustre. A distancia e a identidade genética de Nei (1978), revdam
dta smilaridade genética entre as populacBes dos ambientes estudados. Os vaores obtidos
encontram-se proximos da média obtida por Shaklee et d. (1982) para populagdes coespecificas
de peixes marinhos e de &guadoce, D =0,05 e 1= 0,97.

Assumindo a neutrdidade, ou a pseudoneutrdidade, para maoria das isoenzimes, a
diferenciacdo dentro das populagies seria determinada pelo tamanho efetivo da populacio e a
taxa de migracdo. Vaores mais eevados de polimorfismo detectados para 0 ambiente lacustre
edariam relacionados a efeitos estocésticos (deriva genética). Como a lagoa temporéria
amogtrada encontra-se em uma ilha do rio Parana, um dos primeiros ambientes afetados pelas
inundagles, acreditaese que os pulsos de cheia pouco intensos porém prolongados, estgjam
sendo suficientes para homogeneizagdo genética da epécie.

Assumindo um cardter adaptativo para as isoenzimas, acredita-se que possa ter havido selecdo
natural, podendo ter ocorrido favorecimento de alguns gendtipos, na lagoa (esterase 73,3% de
BB na lagoa e gpenas 26,6% no rio, 81,8% de AA na lagoa e gpenas 18,1% no rio). A sdecéo
pode ter ocorrido levando-se em consideracéo que as condigdes limnoldgicas no periodo de seca
neste ambiente sfo limitantes a presenca da ictiofauna, principdmente devido a escassez de
oxignio. Saint-Paul & Soares (1987) detectaram aclimatagbes fisoldgiceas para H. aff.
malabaricus da Amazbnia, que sugerem a utilizacdo de uma via acessdria anaerdbica para
sobrevivéncia a hipoxia

Embora dados citogenéticos (Dergam & Bertollo, 1990) e de marcadores moleculares RAPD-
PCR (Dergam et al., 1998, Maniglia et al., 2000) sugiram a existéncia de um complexo de
epécies para H. aff. malabaricus no presente estudo ndo foram detectadas dteragbes na
expressio dos quatorze sistemas enzimaticos testados neste estudo que corroborem com esta

hipétese. Se realmente H. aff. malabaricus for um complexo de espécies, a epeciacdo se deu
sem que houvese fixagdo de ddos para os locos andisados.

CONS DERAGOES FINAIS E PERSPECTIVASFUTURAS

Devido a grande diversidade de espécies de peixes da planicie de inundacdo do dto rio Parang,
a variabilidade genética de muitas delas ainda ndo foram determinadas. Por isso, propdem-se
edudar um nimero maior de espécies de peixes da planicie de inundaco, para veificar as
relacies existentes entre edtratégias dimentares e variabilidade genética e assm contribuir com
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0 entendimento da rdacdo entre diversdade genética e condicbes ambientais. Estudos que
promovem o entendimento da manutencdo e os aspectos funcionais da biodiversidade em
qualquer nivel, sho essencias para 0 bem estar e o futuro da humanidade.
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