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Estudos genéticos da ictiofauna da bacia do médio e baixo Paraguacgu-BA, através de marcadores ISSR.
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INTRODUGAO:

A bacia do Rio Paraguacu - BA tem sido alvo de diversas agdes antrdpicas sendo a principal delas a construcao de
17 barramentos ao longo do rio. O barramento de um rio provoca notaveis alteragbes na comunidade aquatica, em
especial sobre a ictiofauna. As respostas da fauna aquatica neotropical e as modificagdes hidrolégicas
proporcionadas pelos barramentos nao estdo ainda completamente claras. As peculiaridades da fauna local,
caracteristicas do reservatério, o desenho da barragem, procedimentos operacionais, usos da bacia, natureza do
solo, vazdo e interagdes resultantes entre estas varidveis constituem uma amostra dessa complexidade. Esse fato
associado a grande influéncia provocada pela degradacdo que os mananciais aquaticos vém sofrendo e a grande
explotacdo das espécies que neles habitam, fazem dos estudos genéticos uma importante ferramenta para auxiliar
na identificagdo de espécies e no monitoramento das variagdes genéticas ocorridas em estoques pesqueiros. Esses
conhecimentos sdo dados indispensaveis em programas de conservacdo, a fim de evitar o declinio da variabilidade
genética e o desaparecimento de espécies nativas.

METODOLOGIA:

Foi coletado um total de 121 exemplares. De cada individuo foi retirada uma porgao de aproximadamente 1cm2 da
nadadeira caudal. O material foi acondicionado em tubos Eppendorf e estocado em alcool etilico. As amostras
foram levadas ao laboratorio para a organizacdo do banco de tecido, extracdes do DNA e analise com marcadores
moleculares. O DNA foi extraido de acordo com o protocolo fenol: cloroférmio descrito por Sambrook e
colaboradores (1989), a concentracao e pureza foram medidas em espectrofotometro. Os padroes de amplificacdo
de fragmentos de DNA flanqueados por seqliéncias repetitivas foram obtidos através do emprego da técnica de
SPAR-PCR, proposta por Gupta et al., 1994. A amplificacdo foi realizada em termociclador Eppendorf Mastercycler
Gradient. Os produtos de amplificagdo foram separados em gel de agarose 1,4% e corados com brometo de etidio
(5 mg/L). A visualizacdo dos padroes foi feita sob luz ultravioleta e os géis fotografados em sistema de
fotodocumentacao de gel.

RESULTADOS:

A partir do material coletado foi criado um banco de tecidos. Nas extragdes foram obtidas excelentes
concentragdes de DNA, variando entre C= 30 ng/pl e C= 75 ng/ul e um grau de pureza excelente variando entre P
= 1,7 e P = 1,8, Isto possibilita um melhor aproveitamento dessas amostras. Através da técnica SPAR-PCR foram
realizadas amplificagdes, que refletiram diretamente a distribuigdo de seqliéncias repetitivas simples no genoma
dos espécimes. Os marcadores apresentaram bandas principais monomorficas e bandas secundarias polimorficas,
caracterizados da seguinte forma: GGAC O trés padroes; AAGC O quatro padroes; e, TAGG O dois padroes. Embc
haja uma diferenca marcante na freqliéncia de ocorréncia desses padrdes dentro das populacbes, os resultados
sdo insuficientes para se determinar se ha algum nivel de estruturacdo entre elas, o que devera ser feito com o
aumento da amostragem analisada e a implementacdo de novos marcadores. A técnica SPAR também tem gerado
marcadores diagndsticos em outras espécies de peixes. Os primers testados e selecionados para a amplificagdo do
DNA via PCR produziram diferentes padrdes de fragmentos SPAR.



CONCLUSAO:

Esse estudo define o perfil genético da peracuca para trés marcadores genéticos nucleares e sugere niveis de
diversidade molecular intrapopulacional de grande importancia na manutengdo da viabilidade e sobrevivéncia da
espécie, contribuindo para a conservacdao do potencial bioldgico das populacdes de peixes. Esse material pode
servir como um instrumento, podendo definir uma politica de manejo do patrimoénio genético de Kalyptodoras
bahiensis, viabilizando assim a conservacdo dessa espécie.
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