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1. INTRODUCAO

Os répteis sdo animais que se adaptaram facilmente e tém evoluido para ocupar uma
variedade de habitats, sdo encontrados em quase todos os continentes, exceto na Antartica. A
maioria dos paises tem pelo menos uma espécie de réptil terrestre. Os répteis estdo em qualquer
lugar, dos desertos secos e quentes as Umidas florestas tropicais. Eles sdo especialmente comuns
em regides tropicais e subtropicais da Africa, Asia, Australia e Américas, onde temperaturas

mais altas e a caca diversa lhes permitem desenvolver-se.

A fauna de tartarugas na América do Sul é bastante variada, aproximadamente 20% das
espécies de tartarugas do mundo estdo na América do Sul (PRITCHARD, 1975). Os queldnios
sdo classificados em duas subordens de acordo com a maneira que recolhem a cabeca para
dentro do casco. Os Cryptodira (crypto = escondido, dire = pescoco) retraem a cabeca curvando
0 pescoco na forma de um S vertical, enquanto os Pleurodira (pleuro = lado) retraem a cabeca
curvando o pescoco horizontalmente (POUGH et al., 2003). Divididos nestas duas subordens
existem quatorze familias, e a América do Sul possui uma rica fauna de quelbnios, onde
podemos encontrar representantes de nove destas familias (RUEDA — ALMONACID et al.,

2007).

Atualmente, ap6s uma revisao da classificacdo do género Podocnemis por (RHODIN et
al.,1978), na familia Pelomedusidae ficaram apenas as tartarugas africanas Pelusios e
Pelomedusas e a familia Podocnemididae agrupa os géneros Podocnemis e Peltocephalus (que

ocorrem na América do Sul) e Erymnochelis (que ocorre apenas em Madagascar).



1.1. Familia Podocnemididae

A familia Podocnemididae agrupa os géneros Podocnemis e Peltocephalus e
Erymnochelis. Abrange um grupo de tartarugas dulcicolas distribuidas na América do Sul e na
Ilha de Madagascar, que se caracterizam por retrair a cabeca lateralmente para dentro do casco
(subordem Pleurodira), por ndo apresentarem escudo nucal e terem o dorso da cabeca coberto
por escamas grandes e justapostas. Seus representantes estdo perfeitamente adaptados a vida
aquatica por possuirem carapacas relativamente aplanadas e termodinamicas, olhos e narinas
dispostos dorsalmente sobre o cranio e membros totalmente palmeados (RUEDA -
ALMONACID et al., 2007).

O género Erymnochelis estd representado por apenas uma espécie vivente, e.
madagascariensis (GRANDIDIER, 1867), restrita a llha de Madagascar (PRITCHARD &
TREBBAU, 1984). O género Peltocephalus, grupo-irmao de Podocnemis, é monoespecifico,
estando P. dumerilianus (SCHWEIGGER, 1812) distribuida pelo leste da Colémbia, sudoeste
da Venezuela e noroeste do Brasil (PRITCHARD & TREBBAU, 1984). O género podocnemis,
distribui-se pela regido setentrional cisandina da América do Sul, sendo 0 mais representativo
dentro da familia, com seis espécies viventes: P. erythrocephala (SPIX, 1824), P. expansa
(SCHWEIGGER, 1812), P. lewyana (A. DUMERIL, 1852), P. sextuberculata (CORNALIA,
1849), P. unifilis (TROSCHEL, 1848) e P. vogli (L. MULLER, 1935) (MITTERMEIER &

WILSON, 1974; PRITCHARD & TREBBAU, 1984).

1.2. O Género Podocnemis

Podocnemis ocorre tipicamente na América do Sul e no Brasil é representado por quatro
espécies: P. expansa, P. unifilis, P. sextuberculata e P. erythrocephala. Os individuos adultos,
destas quatro espécies, principalmente na Amazobnia, tanto sdo utilizados como fonte de

alimento, pelas populagdes ribeirinhas, como possuem alto valor comercial no mercado ilegal,



para consumo da carne e ovos, por isso vem sendo exploradas em grande escala na regido sendo
comercializadas nos grandes centros urbanos.

Segundo uma pesquisa realizada sobre o consumo de quelonios na Amazonia, o0 gosto do
amazonense pela carne e ovos de queldnios é generalizado, em todas as amostras houve registro
de consumo, mesmo que esporadico. S&o pratos apreciados e tradicionais na culinaria local, mas
ha grandes diferencas na freqliéncia com que os entrevistados comem quelénios por ano
(REBELO & PEZZUTI, 2000).

Conseqlientemente algumas espécies do género estdo classificadas como vulneraveis e
dependentes de cuidados no apéndice Il do CITES (Convention on International Trade in
Endangered Species). Em adi¢do aos dados ecoldgicos existentes, sdo necessarias informacdes
sobre estrutura populacional e variabilidade genética para dar suporte a programas de manejo

adequados para conservacao de cada uma destas espécies.

1.3. Podocnemis sextuberculata

P. sextuberculata (Figura 1 e 2) é popularmente conhecida como iac4, pitiu ou cambéua
(SMITH, 1979), distribui - se pelos rios de agua barrenta da bacia amaz6nica como Solimdes,
Japuré e Branco; e em rios de agua clara como Trombetas e Tapajos. A fémea possui manchas
amarelas com dois barbelos embaixo da boca. A carapaca tem coloracdo marrom-clara a
marrom-escura. Nos individuos jovens o plastrdo apresenta seis pontas (tubérculos) salientes de

cor cinza ou marrom, o que lhe confere o nome a espécie (Figura 2B).

Fonte: Urs Woy.

Figura 1. Exemplar de P. sextuberculata.
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Os individuos juvenis sdo facilmente reconhecidos por apresentarem seis tubérculos
proeminentes no plastrdo, os quais conferem o nome a espécie (IBAMA, 1989); bem como,
manchas claras sobre a escama inter parietal e pequenas manchas brancas ou amarelo palido no
focinho, regido pds orbital e margem superior do timpano (RUEDA — ALMONACID et al .,

2007).

Figura 2. A - Exemplar jovem de P. sextuberculata. B - Plastrdo exibindo os tubérculos.

As fémeas sd@o maiores que 0s machos, e selecionam praias arenosas para ovipostura. A
postura média é de 16 ovos, com uma oscilacao entre 6 a 25; o periodo médio de incubacdo é de
64 dias, e a variacdo se da em funcdo da temperatura de incubacdo dos ovos, quanto maior a
temperatura mais rapida a eclosdo (PEZZUTI & VOGT, 1999). Os ovos sdo relativamente
grandes, elipticos, com casca dura e flexivel (RUEDA — ALMONACID et al., 2007).

A iaca distribui-se geograficamente na drenagem do rio Amazonas no Brasil, Peru e
Coldmbia (IVERSON, 1992; ERNST & BARBOUR, 1989) (Figura 2). No Brasil pode ser
encontrada em rios de agua barrenta, como Solimdes, Japuréa e Branco; e em rios de agua clara,

como Trombetas e Tapajos (IBAMA, 1989).
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. Podocnemis sextuberculata
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Fonte: Las tortugas y los cocodrilianos de los paises andinos del tropico. Serie de guias
tropicales de campo n° 6.

Figura 3. Mapa de distribuicdo de P. sextuberculata.

1.4. Calha do Rio Jurua

No médio Jurua, em Carauari, os tabuleiros de tartarugas da RESEX sdo remanescentes
das areas protegidas pelos antigos donos de seringais. Sdo ao todo 10 areas: Jacaré (seringal
Pupunha, comunidade Nova Esperanca), Deus é Pai, Manarid, Ati (comunidade do Roque),
Gumo do Facdo, Bauana, Bom Jesus, Monte Carmelo (comunidade do Pau-furado), Itanga,
Mandioca. Como resultado deste manejo comunitario, entre 1995 e 2005, foram devolvidos a

natureza cerca de 1.948.009 filhotes de quelénios (ANDRADE et al. 2005).

O rio Jurua tem cerca de 3.350 km de extensdo (foz-nascente) (MINISTERIOS DOS
TRANSPORTES, 2009) banha os estados brasileiros do Acre e Amazonas, nasce no Peru,
atravessando o Acre até desaguar no rio Solimdes. A pesca e captura de quelénios nos tabuleiros
existentes é de grande importancia para a regido, pois para populagdo ribeirinha é uma

alternativa de renda e alimento, contribuindo negativamente para a preservacdo da espécie.
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Sua presenca ao longo do curso dos rios comprova que a espécie possui um habito
migratorio extenso, onde ja se catalogou um deslocamento de mais de 100 km. Devido a grande
capacidade de migracdo, faz-se necessario o estudo da espécie em nivel de variacdo genética

que irdo auxiliar nas praticas de manejo adequadas e conservacao desta espécie.

1.5. Genetica de populacdes

A ciéncia da genética de populagdes iniciou-se em 1908 com G. Hardy e W. Weinberg.
Estes pesquisadores provaram independentemente o “teorema de Hardy-Weinberg”, o qual
postula que a reproducdo sexual ndo causa uma reducdo na variacdo genética em cada geracao.
Pelo contrério, a quantidade da variacdo permanece constante geracdo apds geracdo, na auséncia
de outras formas perturbadoras. Este equilibrio é a conseqliéncia direta da segregacao de alelos
na meiose dos heterozigotos (GRIFFITHS et al., 2006). Segundo (FUTUYMA, 2002), a Unica
mudanca na composicao genética da populacéo € a redistribuicdo dos genétipos em frequiéncias
que serdo mantidas em todas as geracOes subsequentes.

A genética de populacbes estabelece relagdes entre os processos de hereditariedade
individual e o desenvolvimento da constituicdo genética das populagdes, que se define como o
conjunto das frequéncias de gendtipos diferentes na populacdo; assim como, mudancas temporal
e espacial nesta constituicdo. Estudos genético-populacionais produzem descrigdes dos padrdes
reais de variacdo genética entre individuos nas populaces, e avaliam as taxas dos processos de
reproducdo, mutacdo, recombinacdo, selecdo natural e variagdo aleatoria nas taxas reprodutivas,
0s quais atuam ao nivel de organismos individuais, aumentando ou reduzindo a variabilidade
genética (GRIFFITHS et al., 2006).

A variabilidade genética, diversidade de alelos ou haplétipos nos diversos locos de uma

espéecie nos permite investigar as afinidades e os limites entre as espécies, detectar modos
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reprodutivos e estrutura familiar, estimar niveis de migracdo e dispersdo nas populacoes
(AVISE, 1994); além de ser importante para a evolucdo, pois a sele¢do natural atua entre as
variantes que ocorrem dentro das populagdes em funcdo da adaptacdo ao ambiente.

Atualmente diversas técnicas de biologia molecular estdo disponiveis para a deteccéo da
variabilidade genética ao nivel de seqiiéncia de DNA, ou seja, para a deteccdo de polimorfismo
genético. Estas técnicas permitem a obtencdo de um ndmero virtualmente ilimitado de

marcadores moleculares cobrindo todo genoma do organismo.

1.6. Marcadores moleculares

A variabilidade genética é o principio basico para estudos genéticos e de
melhoramento, permitindo selecionar e estudar a heranca de caracteres. Marcadores moleculares
sdo utilizados na definicdo de populacGes viaveis, na caracterizacdo de populacdes locais ou
racas, na identificacdo da estrutura populacional bem como na definicdo de espécies e
subespécies (BOWEN et al, 1991)

Sabe-se que, até meados da década de 60, a variabilidade genética era observada
somente para genes de caracteres morfoldgicos, geralmente de facil identificacdo visual, o que
limitava o nimero de marcadores a serem utilizados. Na Ultima década, o uso de classes de
marcadores moleculares com o objetivo de estimar o fluxo génico e do grau de diferenciagédo
populacional tem sido difundido principalmente por técnicas que permitem a analise de
mdaltiplos loci génicos e muitos alelos por loco (AVISE, 1994; FERRARIS & PALUMBI, 1996;

HILLIS et al., 1996).

1.7. DNA Mitocondrial e Regiédo controle (Dloop)

A mitocéndria € uma organela encontrada na maioria dos eucariontes. Possui 13 genes

codificadores de proteina que sdo 90% do genoma, 22 RNAs de transferéncia (tRNAs), 2 RNAs
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ribossdbmicos e uma regido ndo codificadora chamada regido controle ou alca D (d-loop)
(AVISE etal., 1986).

A regido controle, regido ndo codificadora do genoma mitocondrial, localiza - se entre
as regides codificadora do tRNA da prolina e do tRNA da fenilalanina. Esta regido é chamada
d-loop (displacement loop structure) ou algca D porque nela estdo contidos os sitios de iniciagcdo
da replicacdo da fita pesada (H) e os promotores de transcri¢do da fita leve e pesada. Possui uma
taxa de evolugéo de duas a cinco vezes maior que a dos genes mitocondriais codificadores de
proteina, além de possuir uma maior variabilidade de substituicdo de bases que outras regides
do DNA mitocondrial e do DNA nuclear, por esse motivo tem sido muito usada nos estudos

populacionais.

2. OBJETIVOS

2.1 objetivo Geral

Caracterizar a variabilidade genética de populacdes naturais de Podocnemis
sextuberculata provenientes da calha do rio Jurud, utilizando a Regido Controle do DNA
mitocondrial, visando dar suporte para o planejamento de programas de manejo e conservacgao

destes animais na natureza e oferecer suporte a criacdo em cativeiro.

2.2 Objetivos especificos
— Estimar os niveis de variabilidade genética de cinco populacdes de P. sextuberculata;
— Determinar o padréo de distribuicdo geografica dos haplétipos do DNA mitocondrial e
inferir se ha eventos historicos envolvidos nesta distribuicéo.

— Verificar a ocorréncia de populagdes geneticamente estruturadas.
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3. MATERIAIS E METODOS

3.1 Coleta das amostras

Foram coletadas um total de 43 amostras em quatro regides na calha do rio Jurud. As
amostras de sangue foram obtidas por puncdo da veia femural utilizando seringa de 1mL,
coletando-se em torno de 50pul de sangue que em seguida foram armazenados em microtubos

eppendorfs contendo 500 ul de etanol absoluto.

3.2. Extracdo de DNA

A extracdo de DNA foi realizada através do método CTAB (DOYLE & DOYLE, 1987),
com algumas modificacdes. Verificou-se a eficiéncia da extracdo e a concentracdo das amostras

de DNA utilizando a técnica de eletroforese em gel de agarose 0,8%.

3.3. Amplificacgéo in vitro via PCR

As reacGes de amplificacdo foram realizadas via PCR em eppendorf de 0,2 mL. O
volume foi ajustado para 15 pL de rea¢do com agua deionizada autoclavada. O programa de
amplificacdo tem os seguintes perfis de temperatura: 92°C por um minuto para a desnaturacao
(dissociacgdo) das fitas complementares do DNA,; seguidos por 35 ciclos de 92°C (1 minuto), 55
°C (35 segundos), 72°C (1minuto e meio); e uma extensdo final a 72°C por 5 minutos para a
extensdo dos segmentos amplificados de DNA.

Apbs a reacdo, a eficiéncia da amplificacdo foi verificada através da aplicacdo de 3 pL
do produto amplificado de cada reacdo em gel de agarose 1,0 %, e 1uL do marcador molecular
Ladder 1 Kb, por cerca de 1 hora e 40 minutos com corrente de 70 mA. Por compara¢do com o

marcador, foi determinado o tamanho do fragmento amplificado.
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3.3.1 Purificacdo do material

A purificacdo foi realizada com o Kit Exo SAP, que consiste na eliminacdo dos varios
tipos de produtos ndo incorporados na reacdo de amplificagdo como primers, dNTPs, sais e
outras moléculas de peso molecular baixo, utilizando-se 3 uL do mix em cada amostra. Este

DNA purificado foi utilizado na reagéo de sequenciamento.

3.3.2 Sequenciamento

A reacdo de sequiénciamento foi realizada no termociclador com o volume final 10uL
com 0s seguintes componentes: 2 uL do primer foward (F), utilizados anteriormente na
amplificacdo do fragmento; 4 uL da solugdo do Kit de reagdo Dyenamic™ ET Dye Terminator;

4 uL de DNA purificado (entre 30 —100 ng/uL).

A reacdo foi preparada em placas com 96 pocos, em seguida levada ao termociclador por
25 ciclos com o seguinte perfil de temperatura: 20 segundos a 95 °C a fim de desnaturar as fitas
complementares, 15 segundos a 50 °C, para o anelamento dos primers e 1 minuto a 60 °C para a
extensdo da regido a ser sequenciada.

Ap6s o término da reacdo de sequenciamento, o produto foi precipitado com
EToh/EDTA precipitation_Cycle sequencing. Deixou-se secar em temperatura ambiente e
depois de seco ressuspendeu-se o material 10 puL de Loading buffer (presente no kit de

sequenciamento). Apds a precipitacdo o material foi sequenciado.

4. ANALISES ESTATISTICAS — POPULACIONAIS

4.1 Analises da frequiéncia e distribuicio dos haplotipos
As analises das freqiiéncias e distribuicdo dos haplotipos foi realizada utilizando o

programa TCS (CLEMENT et al., 2000). Este software agrupa seqliéncias de pares de bases que
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diferem entre si, em passos mutacionais, dentro de haplotipos, ele também calcula a freqliéncia
desses haplétipos em uma matriz, e estima relacbes genealdgicas entre eles, usando um

algoritmo descrito por (TEMPLETON, CRANDALL E SING 1992).

4.2 Anélises de Polimorfismos Genéticos

Para determinar a diferenciacdo e variabilidade genética entre as populagdes, foi
realizada a Analise de Variancia Molecular (AMOVA) (EXCOFFIER et al., 1992) é uma
estimativa de estrutura genética populacional similar a outras abordagens que levam em conta a
variacdo na freqliéncia génica, entretanto a AMOVA considera o nimero de mutagdes entre 0s
hapl6tipos. Os niveis de estrutura de populacdo foram inferidos a partir de analises dos F

statistics (Fst), onde foi possivel determinar o fluxo génico através do niUmero de migrantes.

Para testar se as mutacGes encontradas ao longo das seqliéncias de DNA realmente s&o
neutras, foram aplicados os testes de neutralidade seletiva de Tajima e Fu, estes testes sao muito
utilizados em analise genéticas de populacdes. O teste d de Tajima, baseado no modelo dos
sitios infinitos sem recombinacdo (KIMURA, 1969) é apropriado para sequéncias curtas de
DNA. Este modelo assume que os sitios ao longo de uma sequéncia de DNA sofrem mutagdes
independentes e irregulares e que a probabilidade de um mesmo sitio sofrer mutaces duas
vezes € infinitamente pequena (EPPERSON, 2003).

Todos estes testes de variabilidade genética foram estimados no programa Arlequin

2000 (SCHNEIDER et al., 2000).
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5. RESULTADOS E DISCUSSAO

O DNA de todas as amostras foi extraido pelo método CTAB e quantificado por meio de

eletroforese em gel de agarose (Figura 4).

Figura 4. Gel de quantificacdo de DNA de P.sextuberculata.

As reagdes de amplificagdo do DNA por PCR foram realizadas com os iniciadores
DLSex e 12SR5, para todos os individuos e todas as localidades.

Ap6s a amplificacdo, os produtos das PCRs foram visualizados em gel de agarose para
checar a eficiéncia da amplificacdo (figura 5), e posteriormente foram purificados pelo método

Exo SAP para em seguida realizar-se a reacdo de sequenciamento.

— b

M — Marcador de peso molecular

Figura 5. Gel de produto de PCR de P.sextuberculata.
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A reacdo de sequenciamento foi realizada utilizando-se o Kit de reagao Dyenamic™ ET
Dye Terminator, e posteriormente a precipitacdo da reagdo de sequenciamento utilizando o
método EToh/EDTA precipitation_Cycle sequencing. Em seguida analisadas pelo ABI, que
gerou uma sequéncia nucleotidica de cada amostra.

O alinhamento e edicdo das sequéncias foi realizado no programa BioEdit (HALL,
1999). Com o auxilio da ferramenta ClustalwW (THOMPSON et al, 1994) foi feito o
alinhamento automatico, e em seguida as seqiiéncias foram editadas manualmente.

As analises de populacBes foram realizadas com 43 individuos de P. sextuberculata
utizando-se seqiiéncias nucleotidicas com um total de 605 pares de bases da regido controle do
DNA mitocondrial (D-loop) gerando uma matriz de dados utilizada para estimar cladogramas
intra-especificos de hapl6tipos. Para isto, utilizou-se o programa TCS (CLEMENT et al., 2000),
um software que agrupa sequiéncias de pares de bases que diferem entre si em passos
mutacionais dentro de hapl6tipos e calcula a freqiéncia desses hapldtipos na matriz, estimando
relacbes genealdgicas entre eles, usando um algoritmo descrito por (TEMPLETON,
CRANDALL E SING, 1992).

As 43 amostras sequienciadas foram submetidas ao programa TCS, gerando um
cladograma intraespecifico com 14 haplétipos (Figura 6). Observa-se a predominancia de um
haplétipo comum (Sex2JuBf) com representantes de todas as populaces além de haplotipos
raros ou singletons. As circunferéncias menores, que ligam os haplétipos identificados,
correspondem aos hapldtipos que ndo existem mais na populacdo (missing haplotypes) ou que
simplesmente ndo foram encontrados nas amostras populacionais examinadas, e dessa maneira
este programa os assume 0s como haplotipos intermediarios. O numero de missing haplotypes
observado na arvore dos haplotipos foi pequeno e sua existéncia pode ser atribuida a

possibilidade de terem se perdido ao longo de milhdes de anos através das mutagdes. Outra
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hipotese seria 0 baixo nimero amostral, isso poderia ser confirmado aumentando o numero

amostral, possibilitando encontrar estes haplotipos ndo revelados.

Os resultados dos pardmetros genéticos evidenciam bons niveis de diversidade génica,
para as populagdes estudadas com excec¢do da populacdo de Roque onde se observou baixo nivel
de diversidade génica e Nova Esperanca que apresentou nivel intermediario (Tabela 1). Estas

andlises comparam dois individuos da mesma populacdo analisando suas diferencas.

O numero de haplotipos diferentes foi maior para Botafogo o que pode ser percebido
quando se compara com os Vvalores de diversidade génica indicando um alto nivel de sitios

polimorficos comparados as outras localidades (Tabela 1).
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Figura 6. Arvore dos haplétipos das populacdes de Podocnemis sextuberculata.
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Tabela 1. Pardmetros genéticos para Podocnemis sextuberculata.

N Numero de Diversidade Diversidade Teste D de Teste Fs

Populages Haplotipos Génica Nucleotidica Tajima de Fu
(por sitio)

Botafogo 12 8 0.9091+0.0649 0.005810+0.003580 -0.48474 -2.06350

Nova 12 5 0.6667+0.1409  0.005409+0.003370 0.39834 0.99237
Esperanca

Roque 12 4 0.4545+0.1701  0.001052+0.000990 -1.17901 -1.5898*

Manaria 7 4 0.7143+0.1809 0.004250#£0.002960 -1.59446* 0.35446

Nota: N = nimero de individuos; (*) nivel de significancia P < 0.05.

O teste de neutralidade seletiva D de Tajima se baseia no modelo dos sitios infinitos sem
recombinacdo (KIMURA, 1969), apropriado para sequéncias de DNA. Este teste correlaciona o
namero de sitios segregantes e o nimero médio de diferencas nucleotidicas, estimado pela
comparacao em pares de bases (TAJIMA, 1989). O teste de Fu também utiliza 0 modelo dos
sitios infinitos sem recombinacdo e tende a ser negativo quando existe um excesso de alelos
raros, ou seja, um excesso de mutagdes recentes, este valor negativo fornece evidéncias contra a

neutralidade das mutagdes e indica crescimento populacional (FU, 1997).

Os valores resultantes dos testes de neutralidade seletiva de mutagdes indicam que
algumas localidades ndo estdo em equilibrio genético com relacdo aos haplotipos do DNA
mitocondrial. O Teste D de Tajima foi significativo (P < 0,05) para a localidade de Manaria.

Enquanto que Fs de Fu mostrou desvio significativo da expectativa neutra das mutacfes para a
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populacdo de Roque (Tabela 1). Estes testes estatisticos foram desenvolvidos sob as premissas
da teoria neutra de mutacfes e baseiam-se no modelo de sitios infinitos sem recombinacgdo
(KIMURA, 1969), apropriado para seqiiéncias de DNA. Valores negativos e significativos
como o0s encontrados neste estudo representam um padréo freqlentemente observado em
populacbes onde hd um excesso de mutacdes recentes e sdo interpretados como evidencia de

crescimento populacional e/ou selecdo (Tajima, 1989; Fu, 1997)

Andlises de variancia molecular (AMOVA), e anélises de expansdo populacional e
polimorfismo do DNA foram realizados com o auxilio do programa Arlequin (SCHNEIDER et
al., 2001). Os resultados revelaram uma alta taxa de diversidade genética para todas as amostras

populacionais. A maior variacdo genética foi verificada dentro das populagdes (98,73 %).

Os valores obtidos das comparagdes multiplas entre os pares de populacfes através do
indice ®st foram utilizados estimar o fluxo génico das fémeas. Os resultados foram usados para
fazer uma estimativa do nuimero efetivo de fémeas migrantes de iacd por geracdo entre as

localidades estudadas (Tabela 2)

Tabela 2. Lista dos valores Nm (acima da diagonal) e Fsr (abaixo da diagonal) entre as populagGes de

Podocnemis sextuberculata.

Populacbes Botafogo Nova Roque Manaria
Esperanga
Botafogo - © 5,95652 0
Nova Esperanca 0 - 4,32402 ©
Roque 0.08394 0.11563 - 140,29787
Manaria 0 0 0.00356 -

O fluxo génico dado pelo equivalente a0 nimero de migrantes por geracdo Nm, é uma
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forca contréria e impde um limite a diferenciacdo genética. Valores de Nm maior do que um séo
indicativos de que a divergéncia genética estd sendo refreada (HARTL & CLARK, 1989).

Os valores do Fst para todas as comparacOes de populagbes ndo foram significantes
indicando ndo haver populagdes estruturadas. Os altos valores de Nm corroboram com os dados
de Fst pois sdo parametros inversamente proporcionais (Tabela 2). Este resultado indica que
ndo existe estrutura genética entre as populacdes e que o nimero de migrantes estabelece um
elevado fluxo génico entre as amostras populacionais estudadas do rio Jurud.

Esses altos indices de nimero de migrantes evidenciando um intenso fluxo génico
podem estar associados ao fato dessas localidades estarem na calha de um mesmo rio,
facilitando assim o deslocamento desses animais entre as populacgdes existentes, afirmando que
a maior distancia aproximada de 644,94 Km de uma localidade a outra mais extrema, néo esta

servindo de barreira para o fluxo génico.
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6. CONCLUSAO

A utilizagdo da regido controle do DNA mitocondrial (D — loop), mostrou-se eficiente
nos estudos com as populacdes da P. sextuberculata.

N&o foi evidenciada diferenciacdo genética significativa entre as populagdes analisadas
(Botafogo, Nova Esperanca Roque e Manarid), o que sugere que podem ser consideradas uma
Unica e grande populagdo panmitica. Este estudo pode servir como referéncia para futuros
projetos de manejos com a P. sextuberculata. Caso seja necessario repovoar uma area
(tabuleiro) com a espécie, pode-se capturar animais em qualquer umas das localidades
estudadas. Ou se ocorrer uma apreensdo de uma grande quantidade desses animais provenientes
da calha do Jurud, essas informacGes possibilitam que os 6rgdos responsaveis possam fazer a
soltura em um ponto mais acessivel, podendo assim ser devolvida a natureza, poupando
despesas com transportes e ndo correndo risco de colocar esses animais em um ambiente ao qual

ndo esta adaptado.
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