132

é amplamente utilizada nos processos fermentativos (pro-
dugdo de etanol, vinhos, cerveja, paes) e em produgao he-
teréloga de proteinas de interesse industrial e comercial.
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Nos dltimos anos, diversas espécies de animais cri-
ticamente ameacados foram salvas da extin¢ao gragas ao
resgate dos ultimos individuos sobreviventes na natureza
e a reproducao monitorada em cativeiro. No entanto, um
dos grandes desafios para a propagacao em longo prazo
de animais em zoologicos e criadouros conservacionistas
é amenizar a perda de variabilidade genética devido ao ta-
manho reduzido das populagdes. A aplicagdo de técnicas
de genética molecular torna possivel o calculo da distancia
genética entre os espécimes a serem manejados, para que
se possa acasalar os individuos menos similares genetica-
mente, evitando-se a perda de heterozigose. O mutum-
-do-nordeste, Mitu mitu (Aves, Cracidae) estd extinto na
natureza e é uma das aves mais ameacadas do planeta. To-
dos os individuos viventes sio descendentes de trés exem-
plares que foram trazidos para o cativeiro em 1979. A
partir de 1990, parte da populagao foi hibridizada com M.
tuberosum e, atualmente, para muitos individuos nao se
tem certeza quanto a pureza genética. Embora problemas
decorrentes da homozigose ja tenham se manifestado na
populagdo, um programa sistemdtico de monitoramento
genético ainda ndo foi implementado para esta espécie.
A jacutinga aburria jacutinga é outro cracideo brasileiro
listado como ameagado de extingdo. Dentre as agdes de
conservagdo sugeridas para esta espécie estdo a translo-
cagdo de animais e a reintrodugdo em dareas nas quais se
tornou extinta, de maneira que a reprodug¢do em cativeiro
pode garantir uma valiosa fonte de individuos para rein-
trodugoes. No entanto, nada se sabe sobre a variabilidade
genética dos exemplares hoje em cativeiro. Diante disso,
os objetivos deste projeto sao: isolar e caracterizar marca-
dores de microssatélites para M. mitu, M. tuberosum e A.
jacutinga; utilizar estes marcadores para identificacdo dos
hibridos M. mitu x M. tuberosum e indicar os melhores
acasalamentos para minimizar a perda de heterozigose e
de diversidade alélica. Com isso, busca-se o desenvolvi-
mento de recomendagdes e agdes para a conservagdo des-
sas espécies ameagadas da fauna brasileira.
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Atualmente, crescentes esforcos vém sendo desen-
volvidos no sentido de se caracterizar a ictiofauna neo-
tropical de riachos do ponto de vista taxondmico e sis-
temdtico, porém a estrutura genética dessas populagoes
ainda é pouco conhecida, sendo escassos os estudos sobre
filogeografia dessa ictiofauna. Considerando que Astya-
nax parande represente a unica espécie do complexo sca-
bripinnis na bacia do alto rio Paran4, a auséncia de dados
moleculares populacionais e as evidéncias citogenéticas e
morfoldgicas de que esta espécie ndo represente uma uni-
dade monofilética, faz-se necessdrio um amplo estudo fi-
logeografico e filogenético em Astyanax paranae. Preten-
de-se caracterizar a variabilidade genética em populagoes
de Astyanax paranae e estabelecer as relagdes filogenéti-
cas e filogeogrificas entre as linhagens de DNA na bacia
do alto rio Parand. As andlises serdo realizadas mediante
identifica¢do dos haplétipos do mtDNA e nDNA, a partir
das andlises de sequéncias dos genes ATPase 6/8 e RAG-2
que serdo completamente sequenciados. Serdo analisados
150 individuos de 21 popula¢des de Astyanax paranae e
nove populagoes de seis espécies de Astyanax relaciona-
das, num total de cinco individuos por populagdo. Os re-
sultados auxiliardo num mapeamento da distribuicao ge-
ografica das linhagens de DNA no ecossistema estudado,
com a finalidade de propor uma hipétese filogeografica
e filogenética que auxilie na compreensao dos processos
geogréficos e ecoldgicos que evolutivamente estabelece-
ram as relacdes entre as populagdes de Astyanax paranae
nos principais rios formadores da bacia do alto rio Para-
nd. Tais informagoes podem se constituir em um modelo
biogeografico para outras espécies nesse ambiente, além
de confirmar a hipdtese de subestimativa da ictiofauna de
riachos da bacia do alto rio Parana.
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