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RESUMO

O avango das tecnologias de sequenciamento de nova geracdo tem viabilizado a
caracterizacdo em larga escala de genomas mitocondriais em diversas espécies. No entanto,
mesmo entre 0s peixes — grupo com o maior numero de genomas mitocondriais
sequenciados — apenas 9,7% das espécies validas estdo representadas em bancos de dados.
Essa lacuna limita programas de conservagdo, que dependem de dados genéticos para orientar
acdes de manejo. O género Cyprinodon, composto por varias espécies ameagadas e restritas a
habitats isolados, ¢ especialmente vulneravel a perda de habitat e a hibridizagdo. Diante disso,
este estudo teve como objetivo sequenciar e caracterizar o genoma mitocondrial de
Cyprinodon sp., visando esclarecer relagdes filogenéticas e aspectos evolutivos da familia
Cyprinodontidae. A amostra foi sequenciada na plataforma Illumina HiSeq, montada com o
software Megahit e analisada com ferramentas como MitoZ, Circos, ClustalW, MrBayes e
Figtree. O mitogenoma completo apresenta 16.500 pb, contendo 37 genes.

Paralelamente, Arapaima gigas, espécie simbolo da Amazdnia e historicamente relevante para
a pesca, encontra-se ameagada de extingdo e classificada como "Deficiente em Dados" pela
IUCN. No rio Tocantins, fortemente impactado por atividades humanas, pescadores de 25
comunidades relataram a quase extingdo da espécie, com apenas um registro recente na Ilha
Jaracuera. O desaparecimento de A. gigas traz graves consequéncias econdmicas as
comunidades locais. Sem a colaboragdo entre gestores ¢ comunidades, ha risco iminente de
extingdo regional da espécie, agravado pela escassez de dados sobre sua pesca no norte do

Brasil.

Palavras-chave: Conservagdo. Mitogenoma. Peixes.



ABSTRACT

The advancement of next-generation sequencing technologies has enabled large-scale
characterization of mitochondrial genomes across various species. However, even among fish
— the group with the highest number of sequenced mitochondrial genomes — only 9.7% of
valid species are represented in genetic databases. This gap limits conservation programs,
which rely on genetic data to guide management strategies. The genus Cyprinodon, composed
of several threatened species restricted to isolated habitats, is particularly vulnerable to habitat
loss and interspecific hybridization. In this context, the present study aimed to sequence and
characterize the mitochondrial genome of Cyprinodon sp., in order to clarify phylogenetic
relationships and evolutionary aspects of the Cyprinodontidae family. The sample was
sequenced using the Illumina HiSeq platform, assembled with Megahit software, and
analyzed using tools such as MitoZ, Circos, ClustalW, MrBayes, and Figtree. The complete
mitogenome comprises 16,500 bp and contains 37 genes. Concurrently, Arapaima gigas, an
iconic Amazonian species historically important to fisheries, is currently threatened with
extinction and classified as “Data Deficient” by the IUCN. In the Tocantins River, heavily
impacted by human activities, fishers from 25 communities reported the near disappearance of
the species, with only one recent sighting on Jaracuera Island. The disappearance of A. gigas
has severe economic consequences for local communities. Without collaboration between
fishery managers and local populations, the species faces an imminent risk of regional

extinction, further exacerbated by the lack of data on its fishing dynamics in northern Brazil.

Keywords: Conservation. Mitogenome. Fish.
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DNA — Deoxyribonucleic Acid (Acido Desoxirribonucleico)
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1. INTRODUCAO

1.1 Ictiofauna Neotropical

A regido neotropical abriga a maior diversidade de peixes de dgua doce do mundo,
sendo cerca de 4.225 espécies, cujas ordens predominantes sdo Siluriformes (1.384),
Characiformes (1.289), Cichliformes (354), Cyprinodontiformes (245) e Gymnotiformes
(135) (TONELLA et al., 2023). Nesse contexto, a alta biodiversidade da regido neotropical
pode ser explicada pela sua grande extensdo territorial, diversidade e heterogeneidade de
ecossistemas e historia evolutiva em relagdo a processos geoldgicos e climaticos, como a
separa¢do entre a América do Sul e a Africa, impacto de asteréide na costa de Yucatan-
México, fechamento da rota maritima centro-americana e aquecimento seguido do
resfriamento globais, o que culminou em inimeros eventos de diversificagdo de espécies
como radiagdes adaptativas, extin¢do e colonizagdo (ANTONELLI, 2022).

No entanto, o antropoceno trouxe grandes desafios a contornar sobre a conservagao da
biodiversidade neotropical (ANDERMANN et al., 2020). Em se tratando de peixes, a erosao
da diversidade de espécies ¢ descrita com mudangas em niveis multiplos de organizagdo e
conducdo a extingdo (PELICICE et al., 2017). Um dos principais fatores para isso, ¢ o
exacerbado grau de fragmentagdo e degradagdo de habitat ja consolidados, além de fatores
como sobrepesca, poluicao da agua agricola e urbana, desmatamento, mudancas climaticas e

introducdo de espécies exdticas invasoras (PELICICE et al., 2021; AGUIRRE et al., 2021).

1.2 Género Cyprinodon

O género Cyprinodon, pertencente a familia Cyprinodontidae, compreende
aproximadamente 50 espécies, onde 30 espécies ocorrem em regides aridas da regido
Sudoeste da América do Norte e 20 espécies sdo endémicas da regido das Ilhas do Caribe a
Peninsula de Iucatd e de planicies costeiras de Massachusetts a Venezuela com distribuicao
alopatrica (ECHELLE et al., 2005). Denominadas popularmente como pupfishes, de acordo
com dados da TUCN (2024), 3 espécies do género foram extintas (Cyprinodon arcuatus,
Cyprinodon inmemoriam e Cyprinodon ceciliae), 3 espécies foram extintas na natureza
(Cyprinodon veronicae, Cyprinodon alvarezi ¢ Cyprinodon longidorsalis) e 5 espécies estao
criticamente ameacadas (Cyprinodon diabolis, Cyprinodon latifasciatus, Cyprinodon

pachycephalus, Cyprinodon higuey e Cyprinodon julimes). Além disso, 11 espécies estdo em
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perigo de extingao (Cyprinodon atrorus, Cyprinodon bifasciatus, Cyprinodon fontinalis,
Cyprinodon meeki, Cyprinodon elegans, Cyprinodon salinus, Cyprinodon tularosa,
Cyprinodon radiosus, Cyprinodon eremus, Cyprinodon bondi e Cyprinodon laciniatus).
Assim, muitas espécies sdo alvo de conservagdo ex situ ou em cativeiro, a fim da manutencao
de populagdes contra a extingdo em seus habitats naturais ou para restabelecimento de
populagdes selvagens em declinio (BLACK et al., 2016; BLACK et al., 2017; BURG et al.,
2019).

As espécies do género Cyprinodon sdao consideradas rusticas, resistentes a altas
temperaturas e salinidade. A maioria das espécies esta restrita a pequenas areas ou nascentes
isoladas e, por consequéncia, estdo suscetiveis a perda de habitat e hibridizacao
interespecifica (BLACK et al., 2021). Apesar disso, a capacidade adaptativa de Cyprinodon
spp., sobretudo em relacdo a salinidade do meio, levou ao surgimento da espécie Cyprinodon
brontotheroides, advinda de uma radiagdo adaptativa das espécies C. Variegatus e C.
desquamator, endémicas de lagos hipersalinos da Ilha de San Salvador, Bahamas (MARTIN;
WAINWRIGHT, 2013a). De acordo com Martin e Wainwright (2013b), a radia¢do pode ter
ocorrido a menos de 10.000 anos, coincidindo com a formagdo dos lagos hipersalinos da ilha.

Nesse cenario, a rusticidade de Cyprinodon spp. vem sendo, também, avaliada como
caracteristica interessante para estudos toxicoldgicos sobre exposicao a petroleo e absorcao de
hidrocarbonetos aromaticos policiclicos, utilizando C. Variegatus como organismo modelo

(FINCH; STUBBLEFIELD, 2016; MAGNUSON et al., 2018).

1.3 Tecnologias de sequenciamento de DNA

As tecnologias de sequenciamento de DNA evoluiram rapidamente (Figura 1), desde a
descoberta da estrutura da molécula de DNA. Esse rapido avango resultou no
desenvolvimento de trés geracdes de sequenciamento de DNA e RNA até a atualidade (Satam

etal., 2023).
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Figura 1. Evolucdo das técnicas de sequenciamento de DNA ao longo dos anos e

distribuicdo em trés geragdes de sequenciamento.
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Fonte: Satam et al., 2023

A descoberta da estrutura de DNA, em 1953, possibilitou avangos na compreensao
sobre a complexidade e diversidade do material genético (WATSON; CRICK, 1953). Apos
isso, surgiram esforcos iniciais para o sequenciamento de acidos nucleicos, centrados em
genomas de bacteriofagos de RNA de fita simples, RNA de transferéncia (tRNA) e RNA
ribossomal (rRNA), cuja primeira sequéncia completa de acidos nucleicos bem sucedida foi
de tRNA-Ala da levedura Saccharomyces cerevisiae, em 1965, facilitada pelo conhecimento
prévio de enzimas RNAse (HOLLEY, 1965). Simultaneamente, foi publicado por Sanger e
colaboradores (1965) um método de detecgdo de fragmentos de digestdo parcial
radiomarcados apos fracionamento bidimensional aplicado a rRNA e a pequenos RNAs
(sRNA) de Escherichia coli. Subsequente a isso, uma mudanca pratica fundamental na técnica
de determinagdo de bases nucleotidicas, foi a substituicdo do fracionamento bidimensional,

baseado em cromatografia ou eletroforese, pela separacdo com base no comprimento da
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cadeia nucleotidica por eletroforese em gel de poliacrilamida (SANGER; COULSON, 1975;
MAXAM; GILBERT, 1977).

Apoiado por esses estudos, foi desenvolvido o primeiro método de sequenciamento
bem sucedido de DNA a partir da adicdo de nucleotideos marcados radioativamente,
chamados de didesoxinucleotideos ou ddNTPs, na cadeia de terminacdo na fita molde
aplicado ao bacteriofago ¢ X174 (ou 'PhiX') para um fragmento do genoma (SANGER;
NICKLEN; COULSON, 1975) e posteriormente para o genoma completo do organismo
(SANGER, 1977). Esse método foi amplamente aceito e adotado, denominado como
sequenciamento de DNA de primeira geragdo ou sequenciamento de Sanger, que continuou a
ser desenvolvido com a implementagdo da eletroforese capilar e a utilizagdo de marcadores
fluorescentes (ANSORGE et al., 1986; SWERDLOW; GESTELAND, 1990). Assim, a
primeira maquina comercial de sequenciamento automatizado foi lancada em 1987 nos
Estados Unidos, a Applied Biosystems ABI 370, a qual implementou o uso de ddNTPs
marcadas com fluorescéncia e eletroforese capilar (BARBA; CZOSNEK; HADIDI, 2013).

Juntos aos esfor¢os de aumentar a escala de sequenciamento da época, surgiu a
técnica de pirosequenciamento, que consiste na determinacdo de sequéncias com base no
monitoramento da sintese de pirofosfato inorganico utilizando luciferase, ao passo que cada
nucleotideo é incorporado pelo sistema sobre o0 DNA molde (NYREN; LUNDIN, 1985;
HYMAN, 1988). Essa técnica foi licenciada pela 454 Life Sciences e incorporada ao primeiro
equipamento comercial de sequenciamento de segunda geracdo, também denominado Next
Generation Sequencing (NGS) ou Sequenciamento de Proxima Geragdo, que permitia o
sequenciamento massivamente paralelo de milhdes de fragmentos de DNA em uma tnica
reagdo por meio da amplificacdo de fragmentos de DNA em goticulas de 4gua em oOleo,
Polymerase Chain Reaction de emulsdao (emPCR) (MARGULIES et al., 2005). Isso culminou
no desenvolvimento de novas técnicas e plataformas de sequenciamento como o Solexa com
tecnologia baseada no processo de amplificagdo ou PCR “em ponte”, uma vez que os
adaptadores ligados as extremidades de um fragmento ligam oligonucleotideos em uma célula
de fluxo, formando uma estrutura arqueada ou em ponte durante a replicagdo de DNA ocorre
para iniciar o proximo ciclo de polimerizagio (VOELKERDING; DAMES; DURTSCHI,
2009). Outra plataforma de sequenciamento que agregou importantes mudancas tecnologicas
na época, foi a SOLid que diferente dos métodos anteriores de Sanger e pirosequenciamento,
ndo realiza sequenciamento por sintese, ou seja, que requerem a acdo de DNA polimerase
com nucleotideos marcados, mas por ligacdo que utiliza uma DNA ligase, em que cada sinal

de fluorescéncia ¢ emitido a partir da combinagao de dois nucleotideos (MCKERNAN, 2009).
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Nesse cenario, uma caracteristica comum das tecnologias de sequenciamento
de segunda geracao é a producao de leituras curtas, sequéncias de DNA em pares de
base (pb) de 250 a 800 pb. Além disso, o fluxo de trabalho de NGS é composto pelas
etapas de preparo de bibliotecas, sequenciamento e analise de dados (TUCKER,;
MARRA; FRIEDMAN, 2009). Essas plataformas levaram a avangos significativos no
desenvolvimento das ciéncias “-Omicas”, areas da biologia molecular que atuam na
caracterizagdo em larga escala e resolugdo de unidades biologicas e organismos
(VEENSTRA, 2021). Possibilitando, assim, a identificagdo e distincdo de diversidade de
conteudo, arquitetura e biologia de genomas mitocondriais de diversas espécies animais e
vegetais (GUALBERTO; NEWTON, 2017; LAVROV; PETT, 2016).

As tecnologias de terceira geracdo sdo fundamentadas na técnica de sequenciamento
de molécula unica, divergindo das geragdes anteriores, que sao dependentes da amplificagao
de DNA. Desenvolvida no inicio dos anos 2000, a tecnologia de sequenciamento de molécula
unica consistia na anexacdo de DNA em uma superficie plana, seguida da lavagem e
fotografia de desoxirribonucleotideos trifosfato (ANTPs) de terminadores fluorescentes, sendo
uma base por vez (BRASLAVSKY et al., 2003). A partir dessa tecnologia, originou-se o
sequenciamento de molécula inica em tempo real, a qual ¢ baseada na difracdo da luz com o
auxilio de guia de ondas de modo zero, pequenos orificios de uma liga metalica que cobre um
chip, iluminando, portanto, apenas o fundo dos pocos, e permitindo a visualizagdo de
moléculas unicas de fluoroforo. A sequéncia nucleotidica pode ser monitorada em tempo real
pela incorporagdo de nucleotideos fluorescentes a cadeia de DNA, cujo sinal de fluorescéncia
para determinada posi¢ao ¢ encerrado apos a clivagem do corante (EID, 2009). Atualmente, a
ultima ramificacdo do sequenciamento de terceira geragdo, ¢ o sequenciamento de nanoporos
em que um campo elétrico conduz uma fita simples de DNA através de um canal i6nico em
uma membrana de bicamada lipidica por eletroforese. Ademais, a passagem pelo canal i6nico
limita o fluxo de ions e diminui a corrente em tempo proporcional ao comprimento de acidos
nucléicos especificos (HAQUE et al., 2013). As primeiras plataformas de sequenciadores de
nanoporos foram GridION e MinlON da Oxford Nanopore Technologies (EISENSTEIN,
2012). Essas diferentes plataformas de sequenciamento de terceira geragdao podem gerar
leituras longas com comprimentos superiores a 10 kb (VAN DIJK et al., 2014).

Tecnologias de leituras longas podem contornar problemas encontrados na utilizagdo
de leituras curtas como sequéncias repetitivas e deteccao de variantes estruturais. No entanto,
a precisdo por leitura e o rendimento sdo de menor qualidade em comparagao a tecnologias de

leituras curtas (ADEWALE, 2020).
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1.4 Montagem de novo

O avanco nas tecnologias de NGS revolucionou o sequenciamento de DNA e RNA
com rapidez e alto rendimento, resultando em um grande volume de dados de sequéncias
gendmicas, inclusive de organismos ndo-modelo (MOREY et al., 2013). Nesse sentido, as
abordagens de montagem de genoma de novo, processo de constru¢do de um genoma a partir
de leituras de sequenciamento com auséncia de um genoma de referéncia, acompanharam a
evolucdo tecnoldgica das plataformas de sequenciamento (LIAO et al., 2019). A estratégia de
novo também pode ser aplicada a montagem de genomas mitocondriais (KUANG; YU, 2019)
e cloroplastos (STORCHOVA; KRUGER, 2024).

Os programas de montagem de novo sao majoritariamente baseados na implementagao
de grafos de Bruijn, o qual faz a decomposicdo das sequéncias em substrings de comprimento
k ou k-mers. Por exemplo, uma leitura de 100 nucleotideos pode ser dividida em k-mers
sobrepostos de comprimento de 46 a 55 (COMPEAU et al., 2011). Nessa estrutura, todas as
leituras sao divididas em L—k+1, onde L representa o comprimento da leitura e £ € o tamanho
da substring, o que confere menor esfor¢o computacional para montagem. Além disso, ha
dois tipos de classificagdo de grafos de Bruijn, sendo grafos hamiltonianos e eulerianos com
diferentes formas de expressdo de nos e arestas (Figura 2) (SOHN; NAM, 2018). Um
exemplo de programa que integra grafos de Bruijn ¢ o Megahit, projetado para montagem de
leituras curtas de dados metagendmicos grandes e complexos, com uso eficiente de memoria
de uma unidade de processamento grafico (LI et al., 2015). Para avaliacdo da qualidade da
montagem, uma métrica essencial € o valor de N50, em que 50% do total de pares de bases

do genoma esteja contido em contigs (ALHAKAMI et al., 2017).

Figura 2. (A) Na abordagem de grafos de Bruijn, leituras curtas sdo divididas em k-
mers antes da construgdo de grafos. (B) Na abordagem hamiltoniana de grafos de Bruijn, os k-
mers sao os nds. (C) Na abordagem euleriana de grafos de Bruijn, os k-mers sdo as arestas. Os

k-mers sdo conectados aos vizinhos pela sobreposi¢ao de prefixo e sufixo (k-1)-mers.



15

A Short read to k-mers (k-4) B Eulerian de Bruijn graph
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Fonte: Sohn; Nam, 2018.

1.5 Genoma mitocondrial de peixes

Os genomas mitocondriais de animais bilaterais foram bem caracterizados como
genomas pequenos (~16—17 kb) e circulares (BOORE, 1999), codificantes de pequena parte
de genes responsaveis pelos mecanismos funcionais mitocondriais (SCHULZ;
SCHENDZIELORZ; REHLING, 2015), de heranga majoritariamente materna
(MUNASINGHE; AGREN, 2023) e possuem regidio controle com alta taxa de polimorfismo e
niveis reduzidos de recombinacao homologa (FILIP et al., 2023). Além disso, coevoluem de
forma complexa com genes nucleares codificantes de proteinas com fun¢des mitocondriais
como na estrutura, replicagdo e transcricdo do DNA mitocondrial (mtDNA) (SLOAN et al.,
2018). A estrutura padrao do genoma mitocondrial é composta por 13 genes codificadores de
proteinas, 2 genes de rRNA, 22 genes de tRNA e a regido controle D-Loop. De forma geral,
em eucariotos, o0 mitogenoma pode variar em tamanho e nimero de genes (LADOUKAKIS;
ZOUROS, 2017; SHARBROUGH et al., 2023). Em peixes, os genomas mitocondriais contém
o conjunto padrdo de genes, com estruturas conservadas em subunidades do citocromo ¢
oxidase (COI) e sitios invariaveis em 12S rRNA e 16S rRNA (ALVARENGA et al., 2024).
No entanto, desvios de contelido e ordem genética do mitogenoma podem ocorrer entre

peixes, como identificado em espécies da ordem Perciformes (SATOH et al., 2016). Peixes
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representam o grupo de animais com maior nimero de genomas mitocondriais sequenciados,
no entanto, apenas 9,7% de espécies validas sdo depositadas em banco de dados como o
GenBank (SAYERS et al., 2023).

Nesse sentido, o mtDNA ¢ um eficiente marcador molecular para estudos de evolugdo
molecular (DOWLING; WOLFF, 2023), genética forense (ROCCARO et al., 2021),
identificacao de espécies e ictiodiversidade a partir de DNA barcoding (ALI et al., 2020),
além de ser uma potencial ferramenta para fiscalizacdo de espécies com captura controlada
(SANTANA et al., 2023) e manejo conservacional de peixes com técnicas de DNA ambiental
(SCHROETER et al., 2020). Para a aplicagdo do DNA mitocondrial como ferramenta de
pesquisa e gestdo, € necessario o uso de bancos de dados de sequéncias para busca de
iniciadores ou atribuicao taxonomica (GOLDBERG et al., 2016). Apesar de existirem bancos
de dados de DNA mitocondrial de peixes como Fish Barcode of Life (FISH-BOL) (WARD et
al., 2009) e MitoFish (IWASAKI et al., 2013), essas ferramentas carecem de representagao
abrangente de espécies, necessitando de expansdo continua além da inclusdo de regides
genéticas taxonomicamente discriminativas além do gene COI, majoritariamente utilizado em
projetos, como RNA ribossomico 12S, 16S rRNA e CytB (SCHROETER et al., 2020).

Essa representagdo ampla de recursos mitocondriais para espécies aquicolas em bases
de dados ¢ fundamental para ampliagao e eficiéncia do uso do DNA mitocondrial, uma vez
que a utilizacdo de um tUnico recurso como o gene COI pode impossibilitar projetos de
primers de Quantitative PCR (qPCR) especificos para espécies, primers universais para
metabarcoding e resoluc¢do taxondmica a nivel de espécie (SCHROETER et al., 2020). Nesse
sentido, incertezas taxonOmicas e falta de recursos genéticos sdao fatores limitantes em
programas de conservacdo de espécies de peixes, uma vez que € possivel fornecer evidéncias
para melhor tomada de decisdo de gestdo de recursos pesqueiros por meio de caracterizagdo e
monitoramento de espécies e populacdes (THEISSINGER et al., 2023).

Dada a relevancia ecologica de Cyprinodon spp., a importancia da compreensao da
organizagdo genética dessas espécies para conservacdo e o uso potencial de genomas
mitocondriais como ferramenta investigativa, objetivou-se sequenciar e caracterizar o genoma
mitocondrial de Cyprinodon sp. a fim de esclarecer relagdes filogenéticas e aspectos

evolutivos da familia Cyprinodontidae.
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2. OBJETIVOS
2.1 Objetivo geral

Caracterizar o genoma mitocondrial de Cyprinodon sp. para fins de analise evolutiva e
avaliar a percepcdo de estoques pesqueiros de Arapaima gigas na microrregido amazonica do

Baixo Tocantins.
2.2 Objetivos especificos

® Sequenciar o genoma mitocondrial completo de Cyprinodon sp., utilizando
Sequenciamento de Proxima Geragao;

Realizar montagem do genoma mitocondrial de Cyprinodon sp.;

Fazer anotagdo e caracterizagdo do genoma mitocondrial de Cyprinodon sp.;
Realizar anélise comparativa de genomas mitocondriais entre espécies do género
Cyprinodon disponiveis no NCBI por meio de uma arvore filogenética;

® Avaliar a percep¢ao ambiental de pescadores no Baixo Tocantins sobre a pesca de
Arapaima gigas € o monitoramento ambiental realizado na regido.

3. MATERIAL E METODOS

3.1 Aspectos éticos

O projeto foi realizado em conformidade com os preceitos da Lei n° 64-00 Geral do
Meio Ambiente e dos Recursos Naturais do governo da Republica Dominicana, decreto n°
361-22, de 7 de julho de 2022, sob protocolo DJ-C-1-2023-0097, aprovado em 9 de outubro
de 2023.

3.2 Coleta de material e extracao de DNA
Amostras de tecido de nadadeira caudal e dorsal foram coletadas de um individuo de

Cyprinodon sp. Encontrado na Laguna El Salado del Muerto, Salinas Bani, as amostras
foram armazenadas em freezer (-20 °C) até o momento de extracdo de DNA. O DNA foi
isolado utilizando o DNA extraction and purification kit blood and tissue handbook®
(Qiagen) de acordo com instrugdes do fabricante, modificando apenas o periodo de incubacao
para 30 minutos. A quantificacdo e andlise de pureza do DNA total foram verificadas no

espectrofotometro Biodrop Duo UV/Vis.
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3.3 Obtencao das sequéncias de DNA mitocondrial, montagem e anotacio
A sequéncia completa do mitogenoma de Cyprinodon sp. foi obtida a partir da

tecnologia de sequenciamento de proxima geragdo, plataforma Illumina HiSeq 2000 ™. A
montagem foi realizada pelo programa Megahit (Li et al., 2015) utilizando o k-mer 71,
selecionado ap6s avaliagdo de dados brutos com o software Kmerstream (Melsted et al.,
2014). Posteriormente, os contigs foram submetidos ao Mitoz (Meng et al., 2019) para
extracdo das sequéncias do mitogenoma, seguido da anotacdo e representacdo visual com o
programa Circos (Krzywinski et al., 2009). A composi¢do de nucleotideos basica foi
calculada usando o pacote BioSeqUltils na biblioteca BioPython (Cock et al., 2009) em Python
3.12.

3.4 Analise filogenética

Para reconstruir a arvore filogenética, serd realizado o alinhamento de multiplas
sequéncias utilizando o programa de alinhamento Clustal W com os parametros pré-definidos
do MEGA 11 (Tamura, et al., 2021). As Inferéncias Bayesianas serdo executadas usando
Markov-Chain Monte Carlo em duas execugdes simultaneas de cadeias de 5.000.000 geragdes
no Mr. Bayes versdo 3.1.2, com uma frequéncia de amostragem a cada 1.000° geragdo
(Ronquist; Huelsenbeck, 2003). As primeiras mil arvores serdo descartadas como burn-in e a
probabilidade posterior de cada no serd calculada a partir das arvores restantes, e examinadas

no Figtree v1.4.4 (Rambaut, 2009).

3.5 Area de estudo

O estudo de Arapaima gigas alcangou comunidades pesqueiras pertencentes aos
municipios Baido, Mocajuba, Cameta e Igarapé-Miri do Estado do Pard, regido Norte do
Brasil (Figura 3). A regido deste estudo ¢ cercada por cursos de agua pertencentes a parte

baixa do Rio Tocantins.
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Figura 3. Mapa ilastrativo da area de estudo em municipios amazonicos (Para, Brasil).
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Fonte: os autores.

A regido apresenta uma temperatura anual média de 26°C, clima tropical imido
megatérmico, com indice pluviométrico anual da ordem de 2.000 mm e um periodo climatico
bem definido com maiores vazdes no periodo de dezembro a maio e menores de agosto a
novembro (IDESP, 2014).

O municipio Baido abrange uma area de 3.202,399 km* e possui aproximadamente
49.454 habitantes. O municipio Mocajuba compreende uma area de 871.171 km? e contém
por volta de 31.917 habitantes. O municipio Cameta envolve uma area de 3.081,367 km? e
apresenta em torno de 140.814 habitantes. O municipio Igarapé-Miri engloba uma éarea de

1.996,790 km2 e conta com cerca de 63.367 habitantes (IBGE, 2021).

3.6 Levantamento dos dados
No periodo de Dezembro de 2017 a Dezembro de 2018, foram entrevistados 25
pescadores de 25 comunidades pesqueiras da regido do Baixo Rio Tocantins (Tabela 1). As

entrevistas foram estruturadas com base em dados pessoais, censo populacional do 4. gigas na



20

regido, atividade pesqueira e informagdes correlatas. Perguntas abertas e fechadas foram

aplicadas. Cada entrevista ocorreu a partir da indicacdo dos representantes das comunidades

pesqueiras e de pescadores, conforme a técnica de amostragem ndo probabilistica bola de

neve (Vinuto, 2014).

Municipio

Baiao

Comunidade
pesqueira
Limao
Vila Iteguara
Joana Peres
Boa vista
Itaperucu
Vila Bom Sucesso

Numero de
entrevistados

Cameta

I1ha de Itamduba
Jurmate
Ilha Marinteua
Ilha Jakacuera-
Curugambaba
I1Tha Murucu Carmo
I1ha Jaracuera
Cuxipiari Carmo
Itatina Baixo
Santa Maria do
Maracu

Igarapé-Miri

Joarimbu
I1ha da Santana da
Conceicao
Muritipucu
Panacuera
Pindobal Grande

Mocajuba

Ilha do Tauaré
Ilha de Santana

Informagdes abertas citadas pelos pescadores como espécies de peixes capturadas e

relacdes apontadas entre alteracdes na dindmica populacional de peixes e intervengdes

humanas no ambiente foram registradas em relatoério de viagem. Para identificar as espécies

citadas, utilizou-se o catdlogo de peixes do Baixo Tocantins (Juras, 2004).

3.7 Avaliacao de informacdes publicadas e nao publicadas

Realizamos um levantamento de informagdes publicadas em artigos cientificos acerca

de estudos populacionais de Arapaima gigas, plano de gestdo pesqueira e conservagao da

espécie no Brasil e no mundo. A partir disso, as informagdes obtidas nos questionarios foram
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comparadas para identificagdo de informagdes novas e prospec¢do de status de abundancia

populacional de 4. gigas na regido do Baixo Rio Tocantins e o impacto na comunidade local.

4. RESULTADOS E DISCUSSAO
4.1 Genoma mitocondrial de Cyprinodon sp.

A montagem gerou o total de 498.633 contigs com o total de 522.941.889 pb, valor de
N50 de 1.396 pb e comprimentos minimo, médio € maximo de contigs de 200 pb, 1.048 pb e
16.605 pb, respectivamente. O genoma mitocondrial completo de Cyprinodon sp. compreende
uma molécula circular medindo 16.500 pb de comprimento (Figura 2), obtido a partir da
montagem do genoma e andlise dos contigs na plataforma Mitoz. O mitogenoma ¢ composto
pelo total de 37 genes, incluindo 13 genes codificadores de proteinas, 22 tRNAs e 2 genes
rRNA. O perfil genético e a categorizacdo funcional do mitogenoma estao apresentados na
Tabela 2. A composi¢do nucleotidica do mitogenoma ¢ em média A: 26,25%; T: 27,18%; C:
29,61%; G: 16,94% e conteudo geral AT de 53,43% e GC de 46,55%.

Figura 3. A organizacao do genoma mitocondrial de Cyprinodon sp.
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subunit 2

2226

Cytochrome c

COX1
3780 155 oxidase subunit |
Cytochrome c
COX2 3940 4639 700
oxidase subunit II
ATP synthase F0
ATP8 4706 4874 169
subunit 8
ATP synthase FO
ATP6 4864 5548 685
subunit 6
Cytochrome c
COX3 5547 6333 787
oxidase subunit 111
NADH
ND3 6404 6755 352 dehydrogenase
subunit 3
NADH
ND4L 6822 7119 298 dehydrogenase
subunit 4L
ND4 7112 8498 1387 NADH
dehydrogenase

subunit 4
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NADH
ND5 8712 10551 1840 dehydrogenase
subunit 5
NADH
ND6 10547 11069 523 dehydrogenase
subunit 6
CYTB 11141 12281 1141 Cytochrome b
tRNA trnl(gau) | 580 650 71 (RNA-Ile
trnQ(uug) 649 720 72 tRNA-GIin
trnM(cau) 719 788 70 IRNA-Met
trnW (uca) 1834 1906 73 tRNA-Trp
trnA(ugce) 1908 1977 70 tRNA-Ala
trnN(guu) 1978 2051 74 tRNA-Asn
trnC(gca) 2088 2154 67 tRNA-Cys
trnY (gua) 2155 2225 71 {RNA-Tyr
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trnD(guc) 3866 3936 71 tRNA-Asp
trnK (uuu) 4631 4705 75 IRNA-Lys
trnG(ucc) 6332 6404 73 tRNA-Gly
trnR(ucg) 6753 6822 70 {RNA-Arg
tmH(gug) | 8493 8562 70 (RNA-His
trnS(gcu) 8562 8630 69 tRNA-Ser
trnL(uag) 8639 8712 74 tRNA-Leu
trnE(uuc) 11069 11137 69 {RNA-Glu
trnT(ugu) 12282 12354 73 tRNA-Thr
tmP(ugg) | 12353 12423 71 {RNA-Pro
tmF(gaa) | 13256 13324 69 {RNA-Phe
trnV(uac) 14269 14341 73 tRNA-Val
trnL(uaa) 16026 16100 75 tRNA-Leu
rRNA s-TRNA 13324 14269 946 12§ ribosomal RNA
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I-rRNA

14342

16026

1685

L

168 ribosomal RNA

Tabela 2. Lista de genes mitocondriais anotados de Cyprinodon sp. e seu produto genético. L:

. H: Heavy strand; L: Light strand.

4.2. Redugdo de estoques de Arapaima gigas no Baixo Tocantins

Artigo: Arapaima gigas stocks have declined drastically in the lower Tocantins River in the

Amazon Microregion (https://doi.org/10.1590/0001-3765202420231343) (2024)

Autoria: Daralyns B. Macedo, Jeanderson S. Viana, Hendrya Julianny P. Coelho, Caio Vitor

C. Costa, Dércia Gabriela B. Da Costa, Adria D. Dos Santos, Regianne M.S. Correa, Rommel

Thiago J. Ramos & Marilia Danyelle N. Rodrigues
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Arapaima gigas stocks have declined
drastically in the lower Tocantins
River in the Amazon Microregion

DARALYMS B. MACEDO, JEANDERSON 5. VIANA, HENDRYA JULIANNY P COELHO,
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Abstract Aropaima gigas, an emblematic species of the Amazon regien and a
longstanding primary fishing resource, currently hodds a “Data Defickent” status an the
International Union for Conserdation of Nature Red List, and |5 listed as an endangered
species in Brazil The Tocantins River is the mast extensively modified Large tributary of
the Amazon Basin, and thus can affect the dynamics of ichthyofaunal populations. Dwer
a period of 1 year, representatives of the fishing communities and fishermen from 25
fishing comerunities fram four munecipalities in the bwer TOCANDNS River femon were
interviewed, and the obtained information was evaluated based an the literature to
survey the population abundance status of A gigas in the region and its impact an becal
communities. Among the fishermen interviewed, only one reparted still encountering
and fishing A gégas on Jaracuera Island. The disappearance of A gigas in the regian are
viewed s having econsmically disastrous consequences for the residents. Additionalty,
other endemic fish species are no longer observed in this locality either. If fisheny
management afficlals do not work together with bocal communities, A gigas could
disappear from the northemn region of Brazil, where information on the dynamics of 4
pigas fishing is lacking.

Key words: Amazan Region, Fisheries, Hydroelecinic Power Flan, Ichthyodiversity, Fira-
ruc, Teaditianal Communites.

INTRODUCTION ichthyofauna, which are closely associated with
Amazonian species, and has high fish species
richness {Dagosta & Pinna 2019).

Aropaima gigas (Schinz 1822), known as
“Pirarucy” in Brazil and “Paiche” in Peru and
Bolivia, is an emblematic fish of the Amazon
region (Miranda-Chumacero et al. 2012). Once
considered the most important fishing resource
in the Brazilian Amazon {Castello et al. 2015),
this species plays a crucial role in supporting
the livelihoods of traditional communities in
the region with regards to ethnopharmacology
(Alves & Rosa 2007) and food (Prestes-Carnein

The Tocantins River Basin is one of the largest
bodies of water in the eastern Amazon. With a
total area of 764,996 km?, this region is larger
than countries such as France and Ecuador (de
Jesus et al. 2020), and is the only river valley in the
Brazilian Amazon that encompasses more than
three states and different biomes, including the
Cerrado, Plateau, and Amazon Forest (Oliveira-
Filno & Ratterf 1995). Owing to its evolutionary
history among the Amazonian tributaries,
the lower Tocantins River harbors diverse

&n Acad Bres Cienc (2024] 96{3)
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et al. 2016). Furthermore, Aropaimao spp. are
considered premium fish from which products
with a high potential for competition in the
fishing market, such as frozen or salted fillets
and loins, can be obtained (Mesguita et al. 2022).
This provides bath employment and a source
of income for local fishermen, highlighting the
importance of the A gigas chain.

At the end of the 20™ century, A. gigos
was listed in Appendix Il of the Convention an
International Trade in Endangered Species of
Fauna and Flora because of commercial fishing
pressure in the Amazon River {Castello &
Stewart 2010). This has led to efforts by riverside
communities to implement local measures
aimed at rational utilization of A gigaos fisheries,
which received legal recognition from the
Brazilian government in the late 1990s {(Francisco
et al. 2015). Currently, A. gigas is listed in the
“Almost Threatened™ category on the Brazilian
list of endangered species [MMA 2018); however,
in 2016, A. gigas was not listed due to insufficient
distribution and population abundance data
{Castello et al. 2015). Internationally, this species
is categorized as “Data Deficient” on the Red List
of the International Union for Conservation of
Mature (World Conservation Maonitering Centre
1996), highlighting the need for sufficient
information to assess the risk of extinction of
the species.

Human activities are the main contributor
to the global decline in biodiversity. Urban
expansion and agriculture have resulted in
the destruction, fragmentation, and loss of
habitats for several animal and plant species
that cannot adapt to the stresses imposed by
human-altered environments {Hunter 2007).
The decline in biodiversity poses a major risk
to the functioning of ecosystems and their
capacity to provide society with essential goods
and services, Simplified ecosystems only yield
short-term gains, but their costs are incurred

Arapoima gigas STOCKS DECLINED I THE TOCANTINS R.

by future generations {Cardinale et al. 2012). The
inauguration of one of the largest hydroelectric
projects worldwide on the Tocantins River
has been predicted to have disruptive effects
on the local sociceconomy, directly affecting
subsistence activities such as fishing (Barrow
1987). Currently, the Tocantins River is the most
extensively modified large tributary in the
Amazon Basin {Davidson et al. 2012).

Variations in the dynamics of ichthyofaunal
populations can be easily identified by
traditional communities engaged in subsistence
fishing activities. The causes of these variations
are identified over the long term because
of ethnoenvironmental knowledge that has
been developed and passed down over
generations (Fainguelernt 2020). To improve
our understanding of the future effects of
environmental changes in the lower Tocantins
Rivar on the local bioeconomy supported by A
gigas fishing, we evaluated the environmental
perceptions of fishing communities in the lower
Tocantins River in terms of the population
abundance of A gigas and its relationship with
human activity.

MATERIALS AND METHODS

Study area

In this study, fishing communities belonging to
the municipalities of Baido, Cametd, |garapé-
Miri, and Mocajuba in the State of Para, northern
Brazil, were interviewed (Figure 1). The study
region is located on the banks of the lower
Tocantins River.

The region has an average annual
temperature of 26 *C, 2 humid tropical
megathermal climate with an annual rainfall
of approximately 2,000 mm, and a well-defined
climatic period with the highest flows from
December to May and lowest from August to
November (IDESP 20M4).
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Localization Map
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Figure 1. Map of the study area in Amazon municipalities in the 5tate Para, Brazil.

The Baido, Cameta, lgarapé-Miri, and
Mocajuba municipalities have areas of 3,202 399,
3,081,367, 1996,790, and 871,171 km® and have
approximately 49454 140,814, 63,367, and 31,917
inhabitants, respectively (IBGE 2021).

Data collection

From December 2017 to December 2018, 25
fishermen fram 25 fishing communities in the
lower Tocantins River region were interviewed
(Table I). Interviews were structured based on
personal data, population censuses of A gigas
in the region, fishing activities, and related
information. Open- and closed-ended questions
were also used. Each interview was based on the
indications of the representatives of the fishing
communities and fishermen according to the
non-probabilistic snowball sampling technigue
{Vinuto 2074).

Qpen infarmation cited by fishers, such as
the species of fish caught and the relationships
identified betwean changes in fish population
dynamics and human interventions in the
environment, were recorded im a trip report.
Fish catalogs from Baixo Tocantins were used
(Santos et al. 2004)

Assessment of published and unpublished
information

We conducted a survey of the information
published in scientific articles on population
studies of A grgas, fishing management plans,
and conservation of the species in Brazil and
globally. The information obtained from the
guestionnaires was compared to identify
new information amd predict the population
abundance status of A. gigas in the lower
Tocantins River region and its impact on the
local community.
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Table I. Number of respondents per fishing community
and municipality

Number of

Municipality | Fishing community

Limao
Wila Iteguara
toana Peres

Boa vista

Baido

I;a perucu
Uiia i:_';um EIIJ{ESE.D
Itha de ltamduba

lurmate

Iha Ma!‘i_nteua

Ilha jakacuera-
Curugambaba

Cameta Itha Murucu Carmo g

Itha Jaracwera

Cwapiari Carmo
Itaiina Bawo

Santa Maria do
ME_lracu 1

Joarimbu

Ilha da Santana da
Conceigan

Igarape-Min Misistipoiis &

Panacuera

Pindobal Grande

Ilha do Tauare
Mocajuba 4
Ilha da Santana

RESULTS

Fishing activity and social value

The interviewed fishermen were between 33
and &% years of age and had been fishing since
childhood or their youth. Fishing was identified
as the main activity of those interviewed,
followed by agriculture with the planting of
cassava and sugarcane. The number of family
members interviewed who depended on
fishimg reached 55 for a single fisherman whose
brothers, children, and grandchildren were
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involved in additional activities and trade in the
fishing chain in the municipality of Cameta.

For people who depended solely on fishing
for subsistence, the lowest monthly income
per family reached 200 reais, and the highest,
with government aid, was approximately 1,320
reais. All the local communities stated that they
depended on fishing for subsistence, with some
fishing only for their own consumption or to sell
and buy other sources of protein such as beef
and poultry. Statements regarding fishing being
essential for family sustenance were comman.

Most fishermen reparted an increase in the
price and demand far fish, but claimed that the
guantity caught has decreased drastically in
recent years, which has harmed their families'
livelihoods.

Perception of population abundance of A.
gigas

Among all the fishermen interviewed from
the four municipalities studied, only one
reported still finding and fishing A. gigos in
Ilha Jaracuera, Cameta municipality, between
March and October. Individuals reported fishing
for their own consumption. Fishermen from
the community located in the Joana Peres
extractive reserve (resex ipald-anilzinho), Baido
municipality, reported a decline in A gigas
populations over the last 20 years in which
they have been practicing fishing. During this
period, they observed changes in the way the
cpecies was fished, such as the replacement of
harpoons with nets, indicating that more fish
were captured. The disappearance of A. gigas
has had economically disastrous consequences
for the residents, with one 68-year-old fisherman
from Cameta municipality stating “today A gigas
is needed, it costs 20,00 reais per kilo” with
the value referring to the market for the final
consumer in the region.
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In addition to the disappearance of A. gigas
stocks and populations in the Lower Rio Tocantins
region, fishermen have noted drastic population
declines in other species such as Piaractus
mesopotamicus, Piaractus brachypomus,
Semaprochilodous taeniurus, Pseudoplatystoma
carruscans, Brachyplatystoma filamentosum,
Prochilodus nigricans, and Brycon amozonicus.

Perception of anthropogenic activities related
to the decrease in A. gigas stocks

The fishermen suggested several causes
for the change in the population dynamics
of A gigos (Table I1), with the main reason
being environmental changes caused by the
construction of the Tucurui hydroelectric plant,
and secondary reasons being overfishing and
pollutionin the Tocantins River and its tributaries.
Despite this, there have been no reports of dead
fish being found, only their disappearance.
According to the ethnoenvironmental
knowledge offered by the fishermen, the human
activities mentioned have a direct effect on the
successful adaptation of A gigas to the altered
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environment, which suggests that the pressure
induced by owverfishing of the species is greater
than its resilience to environmental stresses.

Inspection over local fishing was categorized
atthe national, municipal, and local levels, which
fishermen defined as efficient only at the local
level through the so-called “fishing agreements”
that many fishermen claimed to be part of They
also highlighted the low frequency of inspection
and control overfishing by government
bodies: | would be happier if the competent
bodies controlled fishing”, “People say there is
supervision, but | have never seen it”, “Thera is,
but it is little..once a year”. The quantities caught
and demanded, and the price paid for fish are
the types of information that communities state
to have no public institutional monitoring,

DISCUSSION

Disappearance of A. gigas

The absence of A. gigas in the lower
Tocantins River and its tributaries was the
predominant perception of fishermen from

Table ll. Ethnoenvironmental knowledge of fishermen associated with the disappearance of A. gigos in the
municipalities of Igarape-Miri, Cameta, Mocajuba and Baigo in the North of Brazil

Municipality Ethnoenvironmental knowledge
Igarapé-Miri i “Cotch fish near naturol nursery”™
Mocajuba “Lots of people fishing, this con couse fishing problems”
Igarape-Miri “The dom coused the frsh to be drowned”
Baigo | “With the hydroelectric plant, there is not enough woter ot the right time for the fish to spown”
Baiao “It is planned to excovate the Tocantins River, Pedml do Lourengo pmj;ecr_..nu benefit for
fishermen...it will score the fish away to other areas
Cameta | “Prohibited equipment and use of poison (ont barrage)”
| Cameta | “The dam dried up the rver and the fish disoppeared”
| Cameta | “Lots of people fishing in the same plaoce”™
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all local communities visited. Furthermore, a
reduction in the stocks of other fish species
was observed. According to them, the most
plausible justification for the situation was the
construction of the Tucurui Hydroelectnc Plant
in the region.

Hydroelectric plants can affect the
ichthyofauna of a watercourse, resulting in
changes in diet (Agostinho et al. 2008), size
reduction {Santos et al. 2018), occurrence of new
species (Orsi & Britton 2014), and decreased
fishing yield [Carvalho et al. 2021). A giges
is particularly susceptible to environmental
changes due to its reproductive behavior, which
is characterized by specific requirements and is
directly stimulated by variations in water levels
(Minez et al. 2011).

Aropaima gigas is a socially monogamous
species that builds nests in shallow, slow-
flowing waters, and spawns partially annually
or every 2 years (Galvao et al. 2012, Markowva
et al. 2020). Individuals of this species reach
sexual maturity at 5 years of age, when they
reach a size and weight of =180 cm and =40
kg, respectively (Imbiriba 2001). Although this
species is considered sedentary, researchers
have reported that A gigos migrates laterally
between rivers and floodplain habitats during
periods of high-water levels and flooding to
spawn, moving to increasingly higher habitats
in flooded forests and returning as water levels
decrease(Monteiroetal. 2010, Castello 2008). Fish
such as A gigas, which depend on varying water
levels for reproduction, are more vulnerable to
the environmental effects of hydroelectric dams
{Arantes et al. 2019).

After damming, fish stocks will respond
differently to habitat modifications depending
on the biology and functional characteristics
of the species (Arantes et al. 2019). Population
changes and their magnitudes can be predicted
in investigations that focus on the specific
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characteristics of a target species (Balzannikov
& VWyshkin 2011). Ethnoichthyological knowledge
and the environmental perceptions of fishermen
provide critical information to government
institutions for defining the best public
policy strategies to mitigate anthropogenic
effects on A. gigos populations in the region.
Recommendations for solutions require
arguments based on local environmental
perceptions and scientific investigations
{Mesquita et al. 2022).

Amazon conservation lessons

A misconception of the Amazon region stemming
from its history of Portuguese colonization is that
it has an overabundance of natural resources,
characterized as inexhaustible regardless of
human demand (Goulding et al. 2000). This has
led to substantial exploitation of the native
fauna and severe population declines of several
fish species, such as A gigas (He et al. 2017).

Im regions where A. gigas has been
extirpated, three characteristics hawve
hampered sustainable fishing of the species:
the absence of data to identify population
decline, overfishing or illegal fishing due to
inefficient enfarcement of fishing regulations,
and geographic heterogeneity that compounds
inter-community differences in fishing practices
and ecological conditions (Castello et al. 2015).
These characteristics are prevalent in tropical
countries and lead to wunnoticed fishing-
induced extinctions (Pauly et al. 1989). The data
obtained from the environmental perceptions of
fishermen indicate a state of concern regarding
the population decline of A gigas in the lower
Tocantins River, as the three charactenstics of
susceptibility to extinction of the species are
strongly highlighted by fishermen, among which
the lack of data is related to limited inspection
and monitoring.
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Im 1996, the same year that A gigas fishing
was banned in the Amazon River (IBAMA 1996),
the Mamiraud Ecological Station (MES) was
declared a reserve for sustainable development,
with the local communmnity aiding in biodiversity
conservation through the use of natural
resources (Castello et al. 2011). The MES conducts
participatory management based on catch
quotas per fisherman, salted fillet processing,
planned sales, and stock control using a
counting method based on the number of times
the animal surfaces to breathe (Rosa et al. 2020).
In B years, the A gigas population increased
from 2,200 to 20,650 individuals and collection
guotas increased from 120 to 1,249 individuals,
resulting in greater monetary returns for
fishermen and a growing interest in the activity
(Castello et al. 2009). In protected areas with
community management, the average annual
income from A gigas fishing can reach US510,601
per community and U5%1,046.6 per household,
as analyzed in the jurua River of the Western

Protected Areas

Community Management

Aropaima gigas STOCKS DECLINED IN THE TDCANTINS B.

Brazilian Amazon, in which efficient fisheries
management improved the sociceconomic well-
being of the local population (Campos-Sikva &
Peres 2016).

The studied area has a high potential
for fishing, as it comprises a large number of
communities whose main activity is fishing
(Hallwass et al. 2011). However, the low economic
returns and lack of young people interested in
fishing present major obstacles to economic
development and the maintenance of traditional
practices in the region based on A. gigas fishing
[Galvdo et al. 2012). In the middle Tocantins
River, a region close to the study area, damming
caused considerable damage to the working
conditions of local fishermen, leading many
fishermen to abandon their profession (Santos
& Pelicice 2023). Consequently, protected areas
with community management (Figure 2], such
as the Mamiraua Sustainable Development
Reserve, can not only aid in the recovery of
A. gigas fishing stocks but also prevent rural

Recovery of Pirarucu Stocks

Culture

Social development

Figure 2. Flowchart of economic, social, and environmental sustainability based on Arapaima gigas conservation in

native areas.
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exodus and the gradual reduction of artisanal
fishing in the State of Para (Fuzetti & Corréa
2ma).

Arapaima and flow of ecosystem services

Ecosystem services (ES) sensu stricto are the
benefits that people obtain from ecosystems
and are coproduced by their interaction with
society, and are essential for human survival
(Balvanera et al. 2017). ES are divided into four
categories: supply services (products obtained
for food, subsistence, and commerce), regulation
services (services that balance the natural
conditions of the environment), cultural services
{non-material benefits), and support sarvices
{basis for the performance of other services)
{Lamarque et al. 2011). The flow of ecosystem
services (ESF) represents the quantity of a
service used or delivered through transmission
channels, regardless of the origin of the service
{Bagstad et al. 2020} The ESF is derived from
the spatial relationship between the supply and
demand of an ES concentrated in its flow from
a supply area to a benefiting area (Bagstad et
al. 2014). Financing is crucial for the success of
species conservation; therefore, the benefits of
ES, monitoring population development, and
capturing individuals are essential (Plantinga et
al 2073).

Fishing plays an important rele in providing
goods and services from an ecosystem such as
nutrient cycling, biclogical regulation, social
relationships, knowledge systems, and cultural
identity (Bladon et al. 2016, Gelcich et al. 2019).
In addition to fishing for personal consumption,
the Amazonian A gigas fishing chain is directly
related to cultural and recreational ecosystem
services, offering a tourist opportunity to savor
regional dishes prepared with exquisite fish
meat and learn about Amazonian mythology
surrounding the emergence of A gigas, which
describes it as an indigenous warrior who
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became a fish (Carvalho et al. 2018). This
study may contribute to the exploration of E5s
invalving A. gigas as a basis for multifunctional
livelihoods in northern Brazil and other areas of
A. gigas occurrence in the world.

CONCLUSIONS

A. gigos stocks have declined drastically in the
lower Tocantins River after the construction of
the Tucurui Hydroelectric Plant, which fishermen
pointed out as the main factor far the decline in
the species’ population. The lack of adequate
fishing management in northern Brazil directly
affects the economic well-being of communities
that are dependent on fishing, which could lead
to the disappearance of traditional artisanal
fishing in the area and consequent rural exodus.
The urgency of solutions based on environmental
protection and community management may
return to the population recovery of A gigos
and social development in the State of Para.
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CONCLUSAO

Este estudo sequenciou, anotou e caracterizou o genoma mitocondrial completo de
Cyprindon sp., que tem 16.500 pb de comprimento. As caracteristicas mitocondriais,
incluindo contetido génico e composi¢do de nucleotideos, sdo consistentes com aquelas
observadas em outras espécies da familia Cyprinodontidae. Este estudo ¢ o primeiro a
descrever o genoma mitocondrial completo de Cyprindon sp., fornecendo uma base para
futuras pesquisas sobre taxonomia molecular, diversidade genética e estrutura populacional
desta espécie. As descobertas contribuem para aplicagdes no monitoramento, conservagiao e
manejo de estoques pesqueiros desta espécie. No entanto, estudos adicionais sdo necessarios
para alcancar resolu¢do e esclarecimento filogenéticos da espécie dentro do género
Cyprinodon. Os estoques de A. gigas reduziram drasticamente do Baixo Rio Tocantins apds a
constru¢do da Usina Hidrelétrica de Tucurui, que pescadores apontaram como principal fator
para o declinio populacional da espécie. A auséncia de gestao pesqueira adequada no Norte do
Brasil, impacta diretamente no bem-estar economico das comunidades dependentes da pesca,
podendo levar ao desaparecimento da tradicional pesca artesanal no local e consequente
éxodo rural. A urgéncia de solu¢des baseadas em protecdo ambiental e manejo comunitario
podem retornar com a recuperagao populacional de A. gigas e o desenvolvimento social no
Estado do Para. Dessa forma, ferramentas moleculares, como marcadores mitocondriais, se
fazem necessarias para o monitoramento adequado de espécies em declinio na natureza.

Possibilitando, assim, a exploragdo comercial equilibrada e sua efetiva conservagao.
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