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Resumo

A bacia do rio Xingu, um dos principais tributarios do rio Amazonas, abriga elevada
biodiversidade aquatica, atualmente sujeita a pressoes antropicas crescentes, incluindo
superexploragdo pesqueira e alteragdes hidrologicas associadas a Usina Hidrelétrica de
Belo Monte. Entre as espécies afetadas destaca-se a raia endémica Potamotrygon
leopoldi, classificada como “Vulneravel” e incluida no Apéndice II da CITES devido a
intensa exploracao pelo comércio ornamental. Este estudo teve como objetivo investigar
a variabilidade genética e a historia demografica de P. leopoldi por meio de uma
abordagem integrativa, combinando marcadores mitocondriais (COI) e gendmicos
(SNPs). Os resultados mitocondriais indicaram diversidade haplotipica moderada (Hd =
0,624 + 0,046) e baixa diversidade nucleotidica (r = 0,00150 + 0,00015), com rede
haplotipica em padrao estrelado compativel com expansao populacional recente apos
possivel gargalo genético. A Analise de Variancia Molecular (AMOVA) revelou que
parcela substancial da variagdo genética ocorre entre populagdes (45,59%), indicando
forte estruturacdo espacial entre Altamira e Sao Félix do Xingu, corroborada por indice
de fixagdo elevado (FST = 0,45588). Ap0s filtragem e processamento bioinformatico, foi
obtido um painel de 8.061 SNPs. Em contraste com os resultados mitocondriais, a anélise
nuclear evidenciou estabilidade da diversidade genética ao longo da escala temporal
comparando amostras de 2003-2005 e 2021. Coeficientes de endogamia negativos (Fis
médio entre —0,0261 e —0,0451) e manuten¢do da heterozigosidade indicam auséncia de
inbreeding detectavel e manuten¢do da variabilidade nuclear, mesmo sob pressoes
ambientais e pesca seletiva associada a morfotipos. O indice de diferenciagdo temporal
genomica foi baixo (FST = 0,0017), e andlises de estrutura identificaram dois
agrupamentos principais com fluxo génico parcial, consistentes com a divergéncia
fenotipica observada na espécie. Conclui-se que P. leopoldi apresenta dindmica
populacional complexa, na qual estruturacdo espacial e diferenciacdo morfologica
coexistem com conectividade genética suficiente para preservar a variabilidade
genomica. Esses resultados fornecem subsidios para estratégias de manejo e conservagao,
ressaltando a importancia da manutenc¢ao da conectividade hidroldgica no rio Xingu para

a persisténcia da espécie em longo prazo.



Abstract

The Xingu River basin, one of the main tributaries of the Amazon River, harbors high
aquatic biodiversity that is currently subject to increasing anthropogenic pressures,
including overexploitation by fisheries and hydrological alterations associated with the
Belo Monte Hydroelectric Dam. Among the affected species is the endemic freshwater
stingray Potamotrygon leopoldi, classified as “Vulnerable” and listed in Appendix II of
CITES due to intense exploitation for the ornamental trade. This study aimed to
investigate the genetic variability and demographic history of P. leopoldi through an
integrative approach combining mitochondrial (COI) and genomic (SNP) markers.
Mitochondrial results indicated moderate haplotype diversity (Hd = 0.624 + 0.046) and
low nucleotide diversity (m = 0.00150 + 0.00015), with a star-like haplotype network
consistent with recent population expansion following a possible genetic bottleneck.
Analysis of Molecular Variance (AMOVA) revealed that a substantial portion of genetic
variation occurs among populations (45.59%), indicating strong spatial genetic
structuring between Altamira and Sao Félix do Xingu, supported by a high fixation index
(FST = 0.45588). After filtering and bioinformatic processing, a panel of 8,061 SNPs was
obtained. In contrast to mitochondrial findings, nuclear genomic analyses indicated
stability in genetic diversity across a temporal scale comparing samples from 2003-2005
and 2021. Negative inbreeding coefficients (mean Fis ranging from —0.0261 to —0.0451)
and maintained heterozygosity indicate no detectable inbreeding and preservation of
nuclear variability despite environmental impacts and selective harvesting of specific
morphotypes. Temporal genomic differentiation was low (FST = 0.0017), and structure
analyses identified two main clusters with partial gene flow, consistent with phenotypic
divergence observed in the species. We conclude that P. leopoldi exhibits complex
population dynamics in which spatial structuring and morphological differentiation
coexist with sufficient genetic connectivity to maintain genomic diversity. These findings
provide support for management and conservation strategies and highlight the importance
of preserving hydrological connectivity in the Xingu River to ensure long-term species

persistence.
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1 Introducao

1.1 Elasmobranchii

A Classe Chondrichthyes ¢ caracterizada por peixes de esqueleto cartilaginoso,
dentre os quais podem ser listados os tubardes e as raias, que fazem parte da Subclasse
Elasmobranchii (Bigelow & Schroeder, 1953; Nelson, 1994; Compagno, 2005). Ao longo
da sua histdria evolutiva, os elasmobranquios ja sobreviveram a cinco extingdes em massa
e sdo considerados um dos grupos mais antigos viventes na atualidade, com cerca de 420
milhdes de anos (Cappetta, 1987; Sibert & Rubin, 2021; Gayford & Jambura, 2025). Com
isso, alcancaram os mais diferentes nichos aquaticos, encontrando-se distribuidos em

ambientes marinhos, estuarinos e dulcicolas (Pimiento et al., 2020; Dedman et al., 2024).

O grupo Elasmobranchii é representado atualmente por cerca de 1.261 espécies
validas, sendo descritas 565 de tubardes e 696 de raias (Pollerspock & Straube, 2026).
Este grupo apresenta aspectos biologicos unicos, sendo organismos k-estrategistas
(Stevens et al., 2000) que apresentam como caracteristicas gerais maturidade sexual tardia
(Thorson et al., 1983), um periodo de gestagdo longo (Sheldon et al., 2018) e poucos
filhotes por prole (Remya et al., 2025). Essas caracteristicas implicam em maior
sensibilidade desses organismos as agdes antropicas (Simdes, 2020), que podem
influenciar nas taxas de manutencdo das espécies ao longo do tempo, uma vez que
apresentam atualmente niveis de ameaga superiores aos observados em peixes marinhos

e dulcicolas (Dulvy et al., 2024).

De acordo com a International Union for Conservation of Nature (IUCN), mais
de um ter¢o de todas as espécies de tubardes e raias estdo globalmente ameacadas de
extingdo, tornando-os o segundo grupo de vertebrados mais ameacado da atualidade. A
sobrepesca (incluindo a captura acidental) € a principal causa deste declinio, afetando
99,6% das espécies ameagadas (Dulvy et al., 2021; ITUCN, 2024). Em resposta, um
relatorio global recente identificou mais de 750 Areas Importantes para Tubardes e Raias
(ISRAs), fornecendo uma ferramenta cientifica para guiar a conservagdo de habitats

criticos para a sobrevivéncia do grupo (Jabado, 2025).

Especificamente no Brasil, segundo o Plano de A¢ao Nacional para a Conservagao
dos Tubardes e Raias (PAN Tubardes), sdo indicados registros da ocorréncia de 203

espécies, que habitam tanto o ambiente marinho como de 4gua doce (Kotas et al., 2023).



Dentro da ordem Myliobatiformes, encontramos a familia Potamotrygonidae ¢
composta por duas subfamilias: Styracurinae e Potamotrygoninae. A subfamilia
Styracurinae inclui raias marinhas do género Styracura, com apenas duas espécies
descritas (Carvalho, Loboda & da Silva, 2016; Carvalho et al., 2016a; Fontenelle et al.,
2017; Pollerspock & Straube, 2026). Enquanto a subfamilia Potamotrygoninae constitui
um grupo monofilético de raias totalmente adaptadas ao ambiente dulcicola neotropical,
representando um evento evolutivo singular entre os elasmobranquios (Torres et al.,
2022), e ¢ dividida em quatro géneros, com Paratrygon (Duméril, 1865), que abrange trés
espécies (Loboda et al., 2021; Pollerspock & Straube, 2026); os géneros Plesiotrygon
(Rosa, Castello & Thorson, 1987) e Heliotrygon (Carvalho & Lovejoy, 2011), com duas
espécies cada um (Carvalho et al., 2016b; Last et al., 2016; Pollerspdck & Straube, 2026)
e Potamotrygon (Garman, 1877), que se caracteriza como o género com distribui¢cao mais
ampla e mais especioso, com 33 espécies (Pollerspdck & Straube, 2026). Os membros da
subfamilia Potamotrygoninae sdo raias viventes nas dguas neotropicais dos principais rios
da América do Sul (Rosa, 1985). Esses peixes apresentam elevado grau de endemismo,
uma vez que muitas espécies tendem a ocupar componentes de uma Unica bacia

hidrografica (Rosa et al., 1985; Lasso et al., 2016).
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