
UTILIZAÇÃO DO GENE MITOCONDRIAL CITOCROMO C
OXIDASE I PARA DISTINGUIR DUAS ESPÉCIES DE ZUNGARO
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INTRODUÇÃO

A comunidade ictiofauńıstica da região Neotropical
é considerada a mais diversa, com alto número de
espécies endêmicas e taxa cŕıpticos. Além disso,
inúmeras espécies são enquadradas como sobre - ex-
ploradas ou vulneráveis, como o caso das espécies do
gênero Zungaro Bleeker, 1858 (jaú) (Ministério do Meio
Ambiente, 2004), o que potencializa a necessidade de
identificação correta das espécies. Indiv́ıduos do gênero
Zungaro presentes nas bacias do rio Paraná - Para-
guai e bacias do rio Amazonas e Orinoco possuem as-
pectos morfológicos muito semelhantes. Lundberg &
Littmann (2003) definiram duas espécies de jaús para
essas diferentes bacias, Zungaro jahu (Ihering, 1898)
com distribuição na bacia do rio Paraná - Paraguai e
Zungaro zungaro (Humboldt, 1821) encontrado nas ba-
cias do rio Amazonas e Orinoco. Estudos realizados
por Boni (2008) corroboraram as duas espécies através
de dois marcadores moleculares.Hebert et al., (2003)
propuseram uma metodologia padrão, denominada de
DNA barcoding, com propósito de identificar e descre-
ver a biodiversidade global através de uma porção do
gene mitocondrial citocromo c oxidase I (COI). Como
tomada de decisão para identificação das espécies foi
estipulado um limiar de 10X entre variação intra - es-
pećıfica e interespećıfica. Para auxiliar na identificação
das espécies de peixes do gênero Zungaro, o critério de
DNA barcoding pode ser uma ferramentaeficaz. Porém,

se faz necessária a avaliação da magnitude do polimor-
fismo nucleot́ıdico da sequência COI. No presente es-
tudo, o critério de DNA barcoding foi avaliado quanto
à eficiência na discriminação das espécies Z. jahu e Z.
zungaro presentes na região Neotropical.

OBJETIVOS

Avaliar a eficiência da sequência padrão do DNA bar-
coding na separação das espécies próximas de Z. jahu
e Z. zungaro.

MATERIAL E MÉTODOS

Material biológico e Locais de coleta: Foram coletados
oito indiv́ıduos de Z. jahu, sendo quatro exemplares do
rio Paraná e quatro do rio Manso (bacia do rio Pa-
raná - Paraguai) e dois indiv́ıduos de Z. zungaro no
rio Tocantins (bacia Amazônica). Amostras do tecido
muscular foram retiradas, fixadas em álcool comercial
puro e armazenadas sob refrigeração a - 20oC.
Processamento do DNA: Para extração do DNA seguiu
- se o protocolo de Monesi et al., (1998), com algumas
modificações (Prioli et al., ., 2002). A quantificação do
DNA foi realizada por comparação com quantidades co-
nhecidas de DNA do fago l em gel de agarose. DNA
individual foi utilizado para amplificação por PCR de
fragmentos do gene COI com os primers descritos por
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Ward et al., (2005) sob condições descritas por Prioli
et al., (2002). Os produtos de PCR foram quantificados
em gel de agarose e comparados com o padrão Ladder
100 pb. Posteriormente, as amostras foram purifica-
das usando - se polietileno glicol segundo protocolo de
Rosenthal et al., (1993) e armazenadas a 20°C. O pro-
duto final obtido de cada reação de PCR foi utilizado
diretamente para o sequenciamento em plataforma Me-
gaBace (Amersham), de acordo com as instruções do
fabricante.
Análise dos dados: As sequências nucleot́ıdicas foram
editadas manualmente e alinhadas com algoritmo Clus-
tal W implementado no programa BioEdit Sequence
Alignment Editor 7.0.1. As análises de diversidade in-
tra e interespećıfica foram feitas no programa MEGA
4.0 através do modelo de substituição nucleot́ıdica Ki-
mura - 2 - Parâmetros. As árvores filogenéticas foram
constrúıdas pelo algoritmo neighbor - joining (NJ) com
suporte de 10.000 bootstrap.

RESULTADOS

Após a edição e alinhamento das sequências obteve -
se fragmentos de 546 pares de base. Não foram obser-
vados indels ao longo das sequências ou códons de ter-
minação após a tradução. Foram constatadas 15 substi-
tuições nucleot́ıdicas, sendo quatorze transições e ape-
nas uma transversão que resultou em substituição de
fenilalanina na posição 173. Apenas uma substituição
nucleot́ıdica promove polimorfismo intra - espećıfico,
outras quatorze são espécie - espećıficas.
As médias das distâncias genéticas intra - espećıficas
para foram baixas variando de 0 a 0,1% em Z. jahu e Z.
zungaro, respectivamente. Esses valores estão em pata-
mar frequente de polimorfismo intra - espećıfico do gene
COI em peixes e outros grupos animais. Em contraste,
o valor interespećıfico obtido foi de 2,7%, sendo baixo
quando comparado com valores de outros peixes de
água doce. Porém, a diversidade interespećıfica foi sufi-
ciente para a separação dos indiv́ıduos das duas espécies
através do critério do DNA barcoding, ou seja, foi pelo
menos dez vezes maior do que a média da variabilidade
intra - espećıfica. As relações filogenéticas também re-
velaram a diferenciação entre as duas espécies. A árvore
filogenética NJ formou dois diferentes clados, um com-
posto por espécies de Z. jahu e outro de Z. zungaro. No
clado de Z. jahu, houve a separação de dois indiv́ıduos
da bacia do rio Paraná - Paraguai.
¡span style=”font - size: small;�¡span style=”font - fa-
mily: Times New Roman;�O acesso dos parâmetros
genéticos traz benef́ıcios inquestionáveis e extrema-
mente necessários para taxonomia como em revelações
de espécies cŕıpticas e estruturação populacional. Da
mesma forma, o DNA barcoding pode ser aplicado em
diversos grupos com empecilhos taxonômicos, como em
casos de identificação de ovos e larvas, microorganis-

mos, conteúdos estomacais e espécies com plasticidade
fenot́ıpica. Além de auxiliar em situações de impossibi-
lidade de identificação através da morfologia, como nas
espécies aqui estudadas.

CONCLUSÃO

A magnitude da diversidade nucleot́ıdica do gene COI
de Z. jahu e Z. zungaro, foi suficiente para distingui -
las, satisfazendo os critérios da proposta do DNA bar-
coding para separação de espécies. Torna - se evidente
o potencial do gene COI para discriminação de espécies
próximas do gênero Zungaro.
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tes Aquáticos Continentais, Maringá, PR, UEM. 2008,
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