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INTRODUCAO

A comunidade ictiofaunistica da regido Neotropical
é considerada a mais diversa, com alto numero de
espécies endémicas e taxa cripticos. Além disso,
indimeras espécies sao enquadradas como sobre - ex-
ploradas ou vulneraveis, como o caso das espécies do
género Zungaro Bleeker, 1858 (jai) (Ministério do Meio
Ambiente, 2004), o que potencializa a necessidade de
identificacao correta das espécies. Individuos do género
Zungaro presentes nas bacias do rio Paranad - Para-
guai e bacias do rio Amazonas e Orinoco possuem as-
pectos morfolégicos muito semelhantes. Lundberg &
Littmann (2003) definiram duas espécies de jaus para
essas diferentes bacias, Zungaro jahu (Ihering, 1898)
com distribui¢ao na bacia do rio Parana - 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 padrao, denominada de
DNA barcoding, com propésito de identificar e descre-
ver a biodiversidade global através de uma porgao do
gene mitocondrial citocromo ¢ oxidase I (COI). Como
tomada de decisao para identificacao das espécies foi
estipulado um limiar de 10X entre variagao intra - es-
pecifica e interespecifica. Para auxiliar na identificacao
das espécies de peixes do género Zungaro, o critério de
DNA barcoding pode ser uma ferramentaeficaz. Porém,

se faz necessdria a avaliacdo da magnitude do polimor-
fismo nucleotidico da sequéncia COI. No presente es-
tudo, o critério de DNA barcoding foi avaliado quanto
a eficiéncia na discriminagao das espécies Z. jahu e Z.
zungaro presentes na regiao Neotropical.

OBJETIVOS

Avaliar a eficiéncia da sequéncia padrao do DNA bar-
coding na separacao das espécies proximas de Z. jahu
e Z. zungaro.

MATERIAL E METODOS

Material biolégico e Locais de coleta: Foram coletados
oito individuos de Z. jahu, sendo quatro exemplares do
rio Parand e quatro do rio Manso (bacia do rio Pa-
rand - Paraguai) e dois individuos de Z. zungaro no
rio Tocantins (bacia Amazoénica). Amostras do tecido
muscular foram retiradas, fixadas em édlcool comercial
puro e armazenadas sob refrigeracao a - 20°C.

Processamento do DNA: Para extragdo do DNA seguiu
- se 0 protocolo de Monesi et al., (1998), com algumas
modificagoes (Prioli et al., ., 2002). A quantifica¢do do
DNA foi realizada por comparagao com quantidades co-
nhecidas de DNA do fago 1 em gel de agarose. DNA
individual foi utilizado para amplificacao por PCR de
fragmentos do gene COI com os primers descritos por
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Ward et al., (2005) sob condigoes descritas por Prioli
et al., (2002). Os produtos de PCR foram quantificados
em gel de agarose e comparados com o padrao 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 reagao de PCR foi utilizado
diretamente para o sequenciamento em plataforma Me-
gaBace (Amersham), de acordo com as instrugoes do
fabricante.

Anélise dos dados: As sequéncias nucleotidicas foram
editadas manualmente e alinhadas com algoritmo Clus-
tal W implementado no programa BioEdit Sequence
Alignment Editor 7.0.1. As andlises de diversidade in-
tra e interespecifica foram feitas no programa MEGA
4.0 através do modelo de substitui¢ao nucleotidica Ki-
mura - 2 - ParAmetros. As arvores filogenéticas foram
construidas pelo algoritmo neighbor - joining (NJ) com
suporte de 10.000 bootstrap.

RESULTADOS

Apés a edicao e alinhamento das sequéncias obteve -
se fragmentos de 546 pares de base. Nao foram obser-
vados indels ao longo das sequéncias ou cédons de ter-
minagao apos a traducao. Foram constatadas 15 substi-
tuigoes nucleotidicas, sendo quatorze transigoes e ape-
nas uma transversao que resultou em substituicao de
fenilalanina na posi¢do 173. Apenas uma substituicao
nucleotidica promove polimorfismo intra - especifico,
outras quatorze sao espécie - especificas.

As médias das distancias genéticas intra - especificas
para foram baixas variando de 0 a 0,1% em Z. jahu e Z.
zungaro, respectivamente. Esses valores estao em pata-
mar frequente de polimorfismo intra - especifico do gene
COI em peixes e outros grupos animais. Em contraste,
o valor interespecifico obtido foi de 2,7%, sendo baixo
quando comparado com valores de outros peixes de
agua doce. Porém, a diversidade interespecifica foi sufi-
ciente para a separagao dos individuos das duas espécies
através do critério do DNA barcoding, ou seja, foi pelo
menos dez vezes maior do que a média da variabilidade
intra - especifica. As relagoes filogenéticas também re-
velaram a diferenciacdo entre as duas espécies. A arvore
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 separacao de dois individuos
da bacia do rio Parana - Paraguai.

ispan style="font - size: small;>jspan style=""font - fa-
mily: Times New Roman;>0O acesso dos parametros
genéticos traz beneficios inquestiondveis e extrema-
mente necessarios para taxonomia como em revelacoes
de espécies cripticas e estruturagao populacional. Da
mesma forma, o DNA barcoding pode ser aplicado em
diversos grupos com empecilhos taxonémicos, como em
casos de identificacdo de ovos e larvas, microorganis-

mos, conteiidos estomacais e espécies com plasticidade
fenotipica. Além de auxiliar em situagoes de impossibi-
lidade de identificacao através da morfologia, como nas
espécies aqui estudadas.

CONCLUSAO

A magnitude da diversidade nucleotidica do gene COI
de Z. jahu e Z. zungaro, foi suficiente para distingui -
las, satisfazendo os critérios da proposta do DNA bar-
coding para separagao de espécies. Torna - se evidente
o potencial do gene COI para discriminagao de espécies
préximas do género Zungaro.
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