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BASEADAS EM MARCADORES MOLECULARES

MITOCONDRIAIS

1 - Thais Souto Bignotto

2 - Renata de Souza Panarari Antunes; 1 - Vivian Nunes Gomes; Thiago Cintra Maniglia; Talge Aiex Boni; Sônia
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INTRODUÇÃO

A famı́lia Serrasalmidae (ordem Characiformes) in-
clui peixes de água doce neotropicais conhecidos como
piranhas, pacus e tambaquis. As piranhas consti-
tuem o grupo mais especioso e englobam, tradicio-
nalmente, quatro gêneros: Serrasalmus (28 espécies),
Pygocentrus (quatro), Pristobrycon (cinco) e Pygo-
pristis (uma). Apesar de sua relativa importância
econômica e ecológica, a taxonomia e sistemática de
piranhas são complicadas e relativamente pouco conhe-
cidas. Estudos morfológicos e moleculares concordam
com a hipótese de que as piranhas Pygopristis, Pygo-
centrus, Pristobrycon e Serrasalmus, juntamente com
Catoprion, constituem uma unidade monofilética da
famı́lia Serrassalmidae. Porém, as relações internas do
grupo ainda não estão bem estabelecidas. Sugere - se
que pelo menos Serrasalmus e Pristobrycon, sejam não
monofiléticos (Freeman et al., 2007).
A caracterização genética de comunidades aquáticas é
útil para revelar diferenças genéticas intra e interes-
pećıficas, produzindo informações relevantes sobre bio-
diversidade e história evolutiva das populações. Mar-
cadores moleculares mitocondriais, como os genes ci-
tocromo b (cytb) e citocromo c oxidase subunidade I
(COI ), representam importante ferramenta para estu-
dos de diversidade genética, de análises filogenéticas e
do processo evolutivo em diversos grupos taxonômicos.
Deste modo, este trabalho pretendeu contribuir na ca-
racterização e esclarecimento das relações evolutivas de

espécies de piranhas dos gêneros Serrasalmus e Pygo-
centrus.

OBJETIVOS

Este trabalho objetivou esclarecer as relações genéticas
e filogenéticas de oito espécies de piranhas dos gêneros
Serrasalmus e Pygocentrus, além de investigar a origem
monofilética de Serrasalmus.

MATERIAL E MÉTODOS

Exemplares de piranhas foram coletados nas bacias do
alto rio Paraná (Serrasalmus maculatus e S. margina-
tus), alto rio Paraguai (S. maculatus, S. marginatus
e Pygocentrus nattereri), rio Tocantins (S. maculatus,
S. eigenmanni, S.rhombeus, Serrasalmus sp. e P. nat-
tereri) e rio São Francisco (S. brandtii e P. piraya).
Amostras de tecido muscular foram fixadas em álcool
et́ılico para extração do DNA total, conforme metodo-
logia baseada em fenol/clorofórmio.
Os fragmentos do genoma mitocondrial foram ampli-
ficados através da reação em cadeia da polimerase
(PCR), utilizando - se, para isso, os pares de primers
H16498 e L14841 para amplificação do gene cytb e
H7152 e L6448 - F1 para o gene COI. Após as am-
plificações, os fragmentos foram seqüenciados em pla-
taforma MegaBace (Amersham), de acordo com ins-
truções do fabricante.
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As seqüências nucleot́ıdicas, sob o formato de croma-
tograma, foram alinhadas e editadas com aux́ılio dos
programas Clustal W e BioEdit 7.0.1. Os programas
Modeltest 3.7 e PAUP 4.0b10 foram utilizados para
seleção do melhor modelo evolutivo (o modelo esco-
lhido como o melhor para o ajuste dos dados das regiões
cytb e COI foi o HKY+G). Foram realizadas análises
filogenéticas de neighbor - joining, máxima - verossimi-
lhança e de inferência bayesiana a partir dos programas
PAUP 4.0b10, PhyML 3.0 e MrBayes 3.0, respectiva-
mente. As árvores foram enraizadas pelo critério de
grupos externos (outgroups). A matriz de distância p
foi obtida no Mega 4.0.

RESULTADOS

As sequências nucleot́ıdicas dos genes mitocondriais
cytb e COI foram eficientes em discriminar a maioria
das espécies de piranhas analisadas. A única exceção foi
para Serrasalmus sp., que apresentou haplótipos mito-
condriais amplamente compartilhados com a população
de S. maculatus do rio Tocantins, resultando no agru-
pamento dessas duas espécies em um único clado. A
construção dos dendrogramas revelou ainda que in-
div́ıduos pertencentes a uma mesma espécie agrupa-
ram - se em um mesmo clado e que as espécies fo-
ram subdivididas em clados menores, de acordo com
os locais de coleta. Os clados mais basais foram for-
mados por Pygocentrus nattereri e P. piraya, que se
revelaram como grupos irmãos das outras espécies de
piranhas. Na parte superior dos dendrogramas, houve
a formação de dois grandes grupos: o primeiro, cons-
titúıdo por Serrasalmus maculatus, Serrasalmus sp. e
S. brandtii e o segundo, que incluiu os espécimes de
S. rhombeus e S. marginatus. O posicionamento de
S. eigenmanni nos dendrogramas, no entanto, foi con-
troverso. Dependendo do gene analisado e das meto-
dologias empregadas, a espécie foi alocada como irmã
do clado formado por S. rhombeus e S. marginatus, ou
como mais próxima do grupo constitúıdo por S. macu-
latus e S. brandtii.
Pygocentrus nattereri, Serrasalmus maculatus e S.
rhombeus foram as espécies que apresentaram maior
variabilidade genética intra - espećıfica.. Os valores de
distância genética p detectados entre as populações de
P. nattereri do rio Tocantins e do alto rio Paraguai
foram de 3,1% (cytb) e 1,3% (COI ). Esses valores cor-
respondem a variações intra - espećıficas encontradas
em populações isoladas geograficamente (Fink, 1993).

Já no caso de S. maculatus, a diferenciação entre as po-
pulações da bacia Paraná - Paraguai e do rio Tocantins
foi bem maior, com valores de distância p que varia-
ram de 3,7% a 3,9% (cytb) e 3,6% a 4,4% (COI ). Essa
diferenciação parece estar em patamares equivalentes
a divergências interespećıficas, fortalecendo a hipótese
de que S. maculatus compreende, na verdade, um com-
plexo de espécies (Nakayama et al., 2000). A cons-
trução dos dendrogramas revelou ainda que os exempla-
res de S. rhombeus do rio Tocantins foram divididos em
dois clados menores. Os valores de distância genética
que separaram esses dois grupos (1,9 e 1,7% para cytb
e COI, respectivamente) foram equivalentes ao regis-
trado entre S. rhombeus e S. marginatus (1,8 e 1,6%
para cytb e COI, respectivamente). Assim, é posśıvel
que S. rhombeus também compreenda um complexo de
espécies (Nakayama et al., 2001).

CONCLUSÃO

Os resultados revelaram grande proximidade genética
entre espécies dos gêneros Serrasalmus e Pygocentrus.
A maioria das análises corroborou a condição mono-
filética do gênero Serrasalmus, com exceção do dendro-
grama de máxima - verossimilhança obtido a partir das
sequências do gene cytb. Foram obtidas evidências de
que três espécies de piranhas têm, cada uma, pelo me-
nos duas ou três linhagens mitocondriais divergentes
que, atualmente, ocorrem em simpatria (S. rhombeus)
ou em alopatria (S. maculatus e P. nattereri).
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