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A introducdo de espécies exodticas é a segunda principal causa de perda de biodiversidade
global e pode contribuir para uma mudanca significativa na organizagéo e na funcionalidade
das comunidades residentes. Uma das principais causas deste impacto negativo nas
populacbes nativas € a hibridizacdo entre espécies nativas e exdticas que podem produzir
descendentes com baixa aptiddo através da introgressdo, na espécie nativa, de alelos menos
adaptados ao contexto ecoldgico local. No Rio Grande do Sul (RS), as comunidades
de Trachemys dorbigni estdo sendo afetadas pela introducdo de subespécies de T. scripta: T.
s. eleganse T. s. scripta, nativas da América do Norte e existem registros de hibridacéo
entre T. s. eleganse outras espécies do género Trachemys na América Central e América do
Norte. Este estudo visa determinar se existe variacdo suficiente para distincdo de hibridos
entre T. dorbigni e T. scripta usando o gene mitocondrial citocromo b (Cytb) e trés
marcadores nucleares (PRLR, PRL35 e ACA4) e se essa distingdo é compativel com as
classificacbes morfoldgicas descritas para cada grupo. Foram utilizados 40 individuos, os
quais sdo provenientes do Museu e do Centro de Reabilitacio (CERAM), que pertence ao
CECLIMAR/UFRGS, localizado em Imbe, do Parque Municipal Natural Tupancy, em Arrio
do Sal, ambas cidades costeiras do RS, do na Reserva Romanetto, um criadouro de tartarugas
no Parana. Com base na morfologia, 21 individuos foram identificados como T. dorbigni, 11
como T. Scripta, e oito como hibridos em potencial. Um pequeno fragmento de membrana
interdigital foi amostrado para anélise genética, e 0 DNA foi extraido utilizando o método do
CTAB. A técnica de PCR foi utilizada para amplificar os fragmentos de Cytb e nucleares para
cada individuo. As amplificacbes foram checadas em gel de agarose, e as amplificagdes com
boa qualidade foram purificadas enzimaticamente (Exol e SAP) e sequenciadas pelo método
de Sanger. Os cromatogramas foram verificados e a sequéncia de consenso para cada
individuo foi montado no programa Genious. As sequéncias foram alinhadas no programa
Bioedit em conjunto com outras sequéncias para estas espéecies encontradas no GenBank. O
programa MEGAS foi utilizado para estimar as distancias genéticas entre as diferentes
espécies. Apesar das baixas distancias genéticas entre espécies, todos 0s marcadores aqui
estudados podem inequivocamente discriminar entre elas e demonstrar a existencia de
hibridismo devido a presenca de posi¢des diagnosticas no alinhamento. Todos os individuos
tiveram linhagens genéticas correspondentes a sua classificacdo com base na morfologia, com
excecdo de seis individuos, os quais foram morfologicamente classificados como hibridos
mas geneticamente apresentaram linhagens de T. s. elegans. Os individuos com problemas na
classificacdo podem ser resultantes de retrocruzamento entre hibridos ou entre hibridos e T. s.
elegans. Alternativamente, a variacdo morfologica de T. s. elegans pode estar sendo
subestimada. A existéncia de hibridos mostra que pode haver introgressdo do DNA na espécie
nativa, o que sugere que a liberacdo ou a fuga de individuos exdticos na natureza pode ter
consequéncias para a conservacdo e sobrevivéncia a longo prazo de T. dorbigni.



