' ' ;¥ /'-‘. = P’ et ey

-_:?\)l—w ’

R'j-- "AO DE ESF

’
/
,—

CICLIDEOS NA BA;:

Zwanziger, CB; Ramos- Fregonezet; leschmann A; Fagundes, NJR; Malabarba, LR.
Unijversidade Federal do RIO Grande do Sul, UFRGS, Rio Grande do Sul, RS — Brasil
LABORATORIO DE ICTIOLOGIA
http://www.ufrgs.br/ictio/
cristinazwa@yahoo.com.br

N

Y
L. e
.'f"T‘ORRES
\r -. ¥

JORRINHOS-BO.SHL._ y

INTRODUCAO
Do genoma mitocondrial fol proposta a utilizacao de um marcador universal que consiste em aproximadamente 650 pares
de base a partir da extremidade 5' do gene citocromo C oxidase da subunidade | (COIl) batizado de “codigo de barras de
DNA". o DNA barcode (HEBERT et al., 2003). O DNA barcode tem revelado espécies cripticas — dificeis de identificar
usando os métodos morfoldgicos tradicionais — e € especialmente util quando os dados morfologicos estao ausentes, como
em metagenomica e analises forenses (HEBERT et al.,, 2004). Espécies contéem diferentes linhagens genéticas, e
reconhecer novos taxa permite revelar populacoes isoladas que tenham “status de espeéecie”, permitindo uma melhor
organizacao da diversidade bioldgica (LAHAYE et al., 2008). A tarefa de catalogar grupos taxonOmicos € urgente para
contrabalancar a homogeneizacao genética que pode ser resultado de fatores antropicos (MCKINNEY; LOCKWOOD,
1999). Isso e particularmente importante em ambientes como ecossistemas de agua doce Neotropicais, que sofrem com
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Impactos da atividade humana como o consumo de agua, irrigagao, barragens hidrelétricas e poluicao por efluentes A e ‘°°f‘°“”°"
industriais e domeésticos (PRINGLE et al., 2000). O potencial desses metodos aumenta as estimativas de esforgos para a - £ . Lagos d Pinguel
conservagao da biodiversidade a nivel mundial (LAHAYE et al., 2007). O projeto de pesquisa global The Fish Barcode of SHTT G .
Life Initiative (FISH-BOL) possui o proposito de obter as sequéncias do DNA barcode de todas as espécies de peixes \;—;@,w’,
existentes e os respectivos dados de vouchers em uma biblioteca para auxiliar na identificagdo molecular desses SEERE o
organismos (BECKER; HANNER; STEINKE, 2011). Assim, o objetivo desse estudo é acessar a diversidade da fauna de // /| N oa das Custcios
Ws de 4gua doce da bacia do Rio Tramandai (Figura 1), uma drenagem costa atlantica do sul do Brasil. Aol famnca
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O DNA barcode de 9 especies de peixes, morfologicamente delimitados, sera obtida com procedimentos moleculares ') R y. 7 Lagoa do Gerunt
minimos descritos em estudos semelhantes. O material esta catalogado na colecédo de tecidos do Laboratorio de s 4 " &
Ictiologia, que se encontra Departamento de Zoologia, no Instituto de Biociéncias da UFRGS. O gene COIl fol 7 /"-'i: ! /, Logon o Poawde
amplificado por PCR com primers universais. As sequéncias foram alinhadas com o programa BioEdit e checadas l‘é’w }, // ¥
visualmente. A distancia Kimura-2-Parametros (KIMURA, 1980) foi usada para comparar as sequéncias e gerar a arvore | O P /Logoa do quintso
fillogenetica utilizando o metodo Neighbor-joining, estimadas no programa MEGA v5.0 com 1000 replicagoes de b =
~ bootstrap (TAMURA et al., 2011). | |7 A
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Fig. 1: Bacia do Rio Tramandai

RESULTADOS E CONCLUSOES

Nossos resultados preliminares para 15 espécimes de 6 espécies de ciclideos sugere que o método DNA barcode é uma ferramenta eficiente para delimitar espécies nessa familia. Individuos de algumas
espécies formaram grupos monofiléticos na arvore de Neighbor-joining (figura 2). De acordo com esse resultado, a distancia genetica média entre as espeécies foi 0,20 e dentro das especies 0,0009. Esse
resultado ndo nos surpreende, pois de acordo com a literatura as especies de Cichlidae sao razoavelmente bem definidos como morfologicamente. Caracterizar os "codigos de barras de DNA" das demais
‘\espécies sera importante para apreciar plenamente a utilidade deste método para a ictiofauna de agua doce das drenagens costeiras do sul do Brasil. )
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