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Resumo: Estudos recentes tém proposto o uso de um segrdergene mitocondrial
“Citocromo Oxidase subunidade I” (COI) como umesisa global de identificacdo para
animais. Essas sequéncias tém sido interpretadas em cédigo de barrabarcode),
delimitando as espécies por uma sequéncia particulpor um conjunto de sequéncias
muito similares. O objetivo do trabalho foi avaliareficacia do codigo de barras
(barcode) na identificacdo de peixes da ordem dos silunfs nos rios da Bacia do
Paraguai. O DNA foi extraido da nadadeira caudalimando 15 espécies, 11 géneros,
5 familias e uma ordem (totdl2). Apos a amplificacdo por PCR da regido alvo do
gene COI obteve-se um fragmento de 633 pb o qualséguenciado em um
equipamento ABI3170. As sequéncias foram editagds programa SeqScape v 2.1,
alinhadas usando o Clustéle analisadas no programa Mega 6.0. O modelo Kir@ur
parametros foi utilizado para estimar distanciaéfjea média dentro das espécies de
0,003%, dentro das familias de 0.04% e dentro da orddm® Apos analise, foram
formados 15 grupos que correspondem as 15 espiBeasificadas pela analise
morfologica, indicando a eficacia do sistema datifieacdo por DNAbarcode. Assim,
esta ferramenta molecular demonstra sua importfnare estudo da biodiversidade da
ictiofauna dos rios brasileiros, o que contribuigpa conhecimento e manutencao das
espécies.
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