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Resumo

O Rio Sao Francisco é um dos principais rios do Brasil, no entanto,
pouco se conhece sobre a taxonomia, relacdes filogenéticas e
biogeografia de sua biota. Sua ictiofauna possui elevado endemismo,
estando sujeita a possiveis impactos do Projeto de Integracao do

Rio Sao Francisco com Bacias do Nordeste Setentrional (PISF).

Este trabalho objetivou realizar uma busca in silico de genes alvos
potenciais para estimar relacdes filogenéticas entre as espécies de
peixes do Rio Sao Francisco, a fim de subsidiar as atividades in

vitro para conhecimento do perfil genético da ictiofauna das regides
impactadas. Sequéncias nucleotidicas foram pesquisadas para 152
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espécies da ictiofauna. Além disso, topologias de espécies endémicas
pertencentes a familia Characidae foram inferidas no software MEGA
5.0 com os métodos Maximum Likelihood (ML) e Neighbor-joining
(NJ). As buscas resultaram num total de 2008 sequéncias, sendo
que 68 espécies ndo apresentaram dados gendmicos registrados.

As topologias diferiram apenas ao relacionar Roeboides xenodon

em diferentes clados, sendo a arvore gerada com NJ a que mais
corroborou com inferéncias descritas na literatura. Esses resultados
preliminares intensificam a necessidade da caracterizacdo genética
das populacdes a serem impactadas, servindo também de subsidios
para comparacdes futuras com as espécies oriundas das bacias.

Palavras-chave: peixes neotropicais, relacdes filogenéticas, Rio Sao
Francisco.

Introducéao

O Rio Sao Francisco é um dos principais rios brasileiros localizados
em uma area habitada por aproximadamente 13 milhGes de pessoas
(CAPPIO et al., 1995) e o seu vale é uma regiao agraciada pela biota
Caatinga, rica em diversidade floristica e faunistica. Entretanto, o
conhecimento sobre a taxonomia, relacdes filogenéticas, biogeografia,
autoecologia e inter-relacbes dos pardmetros bidticos e abidticos

de grande parte das espécies da regido afetada pelo Projeto de
Integracdo do Rio Sdo Francisco com Bacias do Nordeste Setentrional
(PISF) é incipiente (BRASIL, 2005).

O PISF pode apresentar possiveis impactos sobre a biota aquatica
comprometendo o conhecimento da histéria biogeografica dos
grupos biolégicos aquaticos nativos. Portanto, no subprograma
de monitoramento da ictiofauna, exige-se a caracterizacdo quali-
quantitativa das populacdes de peixes das bacias receptoras e a
criacao de um banco genético dessas populacdes, priorizando as
espécies endémicas, ameacadas de extincao, raras, vulneraveis e
ainda nao descritas.

Sabe-se que a icitiofauna brasileira, com cerca de 2.600 espécies,

é a mais rica do mundo, podendo haver muitas espécies ainda nao
descritas (BUCKUP et al., 2007). Para a bacia hidrografica do Rio Sao
Francisco, sao registradas cerca de 250 espécies, das quais 212 sao
nativas com elevado grau de endemismo, sendo que, muitas espécies
aléctones de outras bacias hidrograficas brasileiras e mesmo de
outros paises foram introduzidas (BARBOSA; SOARES, 2009).
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E importante conhecer a estruturacdo genética dessas populacées de
peixes neotropicais a fim de servir como base para o estabelecimento
de politicas de protecado a esses recursos. E essencial o uso de
bancos de dados genéticos no desenvolvimento de atividades

in vitro ou na analise de dados in silico. A partir da obtencéao de
sequéncias nucleotidicas de organismos préximos, é possivel criar
iniciadores especificos para espécies com auséncia de informacdes
gendmicas, inferir topologias de espécies dificeis de relacionar,
identificar espécies ainda nao descritas, além de permitir anélises de
variabilidade genética entre diferentes bacias hidrograficas.

Este trabalho teve como objetivo realizar uma busca in silico de genes
alvos potenciais para estimar relacdes filogenéticas entre as espécies
de peixes do Rio Sao Francisco, a fim de subsidiar as atividades /in
vitro para conhecimento do perfil genético da ictiofauna das regides
afetadas pelo PISF.

Material e Métodos

As atividades foram desenvolvidas no Laboratério de Bioinforméatica
no Nucleo de Ecologia Molecular do Projeto Centro de Conservacéao e
Manejo de Fauna da Caatinga (CEMA/FAUNA), localizado no Campus
Ciéncias Agrérias da Universidade Federal do Vale do S&o Francisco,
Petrolina, PE, no periodo de marco a junho de 2012.

As sequéncias nucleotidicas das espécies da ictiofauna da bacia
hidrogréfica do Rio Sao Francisco foram recuperadas por meio do
National Center for Biotechnology (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/).
Das 244 espécies ocorrentes nessa bacia, até o presente momento,
foram trabalhadas 152 espécies, em que as sequéncias disponiveis
foram arquivadas com o nimero de identificacdo da espécie (Gl), o
tipo de sequéncia, espécie e a familia.

Topologias foram inferidas, a partir de sequéncias do gene
cytochrome oxidase subunit | (COl), com o software MEGA 5.0, para
as quais utilizaram-se as espécies endémicas da bacia hidrografica

do Rio Sao Francisco Pygocentrus piraya (Cuvier, 1820), Triportheus
guentheri (Garman, 1890), Brycon orthotaenia (Ginther, 1864),
Phenacogaster franciscoensis (Eigenmann, 1911), Bryconops affinis
(Glenther, 1864), Tetragonopterus chalceus (Agassiz 1829),
Roeboides xenodon (Reinhardt, 1851), Orthospinus franciscensis
(Eigenmann, 1914) e Hasemania nana (Litken, 1875), pertencentes a
familia Characidae.
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As sequéncias foram salvas em formato FASTA, alinhadas com

a ferramenta Clustal W, disponivel no software BioEdit 5.0. As
topologias resultaram dos métodos Neighbor-Joining (NJ) e Maximum
Likelihood (ML), apoiadas por bootstrap 1000 repeticées. Para ML, o
modelo considerado mais adequado pelo Best model foi o de General
Time Reversible (GTR), que considera a frequéncia de bases e a taxa
de substituicdo (RODRIGUEZ et al., 1990).

Resultados e Discussao

A sistematizacao das informacdes obtidas até o presente momento
pode ser vista nas Figuras 1 e 2, em que foi gerado um banco de
dados com 2008 sequéncias, sendo que das 152 espécies estudadas,
68 ndo possuiam dados gendémicos registrados.

Ambas as arvores geradas com os métodos Maximum Likelihood e
Neighbor-joining diferiram apenas no agrupamento de R. xenodon,
que em ML estéa relacionada com o agrupamento de H. nana e

O. franciscensis fracamente sustentada, enquanto, em NJ esta
relacionada com 7. chalceus sustentada fortemente (Figuras 3 e 4),
assim como, em Pereira (2010), que também coloca Roeboides mais
proximamente relacionado a Tetragonopterus.

As topologias corroboraram com outras inferéncias filogenéticas ao
relacionar Brycon a Triportheus e colocéa-los num clado distinto de
Phenacogaster, mas divergiram em Phenacogaster e Bryconops por
estarem em clados diferentes (PEREIRA, 2010).
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Conclusao

Muitas espécies da bacia hidrografica do Rio Sao Francisco ainda nao
apresentam sequéncias gendmicas registradas nos bancos de dados
publicos, o que intensifica a necessidade da caracterizacdo genética
das populacdes a serem impactadas com o PISF. Além disso, os
métodos de inferéncias topolégicas utilizados com as sequéncias
disponiveis diferiram pouco, podendo essas inferéncias filogenéticas
serem adequadas, servindo também de subsidios para comparacdes
futuras com as espécies oriundas das bacias.
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