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Fig. 1. Gene mitocondrial COlI.
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Fig. 3. Espécime de Balaenoptera acutorostrata
encontrada na costa do Rio Grande do Sul.
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Fig. 6. Espécime encontrado na costa do Rio Grande
do Sul e identificado como Megaptera novaeangliae cf.
mas geneticamente era Eubalaena australis.
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INTRODUCAO

A proposta de identificacao padronizada de diferentes taxa

da fauna e flora da Terra, utilizando sequéncias de DNA foi
denominada “codigo de barras de DNA" (DNA Barcoding)[1].
Esta iniciativa visa tanto facilitar o descobrimento de novas
espécies quanto permitir uma segura Iidentificacao de
exemplares coletados, a partir de um marcador molecular. O
segmento de DNA escolhido corresponde a uma regiao de
648 pb do gene mitocondrial Citocromo C Oxidase
Subunidade | (COI) (Fig. 1). A identificacao especifica de
mamiferos aquaticos torna-se complexa devido a dificll
visualizacdo em mar aberto, similaridade morfologica entre
espécies e devido ao estado de decomposicao que alguns

espécimes sao encontrados. O Brasil possui 37,2% da

biodiversidade de mamiferos aquaticos do mundo [2], dos
guais sao freguentemente encontrados encalhados e em
avancado estado de decomposicao (Fig. 2) [3] na costa.
Neste sentido, o DNA Barcoding torna-se uma ferramenta de
grande valia na correta identificacao destas espécies.
OBJETIVOS

O presente trabalho tem como objetivo auxiliar na
identificacao de espécimes de mamiferos aquaticos
encontrados em avancado estado de decomposicao ha
costa do Brasil. Desta forma, pretende-se gerar sequéncias
de DNA da regiao padronizada do gene COIl destes
espécimes a fim de identifica-los e posteriormente
disponibilizar as sequéncias em bancos de dados do
BOLDSYSTEMS (http://www.barcodinglife.com) e na rede
brasileira de DNA Barcodes (http://www.brbol.org/).

MATERIAIS E METODOS

O presente trabalho fol desenvolvido em colaboragcao com
13 InstituicOes brasileiras, as quais disponibilizaram as
amostras utilizadas no mesmo. As amostras foram coletadas
ao longo da costa brasileira (Fig. 3) a partir de encalhes e
bidpsias.

A partir de uma amostra de tecido o DNA genomico foi
extraido, a regiao COI foi amplificada (utilizando um mix de
trés pares de primers especificos [4]) e sequenciada. As
sequéncias geradas foram alinhadas, revisadas e editadas
manualmente. A partir do portal NCBI e do portal BOLD elas
foram comparadas com sequéncias ja depositas em bancos
de dados.

RESULTADOS E DISCUSSAO

O uso desse marcador demostrou um alto grau de
confiabilidade na identificacao da maioria das especies.
Como resultado, até o momento temos um total de 128
sequéncias, contemplando 32 taxa (Tabela 1),
correspondendo a 59,2% da biodiversidade do Brasil (Figura
4 [5]. Em trés amostras tivemos incongruéncias morfologicas
e moleculares, ou seja, a Iidentificacao morfologica foi
diferente da identificacao genética, duas delas foram com
espécies congenéricas, onde morfologicamente foram
identificadas como Kogia sima e geneticamente como Kogia
breviceps. A consulta ao material de colecao foi fundamental
para sua correta identificacao como Kogia breviceps (Fig.
5). A terceira amostra incongruente era oriunda de um
encalhe encontrado em avancado estado de decomposicao
(Fig. 6), o qual foi identificado apenas pela presenca de
cracas como Megaptera novaeangliae cf. (= a confirmar).
Contudo, foli geneticamente identificado como Eubalaena
australis, espécie mais abundante para época e local de
coleta (RS) [5]. Salienta-se a importancia da integracao da
analises  morfologicas e  moleculares (especimes
depositados em colecOes) para o sucesso da abordagem de
sistematica molecular.
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Fig. 4. Grafico com o numero de individuos de mamiferos aquaticos por taxon, 0s
guais ja foram registrados no Brasil (BR) e com o gene COI sequenciado (COIl) no
decorrer do trabalho.
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Fig. 5. Morfologia externa e craniana de espécimes de Kogia spp..
Fonte: Jefferson et al. (1993) [6].

Tabela 1. Espécimes de mamiferos aquaticos sequenciados para o gene COlI.

Taxas:

Megaptera novaeangliae
Balaenoptera acutorostrata
Balaenoptera bonaerensis
Balaenoptera brydei
Eubalaena australis
Physeter macrocephalus
Kogia breviceps

Kogia sima

Orcinus orca

Pseudorca crassidens
Globicephala melas
Tursiops truncatus

Delphinus sp

Sotalia fluviatilis

=
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Sotalis guianensis
Stenella attenuata
Stenella coeruleoalba
Stenella frontalis
Steno bredanensis
Lagenodelphis hosei

Inia araguaiaensis
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Inia geoffrensis

=

Pontoporia blainvillei 5

Berardius arnuxii
Ziphius cavirostris
Mesoplodon europaeus
Arctocephalus australis
Arctocephalus tropicalis
Otaria flavescens

Mirounga leonina
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Lobodon carcinophaga

=
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Trichechus manatus
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