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INTRODUÇÃO

Pseudocorynopoma doriae (Perugia, 1891) é uma espécie de peixe 
neotropical da subfamília Stevardiinae (Characidae) e é facilmente identificável 
pela sua quilha localizada entre a mandíbula e as nadadeiras pélvicas, assim 
como sua nadadeira dorsal altamente desenvolvida nos machos maduros (fig.1). O 
dimorfismo sexual dessa espécie é ainda verificável na nadadeira anal, sendo ela 
muito mais longa e com ganchos nos machos adultos da espécie.

Distribui-se pelas bacias da laguna dos Patos e do rio Uruguai, assim como
pelas bacias costeiras. Sua distribuição é relativamente ampla, quando comparada 
a de outras espécies de Characidae na região. Considerando que o gênero 
Cyanocharax se distribui por essas mesmas bacias, porém com algumas espécies 
que são endêmicas de apenas uma bacia, é natural supor que existam diferenças, 
mesmo que não sejam no nível de espécie, entre as diversas populações de 
Pseudocorynopoma doriae. Além dessas três regiões, a bacia do rio Uruguai 
possui uma sub-bacia peculiar, com alta diversidade de ictiofauna e relativo 
endemismo, que é a bacia do rio Negro e que, portanto, merece ser analisada 
separadamente como uma quarta bacia.

Sendo assim, o objetivo deste trabalho consiste em identificar as relações de 
parentesco existentes entre as diferentes populações de Pseudocorynopoma 
doriae, assim como averiguar se existe processo de especiação ou mesmo se 
estas populações constituem espécies diferentes.

MATERIAIS E MÉTODOS

O DNA foi extraído de amostras de tecido da coleção de peixes do 
Departamento de Zoologia da UFRGS seguindo uma variação do protocolo de 
precipitação por sal (Medrano et al., 1990). O material extraído foi submetido 
posteriormente a ampliação pela técnica de PCR com os primers específicos para 
o gene mitocondrial Citocromo Oxidase (COX I). O sucesso das reações foi 
verificado com eletroforese em gel de agarose 1% com tampão Tris-Borato-EDTA
(TBE) e corante. Biotium's GelRed Nucleic Acid Gel Stain (fig.2).

Para análise dos dados, os cromatogramas foram construídos e analisados 
através do programa phred/phrad/consed (Ewing et al., 1998; Gordon et al., 1998). 
As sequências consenso foram alinhadas usando o software Muscle 3.6 (Edgar, 
2004). Estatísticas básicas, tal como diversidade nucleotídica e frequência
nucleotídica foram calculadas com o software DnaSP (Rozas et al., 2003). A rede 
de haplótipos foi feita usando-se do software network com algoritmo de Medium
Joining.

Concomitantemente à análise molecular está sendo feita a análise 
morfológica de parâmetros métricos e contagens de raios e escamas.

RESULTADOS PRELIMINARES E DISCUSSÃO

Apenas 9 amostras foram seqüenciadas e 26 foram analisadas 
morfologicamente. Das 26, duas são da região costeira, quatro da bacia do 
Patos, seis são da bacia do rio Negro e 14 pertencem à bacia do rio Uruguai.

A rede de haplótipos (fig.3) não demonstra diferenças significativas entre a 
maioria das espécimes. No entanto, um dos haplótipos encontra-se afastado 
dos demais por 15 mutações no seu gene COX I. Mesmo considerando o 
número pequeno de amostras essa é uma diferença que indica uma distinção 
real, visto que o indivíduo 684 (haplótipo 4) é o único representante da bacia 
da laguna dos Patos na rede, enquanto o restante faz parte ou da bacia do rio 
Uruguai ou do rio Negro.

Tab.1 –Valores mínimos, máximos, média e Desvio Padrão das medidas e contagens

Fig.1 –Exemplar macho adulto de Pseudocorynopoma doriae (Perugia, 1891) 

As análises morfológicas, embora contassem com um tamanho amostral maior que o da 
molecular, não apresentaram qualquer diferença notável até o momento (tab.1). A diferença 
entre indivíduos dentro de uma mesma bacia mostrou-se bem maior do que a de indivíduos de 
bacias diferentes.

É evidente, no entanto, que o tamanho amostral tanto molecular quanto morfológico não 
permite qualquer conclusão. É interessante perceber que, mesmo com pouquíssimas amostras 
uma diferença significativa entre a população da laguna dos Patos e a da bacia do Uruguai já é
perceptível. As amostras continuam sendo analisadas e os dados continuam sendo levantados 
para que em um futuro próximo alguma conclusão sólida possa ser obtida a respeito do assunto.

Fig.2 – Amostras de PCR em gel de agarose. De cima para 
baixo: Lowmass; branco; 636G; 636H; 636L; 684; 693F e 
1277A (as duas últimas amostras não foram sequenciadas)

Fig.3 – Rede de haplótipos

Hap_1: 636G (negro) Negro = vermelho
Hap_2: 636H e 199A (negro)         Uru = azul
Hap_3: 2  196B e 89A (uru)           Patos = verde
Hap_4: 1 684 (patos)
Hap_5: 1  89B (uru)
Hap_6: 2  196A e 64 (uru)
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