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A introducéo de espécies exoticas é a segunda principal causa
de perda de biodiversidade global e pode contribuir para uma
mudanca significativa na organizacao e na funcionalidade das
comunidades residentes. Uma das principais causas deste impacto
negativo nas populacdoes nativas € a hibridizacao entre espécies
nativas e exoticas que podem produzir descendentes com baixa
aptidao atraves da introgressao, na especie nativa, de alelos menos
adaptados ao contexto ecologico local. No Rio Grande do Sul (RS),
as comunidades de Trachemys dorbigni estao sendo afetadas pela ;
Introducao de subespeécies de T. scripta: T. s. elegans e T. s. scripta, Fig. 2. Caracteristicas morfoldgicas em vista ventral e dorsal de T. dorbigni (esq.), T.
nativas da Ameérica do Norte. Individuos com caracteristicas s. elegans (centro) e possivel hibrido (dir.). Créditos: Pedro Figueiredo

morfologicas mistas podem ser encontrados no RS em regibes
onde a libertacao ou a fuga de individuos exoticos possam ter
ocorrido. Este estudo visa determinar se existe variacao suficiente

para distincdo entre T. dorbigni, T. s. scripta e T. s. elegans usando O fragmento de 705bp do Cytb aqui estudado pode
o gene mitocondrial citocromo b (Cytb) e quais as linhagens Inequivocamente discriminar entre espécies e subespécies,
mitocondriais podem ser encontradas em individuos identificados apresentando uma distancia meédia de 5,2% entre T. dorbigni e T.
morfologicamente como hibridos entre T. dorbigni e T. scripta. scripta, e de 0,68% entre as subespecies de T. scripta. Mesmo a

baixa distancia genética entre T. s. scripta e T. s. elegans, permite
uma boa discriminacdo entre as duas, devido a presenca de trés
nucleotidos diagndésticos no alinhamento. Todos os individuos
tiveram linhagens de mtDNA correspondentes a sua classificacéo
com base na morfologia, e o individuo classificado como um hibrido
mostrou uma linhagem de mtDNA de T. s. elegans, que foi a Unica
subespécie de T. scripta encontrada em nosso estudo. Estes
resultados mostram que pode haver introgressao do mtDNA em
espécies nativas, o que sugere que a liberacdo ou a fuga de
espécies exoticas na natureza podem afetar a diversidade genética

de T. dorbigni, com consequéncias para a sua conservacao e
Fig. 1. A) T. s. elegans; B) T. dorbigni. Espécimes encontrados na APA Delta do sobrevivéncia no longo prazo.
Jacui, Porto Alegre, RS, Brasil. Fonte: BUJES, 2008.

Tabela 1. Sitios variaveis das sequéncias de CytB das espécies estudadas.

Espécies Posicao
09 | 17 | 19 | 29 | 37 | 44 | 59 | 72 | 110 | 140|143 | 200|225 | 252|278 | 344 | 347 | 356

T. dorbigni c clc|t|jc|T|lCc c|T|Cc|C|G|C|G T T|C|A
Ate o momento, foram utilizados dez individuos, 0os quais séo T scriptaelegans® | T | T | T|c|Tlc|T|.|c|T|T|A|T|A]|C TG
provenientes do Museu e do Centro de Reabilitacao (CERAM), T.scriptascripta | T | T|Tlc|T|c|T|TlclTlTlAalT]|AlCc|Cc|T]|G
ambos pertencentes ao CECLIMAR/UFRGS, localizado em Imbe, Espécies Posicio
uma cidade na regiao costeira RS. Destes, seis foram identificados 374 381[ 401 [ 419|428 452 [ 453 | 464 465 [ 533 [ 548 | 565 [ 572|590 | 626 | 641 [ 647 [ 650
como T. dorbigni, trés como T. scripta, € um como um hibrido entre T darten clclT 7lalclclclialgla Tlclal clcliclt
eles. Um pequeno fragmento de membrana interdigital foli T.scriptaelegans® | T | T|ClclG|T|A|T|G|AlcClc| . |lclT|T|T|C
amostrado para analise genética, e o DNA foi extraido utilizando o T.scriptascripta | T|TlclclG|T|Aa|T|G|lalclc|Tlc|T|T]T1]C
metodo do CTAB. Atecnica de PCR foi utilizada para ampliﬁcar um T. dorbigni (7 espécimes); T. s. elegans (3 espécimes); T. s. scripta (0 individuos - sequéncia de
fragmento de Cytb para cada iIndividuo. As amplificagﬁes foram mtDNA do GenBank). *O individuo identificado como um possivel hibrido apresentou a mesma
checadas em gel de agarose, e as amplificacdes com boa sequencia de mDNA que T. s. elegans.

gualidade foram purificadas enzimaticamente (Exol e SAP) e
enviada para o sequenciamento de Sanger na empresa Macrogen
(Seul, Coréia do Sul). Os cromatogramas foram verificados e a

sequéncia de consenso para cada iIndividuo foi montado no BUJES, C. S.. Biologia e conservacdo de queldnios no Delta do Rio Jacui — RS: aspectos da
programa Genious. As sequéncias foram alinhadas no programa historia natural de espécies em ambientes alterados pelo homem. 248 f. Tese (Doutorado

Porto Alegre. 2008.
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