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APRESENTAÇÃO

Há exatos dezenove anos, mais precisamente na data de 21 de junho de 2000, 
um dos anúncios mais esperados nos últimos tempos pela comunidade científica era 
feito: simultaneamente nos Estados Unidos e em Londres o presidente Bill Clinton e o 
primeiro ministro Tony Blair divulgaram, o que segundo eles seria uma nova era para 
a humanidade, o sequenciamento do genoma humano. O “rascunho da vida” como 
denominaram traria novas expectativas quanto à doenças incuráveis, desafios éticos, 
novas propostas tecnológicas para a pesquisa, mas principalmente uma acessibilidade 
muito maior ao conceito de genética para a população.

Desde então uma revolução molecular pôde ser observada, novos conceitos 
adentraram às salas de aula, novos equipamentos evoluíram os laboratórios de 
pesquisa, novos e milhares de artigos passaram a publicar quase que “em tempo real” 
as descobertas no campo ambiental, microbiológico, industrial e da saúde. Podemos 
dizer também que a genética chegou como nunca às mesas das famílias, deixando de 
ser um assunto apenas dos cientistas.

Portanto a literatura aqui apresentada e intitulada “Conceitos básicos da 
genética” torna-se relevante não apenas por abordar assuntos relativos à comunidade 
acadêmica, mas principalmente por demonstrar a diversidade de áreas que hoje utilizam 
das ferramentas genéticas e moleculares em seus estudos que estão diretamente 
relacionados ao dia-a-dia da população.

Cada vez mais, o acelerado mundo das descobertas científicas caminha a passos 
largos e rápidos no sentido de transformar a pesquisa básica em aplicada, portanto é 
relevante destacar que investimentos e esforços nessa área contribuem grandemente 
com o desenvolvimento de uma nação. A genética como sabemos possui um campo 
vasto de aplicabilidades que podem colaborar e cooperar grandemente com os 
avanços científicos e tecnológicos.

Esperamos que seja apenas o primeiro de muitos outros livros na área, já que a 
cada dia novas tecnologias genéticas tornam-se acessíveis e novas descobertas são 
possíveis. Parabenizamos cada autor pela teoria bem fundamentada aliada à resultados 
promissores, e principalmente à Atena Editora por permitir que o conhecimento seja 
difundido e disponibilizado para que as novas gerações se interessem cada vez mais 
pelo ensino e pesquisa em genética.
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DNA BARCODING CONFIRMA A OCORRÊNCIA DE 
ESPÉCIES AMAZÔNICAS NA ICTIOFAUNA DO RIO TURIAÇU, 

MARANHÃO/BRASIL

CAPÍTULO 9
doi

Bruno Rafael da Silva Teixeira
Universidade Estadual do Maranhão (CESC/

UEMA), Departamento de Química e Biologia, 
Caxias-MA. 

Maria Claudene Barros
Universidade Estadual do Maranhão (CESC/

UEMA), Departamento de Química e Biologia, 
Caxias-MA. 

Elmary da Costa Fraga
Universidade Estadual do Maranhão (CESC/

UEMA), Departamento de Química e Biologia, 
Caxias-MA. 

RESUMO: Os peixes Neotropicais compõem a 
ictiofauna de água doce mais rica e diversificada 
do mundo, mais grande parte dessa ictiofauna 
permanece inexplorada, no Estado do 
Maranhão, a bacia do rio Turiaçu apresenta-
se como exemplo de um ecossistema a ser 
estudado com relação a sua biodiversidade 
ictiofaunística. Com isso a implementação da 
técnica DNA barcode constitui uma importante 
ferramenta que contribuirá na identificação dos 
peixes dessa bacia e possibilitará uma melhor 
compreensão da taxonomia ictiofaunística, 
fornecendo informações que poderão 
subsidiar programas de manejo, conservação 
e preservação. A identificação taxonômica foi 
realizada com o auxílio de literatura específica. 
O DNA total desses espécimes foi extraído 

usando o kit da Promega. A partir do qual 
amplificando o gene COI através da técnica de 
Reação em Cadeia da Polimerase. Os produtos 
das PCRs foram purificados e sequenciados em 
sequenciador automático de DNA. Obteve-se 
124 sequencias, correspondendo a 30 espécies, 
26 gêneros, 16 famílias e seis ordens, que 
constituíram-se de um fragmento de 656 pb do 
gene COI, apresentando 340 sítios conservados 
e 316 variáveis. A árvore filogenética revelou 
a formação de clados fortemente suportados, 
exceto para as espécies Leporinus sp. e 
Crenichichla sp. Os espécimes identificados 
morfologicamente em nível genérico quando 
submetidos a identificação molecular na 
plataforma BOLD Systems, obteve-se seus 
níveis específicos com índice de similaridade 
superior a 97% exceto para Rhamphichthys 
sp. e Pimelodella sp. As espécies Triportheus 
trifurcatus, Shizodon fasciatus, Serrasalmus 
eigenmanni e Loricaria cataphracta se 
caracterizaram como novos registros para o 
Maranhão. 
PALAVRAS–CHAVE: Peixes, DNA mitocondrial, 
COI.

ABSTRACT: The fish neotropical up the fish 
fauna of the richest and diverse freshwater 
in the world, most of this fish fauna remains 
unexplored, the Maranhão Basin Turiaçu river 
is presented as an example of an ecosystem to 
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be studied in relation to fish populations and biodiversity. Thus, the implementation 
of the DNA barcode is an important tool which will help the fish bowl identification 
and provide a better understanding of the fish fauna and their taxonomy, providing 
information that may assist management programs, conservation and preservation. 
The taxonomic identification was performed with the aid of specific literature. Total 
DNA was extracted from these samples using the kit from Promega. From which the 
COI gene amplification by polymerase chain reaction technique. The products of the 
PCR reactions were purified and sequenced on an automated DNA sequencer. 124 
sequences were obtained, representing 30 species, 26 genera and 16 families six 
orders, which consisted of a 656 bp fragment of the gene COI, 340 and 316 stored local 
variables. The phylogenetic tree revealed the formation of strongly supported clades, 
except for the species Leporinus sp. and Crenichichla sp. they formed. The specimens 
morphologically identified in generic level when subjected to molecular identification in 
BOLD Systems platform has its specific levels more than 97% similarity index, except for 
Rhamphichthys sp. and Pimelodella sp. The species trifurcatus Triportheus, Shizodon 
fasciatus, eigenmanni Serrasalmus and Loricaria cataphracta were characterized as 
new records for Maranhao.
KEYWORDS: Fish, mitochondrial DNA, COI.

1 | 	INTRODUÇÃO

1.1	Aspectos Gerais da Ictiofauna

Os peixes são representantes da maioria dos vertebrados, englobando cerca de 
28.000 espécies e distribuído nos mais diversos ambientes aquáticos. Sua maioria 
são de espécies marinhas, com grande número desses vivendo em águas tropicais 
(NELSON, 2006). Os peixes Neotropicais de água doce são os mais diversificados 
do mundo, onde seus principais representantes são os Characiformes, Siluriformes, 
Gymnotiformes, Cyprinodontiformes e Perciformes (LUNDBERG et al., 2000).

A ictiofauna de água doce da América do Sul é a mais rica de todo o planeta, 
compreendendo cerca de 6.000 espécies conhecidas, mas com uma riqueza que pode 
checar até em 8.000 espécies, sendo que devido a reduzida variabilidade morfológica 
destas espécies, torna difícil a compreensão dos processos que originaram suas 
diferenciações (SCHAEFER 1998; REIS et al., 2003; TURNER et al., 2004).

O sistema hidrológico brasileiro abriga grande parte dessa fauna de peixes, 
aproximadamente 4.100 espécies, sendo que são 2.800 continentais e 1.300 marinhos 
(LEWINSOHN; PRADO, 2005). No entanto, deve-se ressaltar que esse número tende 
a aumentar, pois muitas áreas permanecem inexploradas e com isso as amostragens 
das espécies são muito pequenas (LANGEANI et al., 2007; JUNK, 2007). No Estado 
do Maranhão, a bacia do rio Turiaçu apresenta-se como exemplo de um ecossistema 
a ser estudado com relação a sua biodiversidade ictiofaunística. A realização de um 
estudo na bacia do Rio Turiaçu, ampliará o conhecimento da fauna de peixes desta 
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bacia, assim como fornecerá informações genéticas que possam contribuir com a 
identificação dos peixes em nível específico, além de detectar possíveis ocorrências 
de novas espécies. Uma vez que este é o primeiro estudo ictiofaunistico desta bacia.

1.2	Identificação Molecular de Espécies 

Historicamente os dados morfológicos foram os primeiros a serem utilizados 
na identificação de espécies, com isso se desenvolveu novos métodos de estudos, 
essas novas metodologias foram se tornando disponíveis para a compreensão da 
biodiversidade. Mas diante da necessidade de se padronizar a identificação em 
grande escala de todas as formas de vida na terra. Hebert et al. (2003) propuseram 
a utilização de sequências de DNA como um identificador genético denominado DNA 
barcode ou código de barras de DNA. Essa abordagem tem com premissa o fato de 
que toda espécie possui um “código de barras único” e que a variação interespecífica 
é bem mais elevada que a intraespecífica. 

Neste cenário a utilização do DNA barcode objetiva: proporcionar a identificação 
molecular de espécies já descritas, por meio de comparação com sequências 
disponíveis no banco de referências de DNA barcode – BOLD Systems e potencializar 
a descoberta de novas espécies e facilitar sua identificação, particularmente em 
organismos crípticos, microscópicos ou que apresentam morfologia complexa ou 
inacessível (MAIA; ALVES-GOMES, 2012). A utilização desse sistema contribuirá na 
identificação dos peixes da bacia do Turiaçu e possibilitará uma melhor compreensão 
da taxonomia ictiofaunística dessa bacia fornecendo informações que poderão 
subsidiar programas de manejo, conservação e preservação.

2 | 	MATERIAL E MÉTODOS

2.1	Áreas de Estudo e Obtenção das Amostras

As coletas foram realizadas e autorizadas pelo Instituto Chico Mendes ICMBio/
MMA nº 46367-1/2014, na bacia do rio Turiaçu na Cidade de Santa Helena, entre as 
coordenadas: 02°15’869’’ S e 45°19’365’’ W. 
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Figura 1. Mapa da Bacia do rio Turiaçu, Maranhão. Elaborado pelo autor, programa Quantum 
GIS 2.6.0

Para as coletas foram utilizados apetrechos de pesca como redes de arrasto, 
malhadeiras de vários milímetros e tarrafas. A identificação taxonômica foi realizada 
com o auxílio de literatura específica (BRITSKI et al., 2007; SOARES, 2005) e os 
espécimes foram depositados na coleção do Centro de Estudos Superiores de Caxias 
da Universidade Estadual do Maranhão CESC/UEMA.

2.2	Procedimentos Genéticos

O DNA total foi extraído usando o kit Promega seguindo as instruções do 
fabricante. O isolamento e amplificação do gene COI a partir do DNA total foi realizado 
através da técnica de Reação em Cadeia da Polimerase (PCR) utilizando primers 
universais (WARD et al., 2005). Os produtos das PCRs purificados com o KIT ExoSap 
IT foram submetidos à reação de sequenciamento de DNA utilizando o método 
Didesoxiterminal (SANGER et al., 1977), após a reação de sequência, as amostras 
foram precipitadas para a retirada do excesso de reagentes não incorporados e em 
seguida foram submetidas ao sequenciador automático de DNA.

2.3	Análises dos Dados 

As sequências de DNA foram editadas e alinhadas no Clustal W (THOMPSON 
et al., 1994) do programa BioEdit 7.0 (HALL, 1999). A composição nucleotídica, matriz 
de distância genética e análises filogenéticas, foram geradas no programa MEGA 6.0 
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(TAMURA et al., 2013) utilizando-se o método de agrupamento de vizinhos (SAITOU; 
NEI, 1987) utilizando o modelo Kimura-2-parâmetros (K2P). A significância dos 
agrupamentos foi estimada pela análise de bootstrap (1000 réplicas) (FELSENSTEIN, 
1985). A saturação dos dados foi estimada utilizando o programa DAMBE 5.3.110 (XIA; 
XIE, 2001). A identificação molecular a partir do gene COI foi realizada por comparação 
das sequências obtidas com dados disponíveis na plataforma bioinformática BOLD 
Systems (Barcode of Life Data Systems) (RATNASINGHAM; HEBERT, 2007).

3 | 	RESULTADOS E DISCUSSÃO

3.1	Análise do Fragmento e Composição Nucleotídica

Foram obtidas 124 sequências, correspondendo a 30 espécies, 26 gêneros, 16 
famílias e seis ordens (Tabela 1). As ordens Characiformes e Siluriformes apresentaram 
um maior número de espécies, Gymnotiforme apresentou duas espécies e as ordens 
Elopiformes, Clupeiformes e Perciformes foram representadas por uma espécie cada.

Ordem Família Gênero Espécie N

Characiformes Erythrinidae Hoplias Hoplias malabaricus (Bloch, 
1794) 9

Characidae Serrasalmus Serrasalmus sp. (Lacepède, 
1803) 6

Serrasalmus rhombeus (Lin-
naeus, 1766) 12

Triportheus Triportheus sp. (Cope, 1872) 4

Mylossoma Mylossoma sp. (Eigenmann, 
1903) 5

Tetragonopterus Tetragonopterus sp. (G. Cuvier, 
1816) 5

Anostomidae Leporinus Leporinus sp. (Agassiz, 1829) 6

Schizodon Schizodon sp. (Spix & Agassiz, 
1829) 5

Prochilodontidae Prochilodus Prochilodus sp. (Spix & Agas-
siz, 1829) 9

Curimatidadae Curimata Curimata cyprinoides (Lin-
naeus, 1766) 4

Hemiodontidae Hemiodus Hemiodus sp. (J. P. Müller, 
1842) 3

Hemiodus argenteus (Pellegrin, 
1909) 1

Acestrorhynchi-
dae Acestrorhynchus

Acestrorhynchus sp. (C. H. 
Eigenmann & C. H. Kennedy, 

1903)
6

Elopiformes Megalopidae Megalops Megalops antlanticus (Valen-
ciennes, 1847) 1

Clupeiformes Engraulidae Pterengraulis Pterengraulis atherinoides (Lin-
naeus, 1766) 1
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Siluriformes Auchenipteridae Trachelyopterus Trachelyopterus sp. (Valencien-
nes, 1840) 5

Pimelodidade Pimelodus Pimelodus ornatos (Kner, 1858) 3

Pimelodus blochii (Valencien-
nes, 1840) 1

Pimelodus sp.  (Lacépède, 
1803) 5

Hemisorubim Hemisorubim platyrhynchos 
(Valenciennes, 1840) 3

Pseudoplatys-
toma 

Pseudoplatystoma fasciatum 
(Linnaeus, 1766) 6

Heptapteridae Pimelodella Pimelodella sp. (Müller & Tros-
chel, 1848) 3

Doradidae Platydoras
Platydoras brachylecis (Piorski, 

Garavello, Arce H. & Sabaj 
Pérez, 2008)

3

Hassar Hassar affinis (Steindachner, 
1881) 3

Loricariidae Hypostomus Hypostomus plecostomus (Lin-
naeus, 1758) 3

Loricaria Loricaria sp. (Linnaeus, 1758) 2

Loricariichthys Loricariichthys sp. (Bleeker, 
1862) 3

Perciformes Crenicichla Crenicichla sp. (Heckel, 1840) 4

Gymnotiforme Sternopygidae Sternopygus Sternopygus macrurus (J. P. 
Müller & Troschel, 1849) 1

Rhamphichthyi-
dae Rhamphichthys Rhamphichthys sp. (J. P. Müller 

& Troschel, 1846) 1

6 16 26 30 124

Tabela 1 – Espécies de peixes do rio Turiaçu/MA analisadas neste estudo por meio do gene 
mitocondrial COI. N = Número Amostral.

As sequências obtidas, constituíram-se de um fragmento de 656 pares de base 
(pb) do gene COI. Na análise para esse fragmento, verificou-se que 340 sítios foram 
conservados e 316 variáveis. A composição nucleotídica foi de 28,8% para timina; 
28,4% citosina; 25,1% adenina e 17,7% guanina. Valores similares foram encontrados 
por Henriques (2010), em seu estudo com peixes do rio Ribeira de Iguape, onde obteve 
uma média de 29,7% para timina, 27,9% para citosina, 24,22% para adenina e 18,17% 
para guanina.

3.2	Relações Filogenéticas e Divergência Genética 

A árvore filogenética baseada no método de agrupamento de vizinhos (NJ), modelo 
Kimura-2-Parâmetros (K2P), revelou a formação de clados fortemente suportados 
com 100% de bootstrap, agrupando os espécimes identificados como coespecíficos 
em conjuntos coerentes (Figura 2). 
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Figura 2 – Árvore filogenética obtida por abordagem de agrupamento de vizinhos (NJ) utilizando 
o modelo K2P baseada em sequencias do gene COI. Os números dos nós representam 
os valores de bootstrap (1000 réplicas); valores entre parênteses (número de espécimes 

analisados). 

No entanto, paras as espécies Leporinus sp. e Crenicichla sp. foi observado 
a formação de subclados, sugerindo a existência de diferenciação genética dentro 
destas espécies na bacia do rio Turiaçu (Figura 3). 

Figura 3 - Dendrograma de Neighbor-Joining com 1000 réplicas de bootstrap de espécies 
que mesmo apresentando média de distância genética intraespecífica (Kimura 2 Parâmetros) 
inferior a 2% apresentaram a formação de subclados. A - Crenicichla sp. e B - Leporinus sp.

As médias de divergências genéticas interespecíficas variaram de 2,9% a 36,1%, 
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a menor foi observada entre as espécies Serrasalmus rhombeus e Serrasalmus sp. 
pertencentes ao mesmo gênero, e a maior divergência ocorreu entre as espécies 
Rhamphichthys sp. e Crenicichla sp. pertencentes as ordens Gymnotiformes e 
Perciformes, respectivamente. As médias intraespecíficas foram obtidas apenas das 
espécies representadas por mais de um exemplar. Todas as espécies revelaram 
médias inferiores a 2% exceto Crenicichla sp. cuja a divergência entre seus espécimes 
variou de 0 a 3,9%, com média de 2,3% refletindo o observado na análise de NJ, 
onde essa espécie apresentou-se dividida em dois grupos. Apesar dos espécimes de 
Leporinus sp. apresentarem a formação de subclados sua média intraespecífica foi 
menor que 2%.

Segundo Pereira (2011) as espécies que apresentarem elevados valores de 
divergência intraespecífica (>2%) são responsáveis nas maiorias dos casos por elevar 
o valor médio de divergência genética intraespecífica, uma vez que para o conjunto 
de espécies analisadas isso pode representar casos onde há profunda estruturação 
populacional. 

3.3	Identificação Molecular (BOLD Systems)

As amostras foram submetidas a comparações de similaridade na plataforma 
de bioinformática BOLD Systems, para obter a identificação das espécies por meio 
do DNA barcode considerando a divergência de 2 a 3% como valor de corte para 
delimitação de espécie como é inferido em literatura para peixes neotropicais. Isso 
significa se a sequência de DNA de um exemplar diferir menos que 3% (ou obter um 
índice de similaridade superior a 97% no BOLD) da sequência de uma das espécies 
já conhecidas, ele será identificado como pertencente àquela espécie uma vez que se 
encontra dentro do parâmetro de 3% (SOLÉ-CAVA; WORHEIDE, 2007; SOLÉ-CAVA, 
2008). 

A identificação morfológica das espécies Hoplias malabaricus, Serrasalmus 
rhombeus, Megalops antlanticus, Pterengraulis atherinoides, Pimelodus ornatos, 
Pseudoplatystoma fasciatum, Hypostomus plecostomus, Sternopygus macrurus, 
Hemisorubim platyrhynchos, Pimelodus blochii, Platydoras brachylecis e Hassar affinis 
foram confirmadas com os dados moleculares, considerando um limiar de até 3% de 
divergência para delimitação de espécies (Tabela 3).

Morfológica Molecular Similaridade 
(%)

Hoplias malabaricus Hoplias malabaricus 99,68%

Serrasalmus rhombeus Serrasalmus rhombeus 99,84%

Megalops antlanticus Megalops antlanticus 100%

Pterengraulis atherinoides Pterengraulis atherinoides 98,07%

Pimelodus ornatos Pimelodus ornatos 98,23%

Pseudoplatystoma fasciatum Pseudoplatystoma fasciatum 100%
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Hypostomus cf. plecostomus Hypostomus plecostomus 98,36%

Sternopygus macrurus Sternopygus macrurus 98,32%

Hemisorubim platyrhynchos Hemisorubim platyrhynchos 98,37%

Pimelodus blochii Pimelodus blochii 97,30%

Platydoras brachylecis Platydoras brachylecis 99,68%

Hassar affinis Hassar affinis 99,81%

Tabela 3. Percentual de similaridade obtido por meio de comparações das sequências de COI 
no BOLD Systems para as espécies de peixes identificadas morfologicamente e que foram 

confirmadas com os dados moleculares.

Na identificação das espécies Hemiodus sp., Hemiodus argenteus e Loricariichthys 
sp. observou-se que os valores encontrados para essas espécies foram abaixo de 
97% estando fora do padrão para a utilização com DNA barcode.

No entanto, algumas espécies identificadas morfologicamente em nível genérico 
quando comparadas com amostras da plataforma constatou-se os resultados 
observados na tabela 4.

Morfológica Molecular Similaridade (%)

Acestrorhynchus sp. Acestrorhynchus  falcatus 99,45%

Triportheus sp. Triportheus trifurcatus 99, 67%

Shizodon sp. Shizodon fasciatus 99,49%

Serrasalmus sp. Serrasalmus eigenmanni 99,68%

Tetragonopterus sp. Tetragonopterus argenteus 100%

Mylossoma sp. Metynnis maculatus 100%

Prochilodus sp. Prochilodus lacustres 100%

Pimelodus sp. Pimelodus maculatus 99,84%

Trachelyopterus sp. Trachelyopterus galeatus 99,84%

Loricaria sp. Loricaria cataphracta 97,18%

Crenicichla sp. Crenicichla menezesi 99,48%

Tabela 4. Percentual de similaridade obtido por meio de comparações das sequências de COI 
no BOLD Systems para algumas espécies de peixes do rio Turiaçu.

A espécie Acestrorhynchus sp. apresentou similaridade consistente com 
Acestrorhynchus cf. falcatus. Esta espécie já foi registrada no estudo realizado por 
Ramos et al. (2014) para a bacia do rio Parnaíba.

As espécies Triportheus sp., Shizodon sp., Serrasalmus sp. e Loricaria sp. quando 
submetidas a identificação molecular verificou-se como sendo Triportheus trifurcatus, 
Shizodon fasciatus, Serrasalmus eigenmanni e Loricaria cataphracta respectivamente. 
Com base em estudos anteriores sabe-se que não há registros das mesmas em bacias 
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Maranhenses (BARROS et al., 2011; RAMOS et al., 2014).
Suas ocorrências são registradas em algumas das bacias hidrográficas 

amazônicas, a espécie Triportheus trifurcatus tem sua distribuição nas bacias Tocantins 
- Araguaia, Shizodon fasciatus tem sua distribuição no alto rio Amazonas e bacias 
costeiras da Guiana Francesa, a espécie Serrasalmus eigenmanni se distribui pelo 
rio Amazonas bacias Norte e Leste e rios da Guiana e pôr fim a Loricaria cataphracta 
na bacia do rio Amazonas e rios costeiros das Guianas (FISHBASE, 2016). Tendo em 
vista que a bacia do rio Turiaçu possui características amazônicas (PIORSKI, 2010), e 
que esse rio recebe influência das marés e braços dos rios amazônicos, infere-se que 
este seja o provável fator que pode associado a migração destas espécies de peixes 
características das bacias amazônica. Portanto, a ocorrência dessas espécies para o 
rio Turiaçu, constituem-se em novos registros confirmados através da análise do DNA 
barcoding.

Os exemplares identificados morfologicamente como Tetragonopterus sp. e 
Mylossoma sp. apresentaram similaridade de 100% com Tetragonopterus argenteus e 
Metynnis maculatus respectivamente, Tetragonopterus argenteus foi registrada para a 
bacia do rio Parnaíba (RAMOS et al., 2014) e Metynnis maculatus foi registrada para a 
Bacia Itapecuru em nível genérico por Barros et al. (2011) e teve confirmação em nível 
específico por Nascimento (2015). 

A espécie Prochilodus sp. quando submetida a identificação molecular verificou-
se similaridade de 100% com Prochilodus lacustris corroborando Piorski (2010) para 
as bacias maranhenses onde se observou a distribuição dessa espécie para as bacias 
do Turiaçu, Parnaíba, Itapecuru, Mearim e Pindaré.

As espécies Pimelodus sp. e Trachelyopterus sp. foram identificadas molecularmente 
como Pimelodus maculatus e Trachelyopterus galeatus respectivamente. Essas 
espécies também ocorrem para a bacia do rio Parnaíba (RAMOS et al., 2014).

A espécie Crenicichla sp. foi identificada molecularmente com Crenicichla 
menezesi. Esta já foi registrada para as bacias do rio Parnaíba e rio Itapecuru, sendo 
uma espécie endêmica do Nordeste do Brasil (BARROS et al., 2011; RAMOS et 
al.,2014).

Os espécimes de Leporinus sp. apresentaram similaridade consistente com três 
espécies do mesmo gênero (Tabela 5). Cinco espécimes apresentaram similaridade 
de 99,04% para Leporinus sp10 e 98,56% para Leporinus friderici e um espécime 
ficou identificado como Leporinus piau. Nos Trabalhos de Fraga et al. (2014) e Aragão 
(2015) com Leporinus de bacias maranhenses foram observados resultados similares, 
mostrando um processo de diferenciação genética neste táxon.

Nossos resultados permitem inferir quanto à divergência existente na identificação 
morfológica e molecular, reforçando a problemática taxonômica de Leporinus piau, 
já que a espécie possui taxonomia complexa, possivelmente por conter caracteres 
morfológicos bastante similares com outras espécies do gênero. Contudo, de acordo 
com Henriques (2010) a resolução de problemas relacionados a identificação de uma 
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espécie exige uma cuidadosa análise morfológica de taxonomistas especialistas antes 
que quaisquer recomendações finais possam ser feitas. Sendo assim, as análises 
de DNA barcode e a análise morfológica devem caminhar juntas na resolução desta 
problemática.

Morfológica Molecular Similaridade (%)

Leporinus sp. Leporinus sp10
Leporinus friderici

99,04%
98,56%

Leporinus sp. Leporinus piau 98,49%

Tabela 5. Percentual de similaridade obtido por meio de comparações das sequências de COI 
no BOLD Systems para as espécies de Leporinus sp. do rio Turiaçu.

A identificação morfológica de Curimata cyprinoides divergiu da molecular que 
evidenciou tratar-se de Psectrogaster rhomboides com similaridade de 97,10%. 
A identificação errônea desta espécie pode estar relacionada ao fato de ambas 
apresentarem grandes semelhanças morfológicas dificultando muitas vezes a 
correta identificação baseada apenas em morfologia. Em estudos de Barros et al. 
(2011) e Ramos et al. (2014), foi confirmado a ocorrência de Curimata cyprinoides e 
Psectrogaster rhomboides nas bacias do Itapecuru e Parnaíba.

A espécies identificadas morfologicamente como Rhamphichthys sp. e Pimelodella 
sp. quando submetidas a identificação molecular confirmou-se apenas seus níveis 
genérico com similaridade de 98,41% e 97,2% respectivamente, estas espécies foram 
as únicas que não se obteve os seus níveis específicos. Os gêneros Rhamphichthys 
e Pimelodella já foram registrados em bacias maranhenses em estudos realizados por 
Barros et al. (2011) e Ramos et al. (2014), não descartando a ocorrência de espécie 
desse gênero para a bacia do Turiaçu.

Neste estudo, a utilização do gene COI como código de barras de DNA para 
os peixes do rio Turiaçu mostrou-se eficaz, pois das 30 espécies analisadas 90% 
(27 espécies) apresentaram medias de divergências intraespecíficas inferiores a 3%. 
Portanto, o uso desta robusta metodologia gerou os primeiros códigos de barra para os 
peixes da bacia do rio Turiaçu.

4 | 	CONCLUSÃO

O código de barras de DNA foi eficiente para a identificação das espécies de 
peixes do Rio Turiaçu, identificando e confirmando 90% das espécies analisadas. As 
espécies identificadas morfologicamente em nível genérico, foram identificadas a nível 
específico como Triportheus trifurcatus, Shizodon fasciatus, Serrasalmus eigenmanni, 
Tetragonopterus argenteus, Metynnis maculatus, Prochilodus lacustres, Pimelodus 
maculatus, Trachelyopterus galeatus, Loricaria cataphracta e Crenichichla menezesi. 
As espécies Triportheus trifurcatus, Shizodon fasciatus, Serrasalmus eigenmanni e 
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Loricaria cataphracta se caracterizaram como novos registros para o Maranhão. Os 
resultados indicam que a espécie Leporinus sp. precisa ser melhor investigada.
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Benedito Rodrigues da Silva Neto - Possui graduação em Ciências Biológicas pela 
Universidade do Estado de Mato Grosso (2005), com especialização na modalidade 
médica em Análises Clínicas e Microbiologia. Em 2006 se especializou em Educação 
no Instituto Araguaia de Pós graduação Pesquisa e Extensão. Obteve seu Mestrado 
em Biologia Celular e Molecular pelo Instituto de Ciências Biológicas (2009) e o 
Doutorado em Medicina Tropical e Saúde Pública pelo Instituto de Patologia Tropical e 
Saúde Pública (2013) da Universidade Federal de Goiás. Pós-Doutorado em Genética 
Molecular com concentração em Proteômica e Bioinformática. Também possui seu 
segundo Pós doutoramento pelo Programa de Pós-Graduação Stricto Sensu em 
Ciências Aplicadas a Produtos para a Saúde da Universidade Estadual de Goiás 
(2015), trabalhando com Análise Global da Genômica Funcional e aperfeiçoamento no 
Institute of Transfusion Medicine at the Hospital Universitatsklinikum Essen, Germany.
Palestrante internacional nas áreas de inovações em saúde com experiência nas áreas 
de Microbiologia, Micologia Médica, Biotecnologia aplicada a Genômica, Engenharia 
Genética e Proteômica, Bioinformática Funcional, Biologia Molecular, Genética de 
microrganismos. É Sócio fundador da “Sociedade Brasileira de Ciências aplicadas à 
Saúde” (SBCSaúde) onde exerce o cargo de Diretor Executivo, e idealizador do projeto 
“Congresso Nacional Multidisciplinar da Saúde” (CoNMSaúde) realizado anualmente 
no centro-oeste do país. Atua como Pesquisador consultor da Fundação de Amparo e 
Pesquisa do Estado de Goiás - FAPEG. Coordenador do curso de Especialização em 
Medicina Genômica e do curso de Biotecnologia e Inovações em Saúde no Instituto 
Nacional de Cursos. Como pesquisador, ligado ao Instituto de Patologia Tropical 
e Saúde Pública da Universidade Federal de Goiás (IPTSP-UFG), o autor tem se 
dedicado à medicina tropical desenvolvendo estudos na área da micologia médica 
com publicações relevantes em periódicos nacionais e internacionais.arroz, milheto, 
sorgo, plantas de cobertura e integração lavoura pecuária. E-mail para contato: alan_
zuffo@hotmail.com 
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