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IDENTIFICACAO MOLECULAR POR PCR-MULTIPLEX DAS 15 ESPECIES DE TUBAROES DO
GENERO CARCHARHINUS DO BRASIL
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Resumo - Abstract

Tubarbes séo capturados pela frota pesqueira em todo mundo, particularmente
devido ao alto valor de suas nadadeiras no mercado asiatico e, atualmente 95%
das espécies encontram-se na Lista Vermelha da IUCN. Nos desembarques
pesqueiros no Brasil, 80% dos tubarbes ndo sao classificados quanto a espécie e
a maioria dos outros 20% recebem apenas o nome popular. Destes, o género
Carcharhinus é o mais especioso no Brasil e apresenta alto interesse econdmico,
entretanto as espécies sdo muito similares, dificultando a identificacdo. Além
disso, a pratica comum da retirada das nadadeiras e cabeca antes do
desembarque compromete ainda mais essa identificacdo. Recentemente, o gene
citocromo oxidase | (COIl) tornou-se importante em facilitar o processo de
identificacdo de espécies. Associado com as caracteristicas deste gene, a PCR-
Multiplex permite a identificacdo de espécies de forma simultanea, rapida e com
baixos custos, porém depende de primers espécie-especificos. Assim o presente
estudo avaliou a viabilidade do desenvolvimento desses primers para todas as 15
espécies do género Carcharhinus que ocorrem em aguas brasileiras, através das
andlises de divergéncias genéticas e polimorfismos populacionais. Utilizamos
amostras de espécimes capturados e identificados, bem como amostras oriundas
de apreensdes de nadadeiras realizadas pelo Ibama. Nossas analises
comtemplaram somente sequéncias que apresentaram mais que 98% de grau de
similaridade através do site do “Barcode of Life Database” (BOLD). Também
utilizamos algumas sequéncias do BOLD para completar e comparar com nosso
banco de dados. A divergéncia genética média entre os individuos foi de 0,16% e
a interespecifica foi de 4,3%. Assim, os baixos valores de divergéncia genética
intraespecifica e valores maiores que 2% de divergéncia interespecifica associada
a presenca de 39 sitios polimérficos espécie-especificos viabilizam a sintese de
primers para discriminar essas espécies por PCR-Multiplex. Eventualmente
técnicas de PCR-RFLP (“Restriction Fragment Length Polymorphism”) também
podem ser utilizadas. Esses e outros primers espécie-especificos irdo contribuir
tanto para uma estatistica pesqueira mais precisa quanto na identificacdo de
nadadeiras.
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