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PSEUDOGENES NA ESPECIE Macrobrachium jelskii (DECAPODA:
PALAEMONIDAE) E SUAS IMPLICACOES NA SUPERESTIMACAO DA
BIODIVERSIDADE
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RESUMO

Introducao: Os camardes da espécie Macrobrachium jelskii séo amplamente distribuidos
no Brasil, sendo importante tanto para a manutencdo da cadeia tréfica quanto para o
consumo humano. A identificacdo dessa espécie baseada na morfologia é dificultada pela
sua semelhanca morfologica com espécies sintopicas do género, principalmente no
estagio juvenil. A taxonomia associada a dados de sequéncias de DNA tem sido
frequentemente utilizada, principalmente com os marcadores moleculares, como o gene
mitocondrial Citocromo C oxidase subunidade | (COI), porém a variabilidade genética
dentro das espécies utilizando essa metodologia pode ser superestimada devido a
possibilidade de amplificacdo de pseudogenes. Objetivo: Analisar a possibilidade de
pseudogenes na espécie M. jelskii do Estado da Bahia, e suas implica¢es em estudos que
visam inventariar a biodiversidade por meio do gene mitocondrial COIl. Material e
métodos: Realizamos a identificagdo morfoldgica, extracdo do DNA gendmico,
amplificagdo com os iniciadores COla e COIf e sequenciamento. Calculamos as
distancias intra e interespecifica, fizemos uma arvore de Neighbor-Joining (NJ), maxima
verossimilhanga (ML) e inferéncia Bayesiana (Bl) e para verificar os polimorfismos a
analise da estatistica sumaria (diversidade haplotipica e diversidade nucleotidica) e
saturacdo de substituicbes (transicdes e transversdes). Resultados: Analisamos 13
sequéncias e os pseudogenes foram caracterizados através da presenca de picos duplos
nos eletroferogramas do sequenciamento, cédons de parada na tradugéo e 12 haplotipos
com 42 sitios varidveis (polimorficos) e 43 mutagBes. As sequéncias de pseudogene
tiveram divergéncia intraespecifica de 2.6% e, quando comparadas com sequéncias dos
bancos de dados, a divergéncia interespecifica foi de 140.9% em relacdo as sequéncias de
M. jelskii obtidas do BOLD e 135.1% em relacdo as sequéncias de M. rosenbergii do
GenBank. As arvores de NJ, ML e BI, apresentaram a mesma topologia, e o pseudogene
de M. jelskii formou um clado independente nos dois bancos de dados com alto suporte
(NJ - 95% e 100% de bootstrap). Conclusdo: Os pseudogenes podem acarretar em
superestimacao da biodiversidade, sendo importante a utilizacdo de genes nucleares e de
outras ferramentas integrativas, como morfolégicas e ecoldgicas, para reduzir a
superestimacdo de espécies. Esses resultados podem ajudar em futuros estudos
taxonémicos e filogenéticos usando genes mitocondriais em M. jelskii.
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