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em quatro localidades no rio Negro, Amazonia, Brasil.
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A ordem dos peixes elétricos Neotropicais, os Gymnotiformes, apresenta distribuicdo restrita a
regido Neotropical, alcancando maior diversidade de espécies e abundancia em numero de
individuos na bacia Amazbdnica (Albert, 2001). Segundo Alves-Gomes et al. (1995), os
Gymnotiformes sdo representados por sete familias: Electrophoridae, Gymnotidae, Sternopygidae,
Apteronotidae, Eigenmanniidae, Rhamphichthyidae e Hypopomidae. Dentre os representantes da
familia Hypopomidae, Microsternarchus Fernandez-Yépez, 1968 é tido como um género monotipico,
ou seja, com apenas uma espécie nominal descrita, Microsternarchus bilineatus Ferr)éndez—Yépez,
1968. Contudo, estudos recentes, fundamentados principalmente na Descarga do Orgdo Elétrico
(DOE), sugerem que o género Microsternarchus pode apresentar espécies ainda ndo descritas
(Nogueira, 2006). Com o objetivo de se obter uma estimativa da variabilidade genética presente na
regido controle (D-Loop) do DNA mitocondrial de Microsternarchus bilineatus, foram selecionados
para este estudo individuos de quatro tributarios localizados ao longo do alto e médio rio Negro:
Mapi (N = 10) e Aduid (N = 12) na margem esquerda e Acaituba (N = 17) e Quimicuri (N = 10) na
margem direita, totalizando 49 individuos seqlienciados. A extracdo de DNA foi realizada seguindo o
protocolo de Sambrook (1989), com modificacdes e a amplificagdo dos fragmentos de DNA foi
realizada pela técnica de PCR (Polymerase Chain Reaction) com os primers FTTF e 12SR1. O Perfil
de temperatura adotado para a amplificacdo foi de 35 ciclos com desnaturacdo a 92°C por 1 min,
anelamento a 59°C por 1 min e extensdo a 72°C por 1 min. Os fragmentos amplificados foram
purificados e posteriormente seqienciados. A leitura automatica dos fragmentos no seqlenciador de
DNA MegaBACE 1000 (GE-Healthcare) foi realizada apds estes serem submetidos a um tratamento
de precipitacdo, para a eliminagao do produto nao incorporado durante a reagdo de seqlienciamento.
Depois de editadas e compiladas com o auxilio do programa BIOEDIT 6.0.7 (Hall, 1999), as
seqliéncias foram alinhadas manualmente e submetidas a analises filogenéticas e de diversidade
genética com o auxilio dos programas PAUP 4.0b10 (Swofford, 2002), MEGA 3.1 (Kumar et al.,
2004)) e ARLEQUIN 2.0 (Schneider et al., 2002). A topologia obtida pelo método da Maxima
Parciménia (MP) recuperou pelo menos trés grupos monofiléticos distintos, separando os individuos
do alto rio Negro (tributdrios Mapi e Acaituba) dos individuos do médio rio Negro (Aduid e
Quimicuri). A divergéncia genética entre estes grupos (tabela 1) mostra valores elevados, sugerindo
que Microsternarchus necessita de uma revisdo taxondmica com a descrigdo de novas espécies.
Schmitt (2005) em sua dissertacdo de mestrado, encontrou distancias genéticas inferiores a 7%
entre individuos de linhagens distintas. A Andlise de Varidncia Molecular (AMOVA) mostrou valores
significativos de variabilidade genética entre as localidades (Fst = 0,7664), sugerindo uma
estruturacdo genética para a espécie. Os valores de Fsy evidenciados entre os pares de localidades,
corroborados pelo nimero de migrantes (Nm) entre as mesmas (tabela 2), mostram fluxo genético
entre as localidades do alto rio Negro (Acaituba e Mapi), porém isolamento genético entre estes dois
tributarios e os tributarios do médio rio Negro (Aduid e Quimicuri). Esta analise também indica fluxo
genético entre os tributarios Aduid e Quimicuri, ainda que menos evidente.

Tabela 1 - Valores médios de divergéncia genética (+ erro padrdo) calculados a partir da distancia p para cada
grupo monofilético recuperado nas analise de MP.

Alto rio Negro Médio rio Negro 1 Médio rio Negro 2 Médio rio Negro 3
Alto rio Negro. 0,0000 £ 0,0000
Médio rio Negro 1 0,0762 * 0,0081 0,0000 = 0,0000
Médio rio Negro 2 0,0760 * 0,0082 0,0160 = 0,0037 0,0000 = 0,0000
Médio rio Negro 3 0,0682 + 0,0079 0,0582 = 0,0075 0,0536 = 0,0070 0,0000 + 0,0000
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Tabela 2 - Valores de Fsr (Indice de Fixacdo) na diagonal inferior e de Nm (Numero de Migrantes) na diagonal
superior. Os valores significativos de Fsy estdo marcados por asterisco.

Aduié Quimicuri Mapi Acaituba
Aduiéd 1,1630 0,0648 0,0529
Quimicuri 0,30067* 0,2258 0,1676
Mapi 0,88521* 0,68886% 6,3916
Acaituba 0,90425* 0,74895% 0,07255

Nivel de Significédncia = 0,01

Estes resultados indicam a necessidade de uma revisdo sistematica do grupo e chamam atengdo
para um problema que tem se tornado comum, a subestimativa da biodiversidade amazonica, uma
vez que o conhecimento da biologia das espécies é fundamental para politicas publicas de manejo e
conservagao.
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