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RESUMO

A Classe Elasmobranchii é composta por peixes com o esqueleto cartilaginoso: tubardes e raias. Os tubarfes sdo
distribuidos em todos os mares e oceanos, em aguas tropicais, subtropicais, temperadas e frias apresentando habitos
demersais ou peldgicos. Tubardes da ordem Carcharhiniformes sao os mais abundantes em nimero de individuos e
espécies, ja que deste grupo fazem parte algumas familias numerosas e abundantes. O gene citocromo b é um gene
do DNA mitocondrial com uma sequéncia de aproximadamente 1146 nucleotideos nessas espécies. O presente
trabalho analisou genes do citocromo b de oito espéciess de tubares: Carcharhinus plumbeus, Prionace glauca,
Galeocerdo cuvier, Negaprion brevirostris, Carcharhinus porosus, Sphyrna tiburo, Sphyrna tiburo vespertina e Sphyrna
lewini, que estdo postados no banco de dados GenBank, os resultados foram analisados utilizando o programa Blast,
que dentre suas funcbes, alinha duas sequéncias de DNA informando a porcentagem de proximidade entre as
espécies. Todas as espécies foram pareadas entre si e os resultados nos mostraram que a divergéncia de valores
elevados observada entre Galeocerdo Cuvier e todos os outros membros da Familia Carcharhinidae, parece contradizer
a sua inclusdo neste grupo. J& o pareamento entre Galeocerdo cuvier e os membros da familia Sphyrnidae,
apresentaram grande similaridade entre si, isto pode corroborar a sua grande diferenca morfoldgica. Tendo em vista a
importéncia dos elasmobranquios nos contextos ecoldgico e socioecondmico, o conhecimento produzido neste estudo,
podera subsidiar futuras pesquisas para compreender as alteragdes moleculares e a similaridade entre as espécies.
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1. Introducgao

Os tubarbes sdo marinhos, carnivoros e pelagi-
cos, em sua quase totalidade, habitam as aguas cos-
teiras e oceénicas, da superficie ao fundo, em pratica-
mente todos os mares e oceanos. Altamente adapta-
veis, ocupam diversos nichos ecoldgicos, dos mares
tropicais aos oceanos Artico e Antartico. Ao redor do
planeta sdo conhecidas cerca de 400 espécies (88
delas no Brasil), cujos tamanhos podem variar de
0,10m a 18m de comprimento (2).

Atualmente existem poucos dados sobre a es-
trutura e a organizacdo do genoma das espécies de
Chondrichthyes. A maioria dos estudos realizados teve
como foco a analise do conteldo e da composicdo do
DNA das espécies. Em se tratando de tubardes, sdo
poucos os resultados produzidos até cerca de 25 anos
atrds. Apenas recentemente, com trabalhos sobre
sistematica e evolugdo, foram geradas informacGes
relevantes que permitiram alguma compreensdo acer-
ca da organizacdo gendOmica desses animais. Ainda
assim, apenas 10% das espécies de peixes cartilagino-
sos tiveram seu DNA estudado, o que os coloca como
grupo de constituicdo genémica menos conhecida

entre os vertebrados. Isso ocorre pelo fato da pesquisa
genética sobre os peixes cartilaginosos permanecer
como atividade ocasional e fragmentada e por histori-
camente, estes animais terem um baixo interesse
comercial, condicdo alterada somente nas ultimas
décadas (3). Além disso, os estoques naturais de mui-
tas espécies de tubarbes estdo em acentuado declinio
na maioria das regides do mundo (7). No Brasil, os
tubardes sdo colhidos de forma intensiva, principal-
mente para comercializagdo das barbatanas e, secun-
dariamente, a sua carne. Entre 1980 e 1994, eles
representaram 6,4% e 12,7 % do total das capturas
da pesca nos estados do Parand e Santa Catarina,
respectivamente (8). Esta demanda tem mantido anu-
al a captura de tubardes no Brasil em torno de 30.000
toneladas nas Ultimas duas décadas, e resultou em um
nuimero de espécies sendo classificadas como ameaga-
das de extingao (9).

Diante do exposto acima, o presente trabalho
tem como objetivos, identificar as relagdes de similari-
dade entre oito espécies da ordem Carcharhiniformes,
podendo subsidiar futuras pesquisas para compreen-
der as alteragdes moleculares e a similaridade entre as
espécies.
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2. Materiais e Métodos

Fizeram parte desse estudo oito espécies de tu-
bardes da ordem Carcharhiniformes: Carcharhinus
plumbeus, Cpl (Cagdo - Galhudo), Sphyrna lewini, Sle
(Tubardo - Martelo), Prionace glauca, Pgl (Tubardo -
Azul), Galeocerdo cuvier, Gcu (Tubardo - Tigre), Car-
charhinus porosus, Cpo (Cagao - Azeiteiro), Negaprion
brevirostris, Nbr (Cagao - Limao), Sphyrna tiburo, Sti
(Cambeva - Pata), Sphyrna tiburo vespertina, Sve
(Tubardo - Martelo).

As analises moleculares foram realizadas in sili-
co através do alinhamento de sequencias de nucleoti-
deos do gene do citrocomo b, com o intuito de se
determinar os indices de similaridade entre essas
sequencias.

As sequencias de nucleotideos foram adquiridas
do banco de dados GenBank e analisadas pelo pro-
grama BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) (4),
ambos fornecidos on-line pelo NCBI-NLM-NIH (Natio-
nal Center for Biotechnology Information - National
Library of Medicine - National Institute of Health) (12).
Os alinhamentos das sequencias de bases foram pare-
ados, ou seja, foram comparados com sequencias
entre as espécies, com todas as comparagdes possi-
veis entre as oito espécies estudadas.

Os resultados das andlises moleculares foram
mostrados através dos indices de identidade em valo-
res relativos (percentual de identidade entre as espé-
cies) para as espécies pareadas.

4. Discussao

Em vista dos resultados obtidos para o gene
mitocondrial citocromo b é importante lembrar que é o
gene mais utilizado nas literaturas recentes sobre
analises moleculares, e que se apresenta completa-
mente sequenciado aproximadamente, 1146 pares de
bases de nucleotideos, depositados no banco virtual
GenBank.

Com base nos resultados da Tabela 1, pode-se
dizer que um resultado interessante decorrentes do
presente estudo foi a divergéncia de valores elevados
observados entre Galeocerdo Cuvier e todos os outros
membros da Familia Carcharhinidae, o que parece
contradizer a sua inclusdo neste grupo, apoiando as-
sim (11) apud (10) e (2). Galeocerdo cuvier e mem-
bros da familia Sphyrnidae, apresentaram grande
similaridade entre si, isto pode corroborar a sua gran-
de diferenca morfolégica. Com todos os outros resul-
tados, a soma das provas de analise parece indicar
que tanto a Familia Sphyrnidae e Carcharhinidae, pode
na verdade representar familias distintas. Todos os
resultados de similaridade aqui apresentados poderdo
contribuir para um estudo sobre taxonomia desses

3. Resultados animais.
Tabela 1 - Indices de identidade e gaps em valores relativos

(percentual de identidade entre as espécies) para as espécies pareadas.
Cpl Cpo Pgl Nbr Sti Sve Sle Gcu
Cpl 0 % 0 % 0 % 0 % 0 % 0 % 0 %
Cpo 91 % 0 % 0 % 1% 1% 0 % 1%
Pgl 89 % 90 % 0 % 1% 1% 1% 1%
Nbr 89 % 90 % 88 % 0 % 1% 0 % 1%
Sti 88 % 87 % 85 % 87 % 0 % 0 % 2%
Sve 88 % 87 % 84 % 87 % 96 % 0 % 2%
Sle 90 % 88 % 87 % 88 % 91 % 90 % 1%

Gcu 86 % 87 % 86 % 85 % 84 % 84 % 85 %

Cpl (Carcharhinus plumbeus); Sle (Sphyrna lewini); Pgl (Prionace glauca); Gcu (Galeocerdo cuvier); Cpo (Carcha-

rhinus porosus); Nbr Negaprion brevirostris); Sti (Sphyrna tiburo) e Sve (Sphyrna tiburo vespertina)
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cpl 1 ATGGCCATCRACATCCGAARAACCCAT CCACTTTTGAARAATCATAARACCACGCCCTAGTT 60
Cpo 1 .a.e... T..... Y O At iiiiiiniinaanns Tournn 60
Pgl 1 B L L P o -1
Nbr 1 ..... Teevwanns Y A..... T.oo... j A.. 60
] o TTeeeTevenanns T..C..G.vuun Biviiiniannanns T...T....G 60
Sve 1 Li.aiaa.n TTeoeTevunnnns T..C..G..... Aivvieiieennans T...T....G &0
Sle 1  ...ooia... TT...Teuuuans TA..C..... L Tovinannn G 60
Gcu 1 L., B S P I O C..A..... T..T..T...A.T...A.. 60
Cpl ol GACT-TGCCCGCCCCCTCTAATATTTCACTATGATGARATTTTGGTTCACTCCTAGGACT 120
Cpo 61 C-.A..T..T..A e vieennnnn Teveivvavons Covuns Coe v tA.Tuvnnn, 120
Pgl 6l C-.A..T..... 2 Teviinennnn C..... C..... Tevrnnnnn 120
Nbr 6l L P L S € O T o I O R € I A
Sti el T Y o € L O S 1211
Sve 61 T.-.A..T..ounns Covvnn CouBleveneeroanannnns CoCuvrnnnnnnns 120
Sle 6l -.A..T..T..A..C..... Civinnnnrnennnnnannns Covvvnrnnnnnnns 120
Gcu 6l C.To—uuut T..A..... Civunnn Teviiininianas Covinnnns AT..... T 120
Cpl 121  ATGCTTAATCATCCAAATCCTCACAGGACTCTTCCTAGCTATACACTACACCGCAGACAT 180
Cpo 121  ..ieienns P T Coveannnn Teviornnnans 180
Pgl 121 .. .Teeuen P P P T P Toeeosvanans 180
Nbr 121 ... Tevews T« v o comswmenanssis 5 5 % 5 5 5 5 snsvsvenste GreraCruraviosa iveie B 5 s v vom & T.. 180
Sti, 121, saslaans Teveenennans Tevernnns Aiveernns Covinn Tevvesrnsnnns G. 180
= L T L o S P ¢ T - U
Sle 121 ...ic00. TeaTeriesnnas Teeeerivnarervavasnesanns Tevivaveanen TG. 180
Gcu 121 P O TeveeeGoonnnnannns Civunn Tevuan Tevunn T 180
Cpl 181 CTCCATAGCCTTCTCCTCAGTAGTCCATATCTGTCGCGACGTCAARCTATGGCTGACTTAT 240
Cpo 181 T.ouTevivnarannan Tevvennnn A..C..... Covurvnnnn I 240
Pgl 181 T..T..euunnn L T I 240
Nbr 181 TuiveveeeCivennnnns Ceveiesias TeeGeosodAulT Cetseretaenans 240
Sti, A8l  comumemnas s saminny Cissviaes TonCanTunTuaieiniissusites C 240
Sve 181 siiiiiiiiiiiiiieiaaes Covevnnnn B O L C 240
L= - T -4 U
Geu 181  iiTeiivivasresavanns Tevernnns TeeCoveoooTeiBuuTeiCovvnnnnn C 240

Figura 1 — Alinhamento das seqiiéncias do gene citocromo b para as espécies: Cpl (Carcharhinus plumbeus); Sle (Sph-
yrna lewini); Pgl (Prionace glauca); Gcu (Galeocerdo cuvier); Cpo (Carcharhinus porosus); Nbr Negaprion breviros-
tris); Sti (Sphyrna tiburo) e Sve (Sphyrna tiburo vespertina). Evidenciando as diferengas de bases entre as espécies,
tendo em vista que o alinhamento foi das primeiras 240 pares de bases do gene citocrome b, Carcharhinus plumbeus
foi usado como referéncia para as sequéncias.

5. Conclusao

As tendéncias atuais de exploracdo da pesca de
estoques de elasmobranquios sdo insustentaveis, e
que muitas espécies de tubarSes apresentam um sério
risco de extincdo. Algumas espécies, como por exem-
plo, Prionace glauca (Tubardo azul) excederam os
limites maximos de producdo sustentavel, como con-
sequéncia dos atuais volumes de comércio. Em vista
dessa idéia e de outras, o trabalho veio a complemen-
tar os estudos sobre elasmobréanquios do Brasil e do
Mundo. Além disso, os resultados obtidos através do
programa Blast, podem inferir sobre estudos taxono-
micos e evolutivos dos tubardes complementando
assim, os poucos estudos que se dispde desses ani-
mais (13, 14).
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