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RESUMO

Os géneros de monogenéticos que parasitam Salminus brasiliensis pertencem a
familia Dactylogyridae e por se tratar de organismos pequenos, a identificacdo a
partir apenas da morfologia se torna por vezes limitada. Assim, o objetivo deste
trabalho foi identificar e caracterizar molecularmente monogenéticos parasitos de
Salminus brasiliensis da planicie de inundacao do alto rio Parana, por meio do uso
da regido nuclear 28S. As analises realizadas permitiram a primeira caracterizacao
molecular para esse marcador de Jainus iocensis, Annulotrematoides parisellei e
Anacanthorus contortus contribuindo para a compreensao da fauna parasitaria no
local.

INTRODUCAO

A bacia do alto rio Parana abriga uma das espécies de peixes mais
importantes da regido, o Salminus brasiliensis (Cuvier, 1816), conhecido
popularmente como Dourado. Essa espécie acaba sendo drasticamente afetada por
parasitos, principalmente os ectoparasitas monogenéticos (COHEN et al., 2012). De
acordo com Cohen e colaboradores (2012) foram encontrados em S. brasiliensis
parasitos monogenéticos dos géneros Anacanthorus Mizelle & Price 1965,
Annulotrematoides Kritsky & Boeger e Jainus Mizelle, Kritsky & Crane, 1968.

Os géneros de monogenéticos identificados no Dourado pertencem a familia
Dactylogyridae e parasitam principalmente peixes da familia Bryconidae (COHEN et
al., 2012). Por se tratar de organismos pequenos, a identificagdo a partir apenas da
morfologia se torna mais limitada, sendo necessario o uso de ferramentas
moleculares para realizar uma correta identificacdo e consequente caracterizagao
molecular desses organismos (YAMADA, 2023). Portanto, o objetivo deste trabalho
foi realizar, por meio do marcador molecular 28S, a caracterizacdo molecular de
parasitas de Salminus brasiliensis e ajudar na compreensao da diversidade da fauna
parasitaria dos monogenéticos na planicie de inundacao do alto rio Parana.
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MATERIAIS E METODOS

Exemplares de Salminus brasiliensis (Cuvier, 1816) (Characiformes:
Bryconidae), coletados na planicie de inundacgao do alto rio Parana, foram triados de
acordo com metodologia de Da Graca et al. (2018). Os parasitos obtidos foram
acondicionados individualmente de acordo com o morfotipo em tubos de 1,5 mL com
agua Milli-Q, em seguida congelados. A extracdo do DNA do tecido dos parasitas foi
realizada utilizando o kit QlAamp DNA Blood da Qiagen®, seguindo as instrucdes do
fabricante.

Para amplificacdo do DNA dos parasitas, foram utilizados primers especificos
para a regiao 28S. Os produtos amplificados foram visualizados em gel de agarose
1% e o tamanho dos fragmentos foi estimado com a utilizagdo de um marcador de
peso molecular conhecido (DNA Ladder 100pb). Os produtos obtidos da
amplificagdo do DNA foram purificados pelo protocolo de Rosenthal et al. (1993). O
sequenciamento foi realizado por uma empresa privada no sequenciador Applied
Biosystems® AB-3500, utilizando o kit BigDye® Terminator.

As sequéncias obtidas foram editadas e alinhadas juntamente com
sequéncias dos bancos de dados genéticos obtidas para os géneros Anacanthorus,
Urocleidoides, Annulotrematoides e Jainus. Pelo programa MEGA 11 (TAMURA,
2021) foram calculadas as distancias genéticas p e construida uma arvore génica
pelo método de maxima verossimilhanca com 1000 reamostragens de bootstrap. O
modelo de substituicdo de nucleotideos utilizado foi Generalized Time-Reversible
com distribuicio Gamma e sitios Invariant (GTR+G+l). Austrodiplostomum
compactum (MH373585) foi utilizado como grupo externo.

RESULTADOS E DISCUSSAO

As analises morfologicas realizadas permitiram a identificacdo prévia, a nivel
de espécie, para os espécimes analisados, sendo todos pertencentes a familia
Dactylogyridae. Foram identificados trés exemplares de Jainus iocensis, um
exemplar de Annulotrematoides parisellei e cinco exemplares de Anacanthorus
contortus.

Em relacdo a arvore génica (Fig 1.), ocorreu a formagdo de dois grandes
clados, um deles formado por espécies do género Anacanthorus e o outro por
espécies dos géneros Jainus, Annulotrematoides e Urocleidoides. As sequéncias de
Anacanthorus obtidas em nosso estudo se agruparam, formando um grupo irmé&o em
relagdo aquele formado por outras sequéncias obtidas dos bancos de dados, com
valores de distancia p variando de 30,3% até 36,5%. Podemos concluir entdo que se
trata de uma espécie diferente daquelas encontradas nos bancos de dados.

O exemplar de Annulotrematoides parisellei analisado formou um grupo
separado das demais sequéncias do género encontradas nos bancos de dados, com
um valor de distancia p de 34,3%. O mesmo foi observado para as sequéncias de
Jainus iocensis, que se agruparam proximo ao clado formado por Urocleidoides. Os
valores de distancia p de J. iocensis em relagdo as outras espécies do género
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variaram de 28,9% a 33,1%, evidenciando também que se trata de uma espécie
diferente daquelas do banco de dados.
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Figura 1: Arvore génica construida utilizando o método de méxima verossimilhanga com 1.000
reamostragens de bootstrap (GTR+G+l), para o marcador molecular 28S. Austrodiplostomum
compactum (MH373585) foi utilizado como grupo externo. Os espécimes analisados nesse estudo
estdo marcados com circulo vermelho.

Os estudos moleculares para Jainus (YAMADA et al, 2023) e
Annulotrematoides (OSAKI-PEREIRA et al., 2025) sao recentes, com isso, a falta de

sequéncias disponiveis nos bancos de dados dificultam andlises mais aprofundadas
para esses géneros.

CONCLUSOES

As analises realizadas permitiram a primeira caracterizacdo molecular de
Jainus iocensis, Annulotrematoides parisellei e Anacanthorus contortus parasitando
Salminus brasiliensis na planicie de inundagdo do alto Rio Parana, por meio da
regiao 28S, contribuindo para a compreensao da fauna parasitaria no local.
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