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Resumo

O mexilhdo dourado, uma espécie invasora introduzida
através de agua de lastro, causa problemas ambientais e
econdmicos na América do Sul e Asia. Este estudo tem
como objetivo identificar assinaturas moleculares entre as
populacdes de mexilh8es dourados para entender como
eles se disseminam em areas invadidas. Foram coletadas
sequéncias do gene COIl de bancos de dados e de
populagcbes de diferentes bacias hidrograficas sul-
americanas. Essas informac6es ajudardo a desenvolver
estratégias de combate e a compreender as rotas de
disseminacdo do mexilhdo dourado em corpos d'agua na
regido neotropical.

Introducao

Desde a era das grandes navegacBes o transporte
maritimo trouxe a introducdo de espécies invasoras
(MCGEOCH et al., 2006). Por meio de aguas de lastro,
Limnoperna fortunei (Dunker, 1857) foi introduzida em
diversas regides do globo, como na América do Sul
(BARBOSA et al., 2016). Com a disperséo e populacdes
estabelecidas distribuidas em diferentes bacias
hidrograficas algumas intera¢cdes podem ocorrer (ZHAN
et al.,, 2012; LUDWIG et al., 2021). Decorrente a isto,
métodos moleculares vém sendo utilizados para analisar
essas premissas, como por exemplo a variabilidade,
conectividade e fluxo génico (LUDWIG et al., 2021). Um
dos marcadores utilizados sdo sequéncias do gene COI
do genoma mitocondrial (mtDNA). Esta regiéo apresenta
facilidade na aplicabilidade da técnica e a quantidade de
informacdes disponiveis (BERGMANN et al., 2013).
Diante disso, buscamos chegar a resultados que possam
trazer respostas quanto a conexdo populacional do L.
fortunei e facilitar planos de contencdo e de combate
desta espécie em areas invadidas.

Materiais e Métodos

Os 20 espécimes de L. fortunei foram coletados em trés
populagdes em latitudes distintas da América do Sul: 1.
llha das Flores, SE, Brasil; 2. Balneario Martin,
Capanema, PR, Brasil; 3. Porto Alegre, RS, Brasil.
(autorizacBes: ICMBio niumero 66625 e IAT 19333058
09/06/2022). Destaque-se que este grupo animal
(classificado como invertebrado) n&o necessita de
autorizacdo da comissao de ética, segundo a legislacao
vigente para pesquisa. Foi coletado tecido do musculo
adutor e fixado em &lcool P.A. para analises moleculares.
No laboratorio o DNA foi obtido por meio do protocolo de
fenol-cloroférmio segundo SAMBROOK et al. (1989). O
processamento e andlise das sequéncias do gene COI
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foram efetuadas segundo FERREIRA-JR et al. (Decision
in Process in Aquatic Invasions).

Resultados e Discussao

Apos as andlises de bioinformética observou-se a nao
sobreposicdo estrita de todas os fragmentos das
sequéncias analisadas. As sequéncias COIl obtidas,
descritas na literatura e depositadas em bancos de dados
variam de 382 a 1.509 pb de comprimento e possuem
diferentes localizagbes no mitogenoma de L. fortunei. A
posicéo e o comprimento destes fragmentos do gene COI
de L. fortunei podem ndo compreender as mesmas
regides polimorficas observadas nos haplotipos descritos
na literatura para este gene (ZHAN et al., 2012; NAKANO
et al, 2015) e isto pode causar viés em estudos
comparativos. Apdés .um adequado pareamento de
regibes comparaveis entre as sequéncias, foi possivel
anotar que um conjunto de polimorfismos Gnicos (SNPs)
se apresenta como ferramenta promissora adicional para
a rastreabilidade de conectividade e fluxo génico entre as
populacdes de L. fortunei.

Conclusao

A confirmacdo do uso de SNPs em conjuntos de
haplétipos pode adicionar mais uma peca as estratégias
de combate e identificagéo das rotas de disseminacéo do
mexilhdo dourado em corpos d’agua sul-americanos.
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