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ABSTRACT

The Jequitinhonha River Basin is one of eastern Brazil's largest river drainages,
characterized by a high rate of endemism and is therefore considered an area
of high priority for fish conservation. Although poorly studied, its ichthyofauna is
estimated to be composed of 63 species, five of them are threatened by
extinction and at least 15 are endemic species. Molecular identification through
DNA Barcoding was proposed as a way to standardize a global biodiversity
identification system using a partial sequence of the mitochondrial COI gene.
However, the monogenic DNA Barcoding approach has been widely criticized
for species identification and discovery. Thus, here we tested whether DNA
Barcoding is an efficient method for ichthyofauna identification from a
Neotropical region with low taxonomic knowledge, such as the Jequitinhonha
River Basin. The COI sequenced was obtained from 260 individuals which
included 52 species distributed among 37 genera, 20 families and 6 orders,
representing approximately 80% of all its ichthyofauna and including threatened
and rare species such as Rhamdiajequitinhonha and
Steindachneridionamblyura. The mean Kimura two-parameter genetic distances
within species, genera and families were: 0.44%, 12.16% and 20.58%,
respectively. Mean intraspecific genetic variation ranged from 0 to 11.43%, and
high values (> 2%) were recovered for: Pimelodella sp., Rhamdiaquelen and
Trichomycterus. The Barcode Index Number (BIN) analysis recovered
54clusters from 52 previously identified species, also suggesting the presence
of at least three cryptic species within Pimelodella sp., Rhamdiaquelen, and
Trichomycterus sp.. In conclusion, DNA Barcoding was able to correctly
differentiate all 52 species analyzed from the Jequitinhonha River Basin and

therefore, delivered an efficient approach for species identification and



discovery by flagging possible cryptic species even in an area of low taxonomic

knowledge.
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RESUMO
A drenagem do rio Jequitinhonha é uma das maiores bacias do Leste
Brasileiro, caracterizado pela alta taxa de endemismo, e por isso, considerado
uma area prioritaria para a conservacao de peixes. Apesar de pouco estudada
até o momento, a sua ictiofauna é estimada em 63 espécies, sendo cinco
ameacadas de extincdo epelo menos 15 endémicas. A identificacdo molecular
por meio do DNABarcoding foi proposta visando padronizar um sistema global
de identificacdo da biodiversidade utilizando o gene COI. Entretanto diversas
criticas foram feitas a essa abordagem monogénica. Dessa forma, o presente
trabalho testou a eficacia do DNA Barcoding na identificacdo da ictiofauna de
uma bacia Neotropical pouco estudada, como a bacia do Rio Jequitinhonha.
Foram sequenciados 260 individuos, pertencentes a 52 espécies distribuidas
em 37 géneros, 20 familias e 6 ordens, representando aproximadamente 80%
de toda ictiofauna e incluindo as espécies raras e ameacadas
RhamdiajequitinhonhaeSteindachneridionamblyura. A distancia genética média
(Kimura-2-Parametros) entre espécies, géneros e familias foi de 0.44%;
12.16% e 20.58%, respectivamente. A distancia média intraespecifica variou de
0% a 11,43%, e elevados valores (> 2%) foram encontrados para as espécies:
Pimelodellasp., Rhamdiaquelen e Trichomycterussp. A andlise de Barcode
Index Number (BIN) reveloub4clusters de 52 espécies previamente
identificadas, sugerindo a presenca de pelo menos 3espécies cripticas em
Pimelodella sp., Rhamdiaquelen e Trichomycterus sp.. Concluindo, mesmo
guando considerada uma bacia hidrografica Neotropical com baixo
conhecimento taxonémico, o DNA Barcoding foi eficiente na discriminacdode
todas 52espécies analisadas da bacia do Rio Jequitinhonha, e assim, se

mostrou uma ferramenta eficiente para a identificacdo e sinalizagcdo da



presenca de possiveis espécies cripticas mesmo em uma area com pouco

conhecimento taxondmico.
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