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RESUMO

Os parasitos monogenéticos sdo ectoparasitas, principalmente de branquias de peixes, de tamanho
microscoépico e de dificil identificagdo. Por esse motivo, a analise molecular é atualmente a principal
ferramenta para o reconhecimento preciso desses organismos. Este trabalho teve como objetivo identificar e
caracterizar morfoldgica e molecularmente um monogenético parasita de Salminus brasiliensis da planicie de
inundacao do alto rio Parana. As analises realizadas confirmaram a ocorréncia de Jainus iocensis na regiao,
contribuindo para o conhecimento da fauna parasitaria local. A sequéncia obtida representa o primeiro registro
molecular para a espécie, que se agrupou na arvore génica proximo a Jainus piava e Jainus sp.

PALAVRAS-CHAVE: Bryconidae; COI mtDNA; Dactylogyridae; Salminus.
1 INTRODUGAO

A classe Monopisthocotylea, pertencente ao filo Platyhelminthes, caracteriza-se
principalmente por reunir ectoparasitos de peixes, que se alojam preferencialmente nas
branquias, mas também podem ser encontrados nas cavidades nasais, boca, pele e
barbatanas (Buchmann & Bresciani, 2006; Luque, 2004; Brabec et al., 2023). Entre os
problemas causados pelos monogenéticos, destacam-se anorexia, excesso de muco nas
branquias, hemorragias cutaneas, emagrecimento e, em casos mais graves, a morte dos
hospedeiros (Luque, 2004; Li et al.,, 2022). Portanto, o controle parasitario desses
organismos € essencial para a protecao dos peixes e para a sustentabilidade do comércio
que deles depende.

Dentre os monogenéticos, a familia Dactylogyridae destaca-se como a mais
estudada, cujos representantes s&o majoritariamente ectoparasitas de peixes
Characiformes (Luque et al., 2017). Um dos géneros mais relevantes dessa familia é Jainus
Mizelle, Kritsky & Crane, 1968, composto por ectoparasitas preferencialmente de branquias
de peixes neotropicais Characiformes. Entre os hospedeiros, destaca-se o Salminus
brasiliensis, popularmente denominado como Dourado (Every & Kritsky, 1992), espécie de
expressiva importancia econdmica e ecoldgica, tanto para a pesca esportiva quanto para a
alimentacao, frequentemente impactada por infestacées desses parasitos.

Considerando as dificuldades de identificacdo morfolégica dos parasitas,
principalmente em relagdo aos estagios larvais devido as suas caracteristicas pouco
distintivas, as ferramentas moleculares atuam como importantes aliados para a correta
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identificacdo dos espécimes (Zago et al., 2020; Hasuike et al., 2024). Por causa da grande
diversidade que esse grupo apresenta, ainda desconhecida e inexplorada, o uso de
marcadores moleculares junto com a morfologia € util em estudos taxonémicos e evolutivos
na identificacdo de espécies cripticas (Cohen; Justo; Kohn, 2013; Luque et al., 2017). Com
isso o objetivo deste trabalho foi realizar a caracterizagdo molecular e morfolégica de um
parasita monogenético de S. brasiliensis na planicie de inundagao do alto rio Parana.
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2 MATERIAIS E METODOS

Exemplares de Salminus brasiliensis (Cuvier, 1816) (Characiformes: Bryconidae),
coletados na planicie de inundacdo do alto rio Parana, foram triados de acordo com
metodologia de Da Graca et al. (2018), onde o parasita foi coletado ainda fresco das
branquias e sem uso de alcool ou formaldeido. Apds isso, para confirmag¢ao do morfotipo,
foi realizada observacdo em lamina contendo agua ultrapura, observando as principais
caracteristicas de identificagcao taxonémica.

Para a extracdo de DNA e identificagdo molecular, 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 extragdo do DNA do tecido dos parasitas foi realizada
utilizando o kit QlAamp DNA Blood da Qiagen®, seguindo as instru¢gdes do fabricante.

Para amplificacdo do DNA do parasita, foram utilizados primers especificos para a
regido mitocondrial COl: COI_Mono_5: 5TAATWGGTGGGKTTTGGTAA-3' e
COIl_Mono_3: 5’AATGCATMGGAAAAAAACA-3', utilizando um protocolo adaptado de
Plaisance et al. (2008). Os produtos amplificados foram visualizados em gel de agarose 1%
e o tamanho dos fragmentos foi estimado com a utilizacdo 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 o género Jainus, utilizando os programas BioEdit
(Hall, 1999) e o MEGA 11 (Kumar et al., 2016), respectivamente. Foram calculadas as
distancias genéticas p e realizada a constru¢do de uma arvore génica pelo método de
maxima verossimilhanga com 1.000 reamostragens de bootstrap. O modelo de substituigao
de nucleotideos utilizada foi Generalized Time-Reversible com distribuicdo Gamma
(GTR+G). As sequéncias foram selecionadas baseadas na ocorréncia dos parasitas em
relacdo ao hospedeiro, sendo que aquelas que comprometiam o tamanho do alinhamento
final foram excluidas das analises. Austrodiplostomum compactum (MT632474) foi utilizado
como grupo externo. O acesso ao patriménio genético dos espécimes foi autorizado através
do Sistema Eletrénico Nacional de Gestdo do Patrimbnio Genético e o Conhecimento
Tradicional Associado (SisGen) sob o numero A415CDC. A sequéncia sera depositada no
banco de dados.

3 RESULTADOS E DISCUSSOES

As analises morfoldgicas permitiram identificar o espécime analisado como Jainus
iocensis (Figura 1A) devido ao fato da presenca de determinadas caracteristicas como
ancora ventral reduzida em tamanho com membranas esclerotizadas no desenvolvimento
da raiz superficial e barra ventral fina e delicada (Figura 1D). Uma outra caracteristica
marcante € a possibilidade de parasitar apenas membros da familia Bryconidae.

Em relagéo a arvore génica (Figura 1E), ocorreu a formagao de dois grandes clados,
um deles formado por representantes de Urocleidoides e Jainus e o outro formado por
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espécies do género Anacanthorus. Jainus iocensis apresentou valores de distancia
genética p variando de 55% a 58,2% em relacdo a espécies de Anacanthorus. Ja em
relagéo a Urocleidoides, os valores de distancia variaram de 19% a 24,9%. Dentro do clado
de Urocleidoides, uma das sequéncias de Jainus disponiveis no banco de dados (Jainus
Sp.) se agrupou juntamente com o U. sinus, se separando das demais espécies do mesmo
género.

Sequéncias do género Jainus (Jainus piava e Jainus sp.) disponiveis no banco de
dados se agruparam com J. iocensis, formando um ramo irmao aquele formado por
representantes de Urocleidoides. As espécies de Jainus apresentaram valores de distancia
p de 19,3% (J. piava) e 18,9% (Jainus sp.) em relagéo a. J. iocensis, demonstrando que a
sequéncia obtida para o espécime do presente estudo pertence ao género Jainus, porém
uma espécie distinta daquelas disponiveis nos bancos de dados. Ainda, vale ressaltar que
esse estudo disponibiliza a primeira sequéncia parcial do gene COI da espécie.
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Figura 1. A) Jainus iocensis; B) Seta preta: Orgdo copulador masculino; C) Ovo; D) Haptor; E) Arvore
génica construida utilizando o método de maxima verosimilhangca com 1.000 reamostragens de bootstrap,
para o marcador molecular COIl. Austrodiplostomum compactum (MT632474) foi utilizado como um grupo

externo. O género Urocleidoides esta destacado na barra lateral em laranja, Jainus em azul e Anacanthorus
em verde. A sequéncia obtida no presente estudo esta destacada com um circulo. Apenas valores de
suporte acima de 80 estéo representados.

Ferramentas moleculares em conjunto com analises morfolégicas tém sido usadas
para melhorar a compreenséao do status taxonémico de diversos grupos de monogenéticos
(Zago et al., 2020; Yamada et al., 2023; Hasuike et al., 2024; Hasuike et al., 2025).
Entretanto, para Jainus, os estudos sao recentes (Yamada et al., 2023), com isso, a
caréncia de sequéncias disponiveis no banco de dados dificulta analises mais
aprofundadas, ndo permitindo o esclarecimento de algumas questdes filogenéticas, por
exemplo. No entanto, acreditamos que essas questdes relacionadas a Jainus apresentam
grande potencial para ser elucidada em estudos futuros, com a possivel inclusao de
sequéncias de DNA de mais espécies do género.

4 CONSIDERAGOES FINAIS

Com base nos resultados obtidos, as analises morfolégicas confirmaram a
identificacdo de Jainus iocensis na planicie de inundagao do alto Rio Parana, contribuindo

Anais Eletronico XIV EPCC

UNICESUMAR - Universidade Cesumar @UniCesumar



oo ugZo Cientifica da UmCesumar X I V

/c
“uoouz l 27a31de outubro de 2025

para a compreensao da fauna parasitaria no local. Ressalta-se também que a sequéncia
obtida no presente estudo € a primeira sequéncia parcial do gene COI para a espécie.
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