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Os escorpibes formam um grupo diverso e amplamente distribuido, estando
presentes em praticamente todas as regides do mundo. Embora sejam animais
com registros fosseis ha mais de 400 milhdes de anos, 0s escorpides apresentam
0 corpo altamente conservado, dificultando sua taxonomia, principalmente,
guando se trata de espécies evolutivamente relacionadas. Nos ultimos anos, a
estratégia conhecida como DNA barcoding tem sido aplicada para resolver
duvidas relacionadas a identificacdo de espécies do grupo. No sentido de
contribuir com a taxonomia tradicional, o presente estudo apresentou como
objetivo principal a proposta de gerar sequéncias do gene ribossomal 16S de
espécies escorpidnicas que ocorrem no Estado do Amazonas. Para isso,
espécimes de escorpides foram coletados em diversos pontos do Estado e
posteriormente identificados a partir dos seus atributos formolégicos. Em seguida,
foi retirado, de cada exemplar, um fragmento de tecido para extracdo de DNA,
com posterior amplificacdo génica pela Reacdo em Cadeia da Polimerase (PCR)
e Sequenciamento. A qualidade das sequéncias provenientes do sequenciamento
foram mensuradas a partir do PHRED, as sequéncias que apresentaram valores
igual ou superior 21 foram alinhadas de forma automatica através do programa
mega6 e corrigidas manualmente. Os dados relacionados ao percentual de
divergéncia evolutiva entre as sequéncias obtidas e a construcdo das arvores
filogenéticas foram gerados seguindo os métodos de reconstrucdes evolutivos
Neighbor-Joining (NJ) e Maxima Parciménia (MP). Os agrupamentos das arvores
geradas foram apoiados pelo teste estatistico bootstrap, corrido com 1000
pseudoréplicas e valor de significancia ao nivel de p<5%. Um total de 52
sequéncias génicas de 16S foram geradas, os resultados mostraram que as
divergéncias nucleotidicas intra-especifica foram menores que entre espécies
diferentes, confirmando dados da literatura. Os indices de divergéncias
encontradas de 0% a 2% entre os representantes de Ananteris dekeyseri; de 0%
a 4% entre os Tityus dinizi; de 0% a 6% entre os Tityus matthieseni; de 0% a
6,7% entre os Tityus strandi; de 0% a 4% entre os Broteochactas polisi estdo
dentro dos padrbes de outras populacées de escorpides. Entretanto, os indices
apresentados para os Tityus metuendus, com variacdo entre 0% a 16%, séo
normalmente encontrados entre congéneres. As inferéncias filogenéticas
realizadas a partir das arvores geradas pelo método NJ e MP mostram que 0s
Tityus formam um grupo monofilético, subdividido em trés grupos, os Asthenes,
Bahiensis e Clathratus, ratificando o que € proposto pela taxonomia tradicional.



Na arvore gerada pelo método NJ, os Brotheas, Broteochactas e Chactopsis
agruparam juntos, confirmando dados da literatura baseados em morfologia. Esse
€ 0 primeiro estudo abordando a ferramenta molecular para os escorpides com
registros de ocorréncias para o Estado do Amazonas, os resultados da pesquisa
indicam que o gene 16S pode ser usado como uma ferramenta acurada na
identificacdo de espécimes de escorpifes. Além disso, pode ser utilizado para
aclarar ou resolver conflitos relacionado a filogenia desses animais.
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