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RESUMO 

 

O rio São Francisco apresenta 2700 km de extensão, percorre cinco estados brasileiros e é 

conhecido como “rio da integração nacional”. Construção de hidrelétricas associadas a outros 

fatores comprometem os peixes nesse ambiente, principalmente aqueles que efetuam 

piracema. Dentre esses se destaca o Pseudoplatystoma corruscans, conhecido como surubim 

ou pintado em algumas regiões, que vêm sofrendo com as problemáticas existentes nesta 

bacia comprometendo seriamente seus estoques naturais, especialmente na região do 

Submédio São Francisco. Diante disto se faz necessário investimentos em programas de 

propagação artificial para a recuperação deste recurso que mantenham a diversidade genética 

local. O presente trabalho objetivou avaliar a estrutura genética de populações selvagens de 

surubim do rio São Francisco, através da utilização de marcadores moleculares de 

microssatélite. Amostras de três populações foram analisadas para seis diferentes marcadores 

de microssatélite. Os produtos de PCR foram separados por eletroforese em gel de 

poliacrilamida e corados com nitrato de prata. Os resultados mostraram uma ampla 

diversidade de alelos para todas as populações sendo encontrados 47 alelos no total. As 

heterozigosidades esperadas apresentaram média de 0,7498 para a população de Remanso, 

0,7142 para a população de Três Marias e 0,7372 para a população de Bom Jesus da Lapa. As 

médias da heterozigosidade observada foram 0,7170, 0,6643 e 0,7132 para as populações de 

Remanso, Três Marias e Bom Jesus da Lapa respectivamente. Todas as populações 

apresentaram loci em desvio do Equilíbrio de Hardy-Weinberg. Os valores médios de FIS 

encontrados foram 0,0348 para Remanso, 0,0583 para Três Marias e 0,0160 para Bom Jesus 

da Lapa.  O índice de fixação FST obtido foi de 0,0246, indicando um pequeno grau de 

diferenciação entre as populações estudadas. O universo de alelos compartilhados entre as 

populações estudadas associados ao baixo valor do FST indicam que se trata de uma população 

panmítica. Com esse resultado, reprodutores poderiam ser capturados ao longo de toda a 

extensão do São Francisco reduzindo o tempo de manejo em programas de repovoamento. 

Este trabalho caracterizou as populações selvagens quanto a sua variabilidade genética, 

podendo agora ser utilizado  como paramêtro para a construção do estoque fundador que será 

utilizado em programas de repovoamento ou na validação de estoques fundadores já 

existentes, bem como no monitoramento das progênies desses advindos desses programas. 

 

Palavras-chave: repovoamento, população selvagem, conservação, variabilidade genética e 

microssatélites. 
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ABSTRACT 

The São Francisco River is 2700 km long, draining areas of the States of Minas Gerais, Goias, 

Bahia, Pernambuco, Alagoas, and Sergipe, as well as part of the Federal District. Before the 

construction of Paulo Afonso Hydroeletric Power Plant, waterfalls of Paulo Afonso (north-

eastern Brazil) and its respective lakes already constituted a natural obstacle to fish migration. 

Nowadays, the construction of hydroelectric dams between medium and submedium São 

Francisco River associated flooding along rivers, pollution and the introduction of exotic 

species can alter ecosystems and pose serious threats to native aquatic species, especially 

those that perform migration for reproduction. One of the most threatened fish migratory 

species is the Pseudoplatystoma corruscans, a catfish species, locally named surubim. The 

surubim is the first predator of São Francisco River and it is considered the most appreciated 

freshwater fish on the north-eastern Brazil. The conservation of freshwater fish species has 

traditionally been done thought restocking programs. Genetic variability is essential to 

maintain the capability of restocked fish to adapt to a changing environment. Therefore, if 

long term persistence of species is the goal that conservation biology is intending to achieve, 

genetic variability is of the utmost importance to preserve. One approach that have been 

successfully used in uncovering cryptic population structure in freshwater is microsatellite 

markers. Samples from three populations were analyzed for six different microsatellite 

markers. PCR products were separated by agarose gel electrophoresis and stained with silver 

nitrate. The results showed a wide diversity of alleles for all populations, where a total of 47 

alleles were found. The expected heterozygosities showed an average of 0.7498 for the 

population of Remanso, 0.7142 for the population of Três Marias and 0.7372 for the 

population of Bom Jesus da Lapa. The average observed heterozygosity were 0.7170, 0.6643 

and 0.7132 for the populations of Remanso, Três Marias and Bom Jesus da Lapa respectively. 

All populations showed loci in deviation from Hardy-Weinberg, but locus Pcor2 was the only 

one who showed deviation in all populations. The average values of FIS was 0.0348 in 

Remanso, 0.0583 in Três Marias and 0.0160 in Bom Jesus da Lapa. The fixation index FST 

obtained was 0.0246, indicating a small degree of differentiation between the populations 

studied. The universe of alleles shared among populations associated with the low value of 

FST indicates that this is a panmitic population. These results indicated that breeders can be 

São Francisco River basin, saving time in restocking programs in terms of growing fish. 

Hence, this study can now be used as a parameter for the construction of the founder stock to 

be used in restocking programs or in evaluating the genetic structure of existing stocks 

founders, as well as monitoring offspring from these programs. 

 

Keywords: restocking, wild population, conservation, genetic variability and microsatellite. 
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1. INTRODUÇÃO 

O rio São Francisco apresenta 2700 km de extensão, desde a nascente na Serra da 

Canastra, em Minas Gerais, até desaguar no Oceano Atlântico, com uma bacia de 641.000 

km², que inclui as áreas dos estados de Minas Gerais, Bahia, Pernambuco, Alagoas e Sergipe, 

sendo por este motivo chamado de “rio da integração nacional” (MINISTÉRIO DA 

INTEGRAÇÃO NACIONAL, 2009). 

A construção das hidrelétricas de Xingó, Complexo de Paulo Afonso, Itaparica e 

Sobradinho, localizadas entre o médio e o submédio São Francisco, trouxe quatro novas 

barreiras que associadas a inundações, poluição, sobrepesca e à introdução de espécies 

exóticas, podem alterar ecossistemas e ameaçam as espécies aquáticas nativas, especialmente 

aquelas que efetuam migração reprodutiva (GODINHO et al., 1997). 

Dentre essas espécies, destaca-se o surubim (Pseudoplatystoma corruscans), o primeiro 

predador do São Francisco e considerado a espécie de água doce mais apreciada do nordeste 

do Brasil. Godinho e Godinho (2003) indicaram que as capturas do surubim têm mostrado 

indicações de que se encontram próximas ao colapso e um outro estudo alerta que a 

construção de novas barragens no curso principal do rio São Francisco e seus tributários irão 

levar esta espécie à extinção nos próximos anos (GODINHO et al., 2007). 

A Food and Agriculture Organization (FAO) (1995) afirma que cerca de 70% dos 

recursos pesqueiros mundiais estão sobreexplorados, em declínio ou se recuperando do 

declínio e que a preservação de espécies de peixes de água doce tem sido tradicionalmente 

conduzida através de programas de repovoamento. 

A Estação de Piscicultura de Paulo Afonso (EPPA) desenvolve ações de repovoamento 

há mais de 35 anos, em atendimento à legislação e, recentemente, como condicionante de 

operação de seus empreendimentos. Paralelamente, o IBAMA vem efetivando, nos termos de 

uma Instrução Normativa, a ordenação das ações de repovoamento, transformando-as em 
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programas que contemplem diversos aspectos dos ecossistemas que se deseja manejar. Dentre 

estes está a preocupação com a manutenção da diversidade genética de cada espécie, um 

componente essencial que as permite adaptarem-se às adversidades do meio. Sem uma 

aderência adequada a princípios básicos de genética, a integração pretendida entre os animais 

do cativeiro e os de ambiente natural pode ter consequências adversas. 

Cada variante alélica em cada locus codificante em uma população pode ser tomada 

como parte de um recurso genético da população. Um alelo sozinho, ou em combinação com 

outros alelos ou loci, pode ser responsável por conferir a seu portador uma característica 

valiosa, como um aumento de resistência a uma doença, uma melhor tolerância ao frio ou 

melhor crescimento (BEAUMONT e HOARE, 2003). Assim, se a persistência a longo prazo 

das espécies é o objetivo que a biologia da conservação pretende atingir, a variabilidade 

genética deve ser priorizada. 

Através da caracterização da distribuição geográfica das frequências alélicas, a sub-

estruturação populacional pode ser detectada, e populações locais identificadas, constituindo 

informações essenciais para guiar os programas de repovoamento. 

Marcadores de microssatélites têm sido usados com sucesso na obtenção de parâmetros 

genéticos, por apresentarem todas as características desejavéis em estudos genético-

populacionais, como comportamento co-dominante, serem seletivamente neutros e 

apresentarem alto polimorfismo (POWELL et al., 1996). Além disso, esses marcadores vêm 

sendo comumente usados no campo da pesca e aquicultura (CHISTIAKOV et al., 2006). 

Um total de seis loci de microssatélite está disponível na literatura para a espécie de 

surubim (P. corruscans), fornecendo as ferramentas para a análise dos parâmetros genéticos 

de populações selvagens (REVADALVES et al., 2005; PEREIRA et al., 2009). A 

genotipagem destes marcadores em populações selvagens de surubim fornecerá dados 

essenciais para o trabalho de repovoamento da bacia do São Francisco, de modo a permitir 
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não só o aumento populacional, como também a manutenção do patrimônio genético desta 

espécie na bacia. 

Além da importância da manutenção da variabilidade genética e conservação desta 

espécie, o aumento da abundância de P. corruscans constitui uma estratégia para o controle 

vertical das espécies de peixe de baixo valor comercial e de espécies exóticas. Uma dessas 

espécies é o tucunaré, que após sua introdução, tornou-se uma ameaça à diversidade nativa 

em muitas áreas do rio São Francisco, associada a diminuição da espécie predadora. A 

introdução de predadores pode ser catastrófica em comunidades complexas de peixe que 

envolvem uma especialização considerável em alimentação e reprodução (LÉVÊQUE, 1996). 

Nos aspectos sociais, a recuperação deste recurso é particularmente importante em áreas 

rurais como uma fonte acessível e de baixo custo de alimento nutritivo, além de aumentar a 

renda de comunidades de pescadores, um dos  mais desfavorecidos setores das comunidades 

que vivem nas circunvizinhanças dos grandes reservatórios ao longo do São Francisco. 

2. REVISÃO DE LITERATURA 

2.1 Caracterização da espécie e sua problemática 

O gênero Pseudoplatystoma compreende os maiores peixes da família Pimelodidae, da 

ordem dos Siluriformes, e esses podem ser encontrados nas principais bacias hidrográficas 

sul-americanas. Sua distribuição inclui os maiores rios das bacias hidrográficas da região 

biogeográfica Neotropical: o rio Paraná, Amazonas, Orinoco, São Francisco, entre outros 

(BURGESS, 1989).  

Buitrago–Suárez e Burr (2007) abordaram que este gênero era constituído pelas espécies 

Pseudoplatystoma corruscans, Pseudoplatystoma fasciatum e Pseudoplatystoma tigrinum e o 

reclassificou em 8 espécies baseados na taxonomia clássica, através de identificações 

merísticas e morfométricas. As espécies são Pseudoplatystoma fasciatum, Pseudoplatystoma 

tigrinum, Pseudoplatystoma corruscans, Pseudoplatystoma reticulatum, Pseudoplatystoma 
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punctifer, Pseudoplatystoma orinocoense n. sp., Pseudoplatystoma magdaleniatum n. sp. e 

Pseudoplatystoma metaense n. sp., sendo 4 espécies encontradas no Brasil, P. tigrinum e P. 

punctifer, no rio Amazonas, P. reticulatum, no rio Paraná e P. corruscans nos rios Paraná e 

São Francisco. 

O Pseudoplatystoma corruscans (Figura 1), conhecido no vale do São Francisco como 

surubim, tem corpo alongado e roliço, com o flanco e o dorso cobertos por máculas 

arredondadas, que lhe conferem a denominação popular de pintado em algumas regiões 

(BRITSKI et al., 1984). Não apresenta escamas, sendo revestido por pele espessa, com o 

primeiro raio das nadadeiras dorsal e peitorais precedidos por um acúleo. 

 

 

Figura 1 – Pseudoplatystoma corruscans, conhecido como pintado em algumas regiões 

devido as máculas arredondadas distribuídas pelo corpo. Fonte: 

http://www.pescabrasil.com.br/especies/pintado.gif 

 

É um peixe de hábito alimentar estritamente piscívoro (MARQUES, 1993), podendo 

alcançar mais de 100 kg (FOWLER, 1951), sendo que as fêmeas crescem mais que os 

machos. São espécies com características migratórias, reproduzindo-se no leito do rio e 

apresentando um período reprodutivo relativamente curto, compreendendo os meses de chuva 

(novembro a janeiro), quando o rio recebe um grande aporte de água (CREPALDI et al., 

2006). 

No Brasil, os surubins são os peixes de água doce de maior valor comercial, 

considerados produtos nobres por apresentarem carne saborosa, com baixo teor de gordura e 
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ausência de espinhas intramusculares, o que os tornam adequados aos mais variados preparos. 

Essas características atendem às preferências atuais e futuras do mercado de peixe e fazem da 

carne do surubim um produto com grandes possibilidades de exportação (KUBITZA et al., 

1998). 

As cataratas de Paulo Afonso e seus lagos respectivos já constituiam um obstáculo 

natural à migração de peixes. A construção de hidrelétricas entre o médio e o submédio São 

Francisco trouxe quatro novas barreiras que impedem a migração ascendente, que são os 

reservatórios de Xingó, Complexo de Paulo Afonso, Itaparica e Sobradinho. Estas 

construções associadas a inundações, poluição, sobrepesca e à introdução de espécies exóticas 

podem alterar ecossistemas e ameaçam as espécies aquáticas nativas, especialmente aquelas  

que executam migração para reprodução (GODINHO et al., 1997).  

Devido a esses fatores, o surubim é uma das espécies de peixe mais ameaçadas, com 

estoques próximos ao colapso (GODINHO et al., 2007). Um estudo feito em Pirapora (MG), 

mostrou que as capturas de surubim têm decrescido, de tal modo que em um intervalo de não 

mais que quinze anos foi reduzida em 75%, comprometendo não só a manutenção da espécie 

como também a continuidade das comunidades de pescadores (SUASSUNA, 2001). 

O trecho mais crítico é o do submédio São Francisco (Figura 2), onde as capturas dessa 

espécie era considerável no lago de Sobradinho até o sexto ano após o enchimento do 

reservatório, mas caíram drasticamente durante os três anos seguintes, atingindo 

aproximadamente metade da quantidade inicial e continuando a diminuir com o passar dos 

anos, assim como em todo o restante do rio. À jusante do reservatório de Xingó, o surubim 

representou apenas 0,4% do pescado capturado no ano de 1997 (SATO e GODINHO, 2003). 

Relatos locais afirmam que até a construção da Hidrelétrica de Sobradinho (1979) capturava-

se surubins na região, mas hoje esta espécie é tão rara, que é apelidada de “pé-de-cobra”. 
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Figura 2 – Rio São Francisco, destacando-se a região do submédio São Francisco localizado 

entre Sobradinho (BA) e Belo Monte (AL), considerado o trecho mais critico, correspondendo 

a 17% da bacia, onde relatos locais afirmam não encontrarem surubim na região. 

 

2.2 Repovoamento e manutenção da variabilidade genética 

No mundo, cerca de 70% dos recursos pesqueiros estão sobreexplorados, em declínio ou 

se recuperando do declínio (FAO, 1995). A preservação de espécies de peixes de água doce 

tem sido tradicionalmente conduzida através de programas de repovoamento, em que a 

conservação da variação genética é um componente essencial (AVISE, 1994). 

O repovoamento é uma das ações de manejo mais praticada em todo o mundo 

(WELCOMME, 1988), constituindo-se na soltura deliberada de certa quantidade de peixes em 

um corpo de água qualquer, tais como lagos, açudes, represas e rios. Em geral podem ser 

classificadas em (a) introdução, quando efetuada com uma espécie de peixe não pertencente 
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àquela bacia receptora; (b) manutenção, quando são regulares, com a finalidade de manter 

uma população de peixes, que não é capaz de se reproduzir naturalmente no ambiente onde 

foi estocado; (c) suplementação, quando se deseja aumentar a população de determinada 

espécie de peixe, ou sua variabilidade genética (WHITE et al., 1995; AGOSTINHO et al., 

2007). 

Hallerman (2003) afirma que para manter a viabilidade e a adaptabilidade das 

populações é necessária a manutenção da variabilidade genética. Está variabilidade permite 

que as espécies em condições naturais adaptem-se à diferentes situações (O´CONNEL e 

WRIGHT, 1997). Características valiosas como tolerância ao frio, melhor crescimento ou 

resistência a doenças podem ser conferidas por um único alelo ou em combinação com outros 

alelos ou loci. Cada variante alélica em cada locus codificante em uma população pode ser 

tomada como parte de um recurso genético da população (BEAUMONT e HOARE, 2003). 

Assim, se a persistência a longo prazo das espécies é o objetivo que a biologia da conservação 

pretende atingir, a variabilidade genética deve ser priorizada. 

Acasalamentos entre indivíduos aparentados altera a variabilidade e consequentemente, 

estes cruzamentos aumentam a homozigozidade. O aumento da homozigozidade pode expor 

alelos deletérios e causar depressão por endogamia. Dessa forma pode haver uma diminuição 

da sobrevivência geral da população, bem como variação substancial no crescimento e no 

desempenho reprodutivo, e aumento da taxa de deformidades (KINCAID, 1983; TAVE, 

1993). A retenção máxima da variabilidade genética é atingida através de cruzamentos de 

indivíduos selecionados geneticamente, mais do que por cruzamentos aleatórios (BALLOU e 

LACY, 1995). 

Outro ponto em questão diz respeito ao cruzamento entre peixes oriundos de múltiplas 

populações, estes cruzamentos levam à perda da distinção genética de cada população 

individual, sua identidade populacional, ocasionando uma redução na adaptabilidade pela 
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ruptura de adaptações locais ou co-adaptabilidade de complexos gênicos (MILLER e 

KAPUSCINSKI, 2003). 

A estrutura genética de uma espécie refere-se à distribuição da variabilidade e resulta de 

diversos fatores, como o sistema de acasalamento, fluxo gênico, níveis de endogamia e deriva 

gênica. Parâmetros como frequências alélicas, heterozigosidades esperada e observada, 

número de alelos, índices de fixação de Wright (FIS, FIT, FST), índices de relação, 

representatividade genética, tamanho efetivo populacional, entre outros são estimados para o 

conhecimento da estrutura genético-populacional, sendo esses parâmetros obtidos com a 

utilização de marcadores moleculares utilizados nesses estudos (ZUCCHI, 2002). 

 

2.3 Marcadores moleculares - Microssatélites 

Um grande avanço nas pesquisas genéticas voltadas a aquicultura foi dado com o 

emprego da tecnologia dos marcadores de DNA. Um marcador de DNA é tipicamente uma 

pequena região do DNA apresentando polimorfismo entre indivíduos (LIU, 1998). 

Os marcadores permitem o estudo comparativo de genótipos e esse termo tem sido 

utilizado para designar fatores morfológicos, bioquímicos ou genéticos passíveis de serem 

identificados (FERREIRA e GRATTAPAGLIA, 1998). Eles têm sido utilizados para diversas 

aplicações como avaliação da variabilidade genética em cruzamentos endogâmicos, 

transmissão parental, caracterização de espécies e linhagens, hibridização e construção de 

mapas de ligação para a identificação de loci de herança quantitativa (QTLs) (LIU e 

CORDES, 2004; ROMANA-EGUIA et al., 2005). 

Dentre esses marcadores moleculares, destacam-se os de microssatélite que possuem 

todas as características desejáveis a serem utilizadas em estudos de genética de populações, 

por apresentarem alto polimorfismo, serem co-dominantes e seletivamente neutros (POWELL 

et al., 1996).  
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Microssatélites são repetições simples de pequenas unidades no genoma, de um a seis 

pares de bases, chamados motivos, organizados em tandem. Encontra-se abundantemente nos 

eucariontes, distribuídas em todo o genoma, sendo estimadas em frequência de uma a cada 10 

kb nos peixes (WRIGHT, 1993). Elas são encontradas dentro das regiões não codificantes, 

introns, e nas sequências não gênicas, e apresentam herança mendeliana simples (CURRAN, 

1997). São regiões altamente polimórficas e seu alto polimorfismo é devido ao número de 

repetições. O polimorfismo das sequências de microssatélite é baseado nas diferenças de 

comprimento das sequências amplificadas, pois o número de repetições em cada 

microssatélite é variável (LITT e LUTY, 1989; WEBER et al., 1989). 

As regiões de microssatélites são flanqueadas por regiões conservadas de DNA, o que 

permite a construção de primers a partir dessas sequências, que amplifiquem as regiões repetitivas 

pela Reação em Cadeia da Polimerase (PCR) utilizando quantidades mínimas de DNA nas 

reações.  

Além disso, as seqüências de microssatélites apresentam comportamento co-dominante, 

onde ambos os alelos de um indivíduo heterozigoto são visualizados, sendo comumente 

usados no campo da pesca e aquicultura (CHISTIAKOV et al., 2006). Dentre as suas variadas 

aplicações, eles podem ser utilizados em estudos que abordam análises de estrutura genético-

populacional (PEREZ-ENRIQUEZ e TANIGUCHI, 1999; PEREZ-ENRIQUEZ et al., 2001; 

BALLOUX e LUGON-MOULIN, 2002; BOUDRY et al., 2002; COIMBRA et al., 2003). 

Os marcadores de microssatélites estão sendo cada vez mais utilizados em análises de 

estrutura populacional de vários organismos aquáticos como ostras (NACIRI et al., 1995) e 

peneídeos (WOLFUS et al., 1997; CRUZ et al., 2004; VALLES-JIMENEZ et al., 2005), além 

de estar sendo amplamente utilizado em peixes (SLETTAN et al., 1993; NIELSEN et al., 

1999; SALGUEIRO et al., 2003; LIU e CORDES, 2004). 
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Resumo 

 

O rio São Francisco é conhecido como “rio da integração nacional” devido ao seu curso 

percorrer cinco estados brasileiros. Construção de hidrelétricas associadas a outros fatores 

comprometem os peixes nesse ambiente, principalmente aqueles que executam migração. O 

Pseudoplatystoma corruscans, conhecido como surubim, é considerado o primeiro predador 

da bacia do rio São Francisco, sendo um peixe que executa migração e tendo seus estoques 

comprometidos devido às problemáticas existentes nesta bacia, especialmente na região do 

submédio São Francisco, sendo necessário investimentos em programas de propagação 

artificial para a recuperação de seus estoques naturais. Recomenda-se a utilização de um 

grande número de reprodutores em programas de repovoamento, porém entraves como mão-

de-obra e manejo despertam a necessidade da criação de um estoque fundador que mantenha 

uma diversidade genética compatível com as das populações naturais. O presente trabalho 

objetivou avaliar a estrutura genética de populações selvagens de surubim do rio São 

Francisco, através da utilização de marcadores moleculares de microssatélite. Um total de 128 

amostras de três populações foram analisadas para seis diferentes marcadores de 

microssatélite. Os produtos de PCR foram separados por eletroforese em gel de poliacrilamida 

e corados com nitrato de prata. Os resultados mostraram que apenas o locus Pcor28 mostrou-

se monomórfico. O número médio de alelos foi de 7,8 para todas as populações e o número 

médio de alelos efetivos foi de 4,7 para as populações de Remanso e Bom Jesus da Lapa e 4,6 

para a população de Três Marias. No total foram encontrados 47 alelos, sendo 6 alelos 

privados.  As heterozigosidades esperadas apresentaram média de 0,7498 para a população de 

Remanso, 0,7142 para a população de Três Marias e 0,7372 para a população de Bom Jesus 

da Lapa. As médias da heterozigosidade observada foram 0,7170, 0,6643 e 0,7132 para as 

populações de Remanso, Três Marias e Bom Jesus da Lapa respectivamente. Os loci que 

apresentaram desvio do equilíbrio de Hardy-Weinberg foram Pcor5 e Pcor21 para a 

população de Remanso, e apenas Pcor2 para as populações de Três Marias e Bom Jesus da 

Lapa. Os valores médios de FIS encontrados foram 0,0348, 0,0583 e 0,0160 para as 

populações de Remanso, Três Marias e Bom Jesus da Lapa respectivamente.  O índice de 

fixação FST obtido foi de 0,0246, indicando um pequeno grau de diferenciação entre as 

populações estudadas. Uma grande diversidade alélica foi encontrada nas populações 

estudadas, e o universo de alelos compartilhados entre as populações associados ao baixo 

valor do FST indicam que se trata de uma população panmítica. Com esse resultado, surubins 

capturados em toda a extensão do rio São Francisco poderiam ser utilizados no repovoamento, 

podendo buscar indivíduos de tamanhos maiores reduzindo o tempo de manejo em programas 

de repovoamento. Sendo assim, este trabalho caracterizou as populações selvagens quanto a 

sua variabilidade genética, podendo ser utilizado  como paramêtro para a construção do 

estoque fundador que será utilizado em programas de repovoamento ou na validação de 

estoques fundadores já existentes, bem como no monitoramento desses estoques a longo 

prazo. 
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1. Introdução 

 

O rio São Francisco apresenta 2700 km de extensão e percorre cinco estados brasileiros, 

que são os estados de Minas Gerais, Bahia, Pernambuco, Alagoas e Sergipe, sendo por este 

motivo chamado de “rio da integração nacional” (Ministério da Integração Nacional 2009). 

As cataratas de Paulo Afonso (nordeste brasileiro) e seus lagos respectivos já 

constituiam um obstáculo natural à migração de peixes e a construção de hidrelétricas 

localizadas entre o médio e o submédio São Francisco, trouxe quatro novas barreiras que 

associadas a inundações, poluição, sobrepesca e introdução de espécies exóticas, alteraram 

ecossistemas e ameaçam as espécies aquáticas nativas, especialmente aquelas  que executam 

migração para reprodução (Godinho et al. 1997). 

Pseudoplatystoma corruscans, uma espécie de bagre conhecido como surubim ou 

pintado, é uma das espécies de peixe mais ameaçadas da bacia do São Francisco. Ele é o 

primeiro predador da bacia, efetua piracema no período reprodutivo e é considerada a mais 

apreciada espécie de água doce do nordeste brasileiro (Marques 1993). Estudos mostram que 

a captura do surubim no rio São Francisco encontram-se próximas ao colapso e que a 

construção de novas barragens no curso principal do rio irão levar esta espécie à extinção nos 

próximos anos (Godinho & Godinho 2003; Godinho, Kynard & Godinho 2007). 

No mundo, cerca de 70% dos recursos pesqueiros estão sobreexplorados, em declínio ou 

se recuperando do declínio e a preservação de espécies de peixes de água doce tem sido 

tradicionalmente conduzida através de programas de repovoamento (FAO, 1995). 

A Estação de Piscicultura de Paulo Afonso (EPPA) desenvolve ações de repovoamento 

há mais de 35 anos, em atendimento à legislação e, recentemente, como condicionante de 

operação de seus empreendimentos. Paralelamente, o IBAMA vem efetivando, nos termos de 

uma Instrução Normativa, a ordenação das ações de repovoamento, transformando-as em 

programas que contemplem diversos aspectos dos ecossistemas que se deseja manejar. Dentre 
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estes está a preocupação com a manutenção da diversidade genética de cada espécie, um 

componente essencial que as permite adaptarem-se às adversidades do meio. Sem uma 

aderência adequada a princípios básicos de genética, a integração pretendida entre os animais 

do cativeiro e os de ambiente natural pode ter conseqüências adversas. 

Cada variante alélica em cada locus codificante em uma população pode ser tomada 

como parte de um recurso genético da população. Um alelo sozinho, ou em combinação com 

outros alelos ou loci, pode ser responsável por conferir a seu portador uma característica 

valiosa, como um aumento de resistência a uma doença, uma melhor tolerância ao frio ou 

melhor crescimento (Beaumont & Hoare, 2003). Assim, se a persistência a longo prazo das 

espécies é o objetivo que a biologia da conservação pretende atingir, a variabilidade genética 

deve ser priorizada. 

Um grande avanço nas pesquisas voltadas à aquicultura foi dado com o emprego da 

tecnologia de marcadores moleculares, destacando-se os de microssatélites, por possuírem 

características desejáveis como alto polimorfismo, serem co-dominantes e seletivamente 

neutros (Powell, Machray & Provan 1996). Eles tem sido usados com sucesso na obtenção de 

parâmetros genéticos, sendo amplamente utilizados em estudos que abordam análises de 

estrutura genético-populacional (Perez-Enriquez & Taniguchi 1999; Perez-Enriquez et al. 

2001; Balloux & Lugon-Moulin 2002; Boudry et al. 2002).  

A manutenção da variabilidade genética e conservação desta espécie são essenciais para 

os programas de repovoamento da bacia do São Francisco, bem como para as populações que 

vivem às margens do rio, como uma fonte acessível e de baixo custo de alimento nutritivo. 

O objetivo do presente trabalho foi realizar a genotipagem das populações selvagens de 

surubim do rio São Francisco, com o intuito de fornecer subsídio para o desenvolvimento de 

programas de repovoamento baseados no conhecimentos das populações selvagens para 

manutenção da variabilidade genética local. 
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2. Material e Metódos 

2.1 Coleta das amostras 

Tecido retirado da nadadeira adiposa de 128 indivíduos de surubim foram coletados em 

três  portos de desembarque (Fig. 1), em Remanso (BA) (44 amostras), Bom Jesus da Lapa 

(BA) (40 amostras) e Três Marias (MG) (44 amostras), e armazenados em etanol a 95%. 

 

Figura 1 – Bacia do rio São Francisco, destacando-se os pontos de coleta em Remanso-BA 

(círculo), Bom Jesus da Lapa-BA (quadrado) e Três Marias-MG (triângulo), locais onde as 

capturas de surubim ainda são registradas. 
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2.2 Extração do DNA genômico 

O DNA genômico foi extraído de acordo com Sambrook et al. (1989) tendo 10 mg de 

tecido sido digeridos em 100 mM NaCl, 20 mM Tris–HCl (pH 8,0), 100 mM EDTA, com 

SDS a uma concentração final de 0,05% e 100 ug/ml de Proteinase K. Após a digestão 

enzimática, a fase aquosa foi extraída uma vez com fenol, uma vez com 

fenol/clorofórmio/álcool isoamílico e uma vez com clorofórmio. O DNA foi precipitado com 

etanol absoluto resfriado e lavado com etanol a 70%. Em seguida, o DNA foi secado a 

temperatura ambiente e ressuspendido em TE (0,01 M Tris–HCl pH 7,4; 2,5 mM EDTA pH 

8,0). 

 

2.3 Amplificações dos loci de microssatélites por PCR  

Foram utilizados seis pares de primers disponíveis na literatura para esta espécie 

(Revaldaves et al. 2005; Pereira, Foresti & Oliveira 2009). A PCR foi conduzida em uma 

solução com volume final de 10 ul contendo 10 pmol de cada primer, tampão de PCR 1X (50 

mM de KCl, 10 mM de Tris–HCl, pH 8,3), 1,5 mM de MgCl2, 200 uM de cada dNTP, 1U de 

Taq DNA Polimerase Platinum (Invitrogen) e 20 ng de DNA genômico. Os ciclos térmicos 

consistituiram-se de desnaturação inicial a 95ºC por 4 min, seguida de 35 ciclos de 95ºC por 

30 s, uma temperatura específica de anelamento de primer por 30 s, 72ºC por 1 min e uma 

extensão final de 10 min a 72ºC. As temperaturas de anelamento foram 56Cº para os primers 

Pcor1, Pcor5 e Pcor21 e 58Cº para os primers Pcor2, Pcor10 e Pcor28. 

 

2.4 Genotipagem de microssatélites 

Os produtos de PCR foram separados por eletroforese em gel de poliacrilamida a 6% . A 

eletroforese foi conduzida a 1500 V, 60 MA e 55 W e durou em média 2 horas. Para a 

visualização do DNA, foi utilizado um protocolo padrão de coloração em nitrato de prata. Os 
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géis foram expostos a uma solução fixadora (ácido acético a 10%), corados com nitrato de 

prata a 0,01% e revelados com carbonato de sódio a 3%. Foi utilizado um marcador de peso 

molecular de 10 bp (Invitrogen) para estimar os tamanhos dos alelos. Ao término do processo 

de revelação, o gel foi scaneado e suas imagens foram processadas usando o Molecular 

Imaging Software Version 4.0 (©1994-2005 EASTMAN KODAK COMPANY, Rochester, 

New York, USA), para avaliação do tamanho aproximado dos alelos. 

Para a verificação dos alelos compartilhados foi feita uma comparação do universo de 

alelos das populações, onde os produtos de PCR das três populações para cada locus foram 

separados por eletroforese em gel de poliacrilamida a 6%. 

 

2.5 Análises estatísticas 

As análises estatísticas foram realizadas atráves de programas computacionais utilizados 

em estudos genético-populacionais. Parâmetros genéticos, tais como heterozigosidade 

observada e esperada (Ho e He), freqüências alélicas e genotípicas, testes para o desequilíbrio 

de ligação, desvios do equilíbrio de Hardy-Weinberg (HWE) e coeficiente de endocruzamento 

(FIS) de cada população para cada locus foram calculados usando-se o software Genepop 4.0 

(Raymond & Rousset 1995). O teste para o desequilíbrio de ligação e o desvio do equilíbrio 

de Hardy-Weinberg foram corrigido pelo método de Bonferroni (Rice 1989). 

O número de alelos efetivos e os alelos privados foram obtidos pelo programa GenAlEx 

6.3 (Peakall & Smouse 2006). Para testar a possibilidade da ocorrência de alelos nulos, que 

pode ser uma das causas para deficiências no número de heterozigotos, foi utilizado o 

programa Micro-cheker (Oosterhout et al. 2004). O FST, que mede o grau de diferenciação ou 

magnitude da variação devida a diferenças entre as populações e sua significância analisada 

pela variância molecular (AMOVA)  foram estimados usando o software Arlequin 3.01 

(Schneider, Roessli & Excoffier 2000). 
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O conteúdo de informação polimórfica (PIC), que indica o quanto o marcador utilizado 

pode ser informativo, foi calculado de acordo com Botstein et al. (1980). 

 

3. Resultados 

A variabilidade genética das populações selvagens de surubim para os cinco loci está 

descrita na Tabela 1. O locus Pcor28 apresentou-se monomórfico para todas  as populações. 

O número médio de alelos encontrados para as populações estudadas foi 7,8 para as três 

populações e o número médio de alelos efetivos, aqueles que são passados à geração seguinte, 

foram 4,7 para as populações de Remanso e Bom Jesus da Lapa e 4,6 para a população de 

Três Marias. O locus Pcor2 foi o que apresentou o maior número de alelos (14) e o Pcor1 foi 

aquele que apresentou o menor número de alelos (quatro) para todas as populações. Os 

tamanhos dos alelos para todos os loci está representado na Tabela 2. 

Para todas as amostras foi obtido um número total de 47 alelos, sendo 39 alelos para 

cada população. Desses 47 alelos, 6 alelos são privados, encontrados apenas nas populações 

de Remanso e Três Marias (Tabela 3). 

As heterozigosidades esperadas apresentaram média de 0,7498 para a população de 

Remanso, 0,7142 para a de Três Marias e 0,7372 para a de Bom Jesus da Lapa. As médias da 

heterozigosidade observada foram 0,7170, 0,6643 e 0,7132 para as populações de Remanso, 

Três Marias e Bom Jesus da Lapa, respectivamente. 

O desvio do equilíbrio de Hardy-Weinberg (HWE) quando corrigido por Bonferroni 

(Rice 1989) mostrou-se não significativo para os loci Pcor1, Pcor2 e Pcor10 e significativo 

para os loci Pcor5 e Pcor21 na população de Remanso (P<0,05). As populações de Três 

Marias e Bom Jesus da Lapa apresentaram quase todos os loci em equilíbrio de Hardy-

Weinberg à excessão do locus Pcor2 para ambas (P<0,05) (Tabela 1). 
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As análises do desequilíbrio de ligação corrigidas por Bonferroni (Rice, 1989) 

mostraram-se não significativas para todos os pares de locos. O conteúdo de informação 

polimórfica (PIC) variou de 0,472 a 0,870 para a população de Remanso, de 0,406 a 0,873 

para a de Três Marias e de 0,497 a 0,899 para a de Bom Jesus (Tabela1). 

Os valores médios de FIS encontrados para as populações de Remanso, Três Marias e 

Bom Jesus da Lapa foram 0,0348, 0,0583 e 0,0160, respectivamente. O índice de fixação FST 

obtido foi de 0,0176 entre as populações de Remanso e Três Marias, 0,0342 entre Remanso e 

Bom Jesus da Lapa e 0,0220 entre Três Marias e Bom Jesus da Lapa. O FST  total foi de 

0,0246, indicando um grau de diferenciação entre as populações de surubim do rio São 

Francisco. Pela análise de variância molecular (AMOVA), a variação entre as populações 

estudadas foi de 0,0245, a variação entre indivíduos dentro das populações foi de 0,0470 e a 

variação entre indivíduos foi de 0,9283. 
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Tabela 1. Variabilidade genética das populações selvagens do Pseudoplatystoma corruscans 

para os loci analisados. 

População      

 

Remanso 
     

 Pcor1 Pcor2 Pcor 5 Pcor10 Pcor21 

N 44 44 43 44 44 

A1 3 14 8 8 6 

Ae
2 

2,1 8,4 4,6 3,7 4,5 

na3 não sim não não não 

He
1 0,5347 0,8921 0,7939 0,7390 0,7897 

Ho
1 0,5454 0,7045 0,7674 0,7500 0,8181 

HWE1 ns ns * ns * 

FIS
1 -0,0203 0,2122 0,0338 -0,0150 -0,0365 

PIC4 0,472 0,870 0,761 0,695 0,749 

 

Bom Jesus 
  

 
  

 Pcor1 Pcor2 Pcor 5 Pcor10 Pcor21 

N 40 39 40 40 40 

A1 3 13 8 8 7 

Ae
2 2,3 10,7 3,7 3,2 3,7 

na3 não sim não não não 

He
1 0,5750 0,9190 0,7446 0,7028 0,7446 

Ho
1 0,6000 0,6410 0,7250 0,7000 0,9000 

HWE1 ns * ns ns ns 

FIS
1 -0,0441 0,3053 0,0267 0,0041 -0,2119 

PIC4 0,497 0,899 0,693 0,650 0,691 

 

Três Marias 
  

 
  

 Pcor1 Pcor2 Pcor 5 Pcor10 Pcor21 

N 43 42 43 42 43 

A1 4 12 8 8 7 

Ae
2 1,8 8,6 6,3 2,9 3,3 

na3 não sim não não não 

He
1 0,4497 0,8952 0,8517 0,6681 0,7067 

Ho
1 0,4090 0,6428 0,8372 0,6190 0,8139 

HWE1 ns * ns ns ns 

FIS
1 0,0695 0,2844 0,0172 0,0743 -0,1538 

PIC4 0,406 0,873 0,821 0,628 0,641 

n = número amostral; A = número de alelos; na = Presença de alelos nulos; Ho = heterozigosidade observada; He = 

heterozigosidade esperada; Fontes:  1Genepop;  2Genalex; 3Micro-Cheker;  4Botstein (1980); HWE = Equilíbrio de Hardy-

Weinberg, ns = não significante; * p<0,05, corrigido por Bonferroni, K=15; PIC=Conteúdo de informação polimórfica; 

FIS=Coeficiente de endogamia. 
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Tabela 2. Tamanho dos alelos e suas frequências (entre parênteses) por loci analisados. 

Locus 

 

Pcor1 

População Alelos NT 

Remanso - 
106 

(0,6364) 

108 

(0,1932) 

110 

(0,1705) 
            3 

Bom Jesus - 
106 

(0,5750) 

108 

(0,1375) 

110 

(0,2875) 
            3 

Três Marias 
103 

(0,0116) 
106 

(0,7209) 
108 

(0,1395) 
110 

(0,1279) 
            4 

 

Pcor2 

População Alelos NT 

Remanso 
190 

(0,0114) 

192 

(0,0114) 

195 

(0,0114) 
- 

199 

(0,0114) 

201 

(0,1023) 

204 

(0,1477) 

206 

(0,1364) 
- 

210 

(0,1477) 

212 

(0,1136) 

214 

(0,0909) 

216 

(0,0341) 

220 

(0,1477) 

222 

(0,0227) 

225 

(0,0114) 
14 

Bom Jesus - - 
195 

(0,0513) 
- 

199 

(0,0897) 

201 

(0,0897) 

204 

(0,0385) 

206 

(0,1410) 

207 

(0,0641) 

210 

(0,1026) 

212 

(0,0897) 

214 

(0,1282) 

216 

(0,0897) 

220 

(0,0513) 

222 

(0,0513) 

225 

(0,0128) 
13 

Três Marias - - - 
197 

(0,0119) 

199 

(0,0952) 

201 

(0,1071) 

204 

(0,0357) 

206 

(0,1071) 

207 

(0,1071) 

210 

(0,1786) 

212 

(0,1310) 

214 

(0,1190) 

216 

(0,0119) 

220 

(0,0833) 

222 

(0,0119) 
- 12 

 

Pcor5 

População Alelos NT 

Remanso 
144 

(0,0465) 

147 

(0,0465) 

148 

(0,0930) 

150 

(0,1628) 

152 

(0,1279) 

153 

(0,3837) 

155 

(0,0349) 

157 

(0,1047) 
        8 

Bom Jesus 
144 

(0,0125) 

147 

(0,0375) 

148 

(0,3750) 

150 

(0,2875) 

152 

(0,0250) 

153 

(0,0625) 

155 

(0,1875) 
- 

159 

(0,0125) 
       8 

Três Marias 
144 

(0,0581) 

147 

(0,1163) 

148 

(0,1395) 

150 

(0,2209) 

152 

(0,1512) 

153 

(0,1977) 

155 

(0,1047) 
- 

159 

(0,0116) 
       8 

 

Pcor10 

População Alelos NT 

Remanso 
150 

(0,0227) 

160 

(0,1136) 

163 

(0,2045) 

171 

(0,1591) 

177 

(0,0114) 
- 

181 

(0,4318) 

184 

(0,0455) 

191 

(0,0114) 
       8 

Bom Jesus - 
160 

(0,1375) 

163 

(0,1000) 

171 

(0,2500) 

177 

(0,0125) 

179 

(0,0125) 

181 

(0,4625) 

184 

(0,0125) 

191 

(0,0125) 
       8 

Três Marias 
150 

(0,0119) 

160 

(0,0595) 

163 

(0,1310) 

171 

(0,1667) 
- 

179 

(0,0119) 

181 

(0,5357) 

184 

(0,0595) 

191 

(0,0238) 
       8 

 

Pcor21 

População Alelos NT 

Remanso - 
111 

(0,3409) 

112 

(0,1477) 

114 

(0,0909) 

117 

(0,2045) 

119 

(0,1705) 

121 

(0,0455) 
-         6 

Bom Jesus 
107 

(0,0125) 
111 

(0,3375) 
112 

(0,1125) 
114 

(0,0125) 
117 

(0,3375) 
119 

(0,1500) 
121 

(0,0375) 
-         7 

Três Marias 
107 

(0,0116) 

111 

(0,2326) 

112 

(0,0116) 

114 

(0,0116) 

117 

(0,3837) 

119 

(0,3140) 
- 

123 

(0,0349) 
        7 

NT= número total de alelos por locus 



 

 

31 

Tabela 3. Tamanho dos alelos privados e suas frequências (entre parênteses) para os loci 

analisados. 

 Remanso Três Marias Bom Jesus Total 

Pcor1 - 103 (0,012) - 1 

Pcor2 190 (0,011) 197 (0,012) - 
3 

 192 (0,011) - - 

Pcor5 157 (0,105) - - 1 

Pcor10 - - - - 

Pcor21 - 123 (0,035) - 1 

Total 3 3  6 

 

4. Discussão 

Já foram realizados muitos estudos com marcadores de microssatélites para peixes de 

água doce como ciclídeos (WU et al., 1999) e bagres (SRIPHAIROJ et al., 2007; NA-

NAKORN & MOEIKUM, 2009), sendo este o primeiro trabalho avaliando a estrutura 

genética de populações selvagens de Pseudoplatystoma corruscans no rio São Francisco.  

Todos as microssatélites analisadas apresentaram polimorfismo, a exceção do Pcor28 

que se apresentou monomórfico. Em um trabalho com seis populações selvagens de surubim 

da bacia do Paraná (Pereira et al. 2009) o Pcor28 apresentou polimorfismo variando de 4 a 6 

alelos para as populações. Porém, em um outro trabalho realizado na bacia do Alto Paraguai 

com uma população selvagem dessa mesma espécie (Abreu 2008), este marcador apresentou-

se monomórfico de modo semelhante ao presente estudo. 

O número médio de alelos encontrados para as populações estudadas foi de 7,8 para 

cada uma. Em um trabalho realizado com 43 indivíduos de uma população selvagem de 

surubim da Bacia do Paraná o número médio de alelos encontrados foi 11,8 (Revaldaves et al. 

2005). Em um outro trabalho, Pereira et al. (2009) obtiveram um número médio de 15,8 

alelos no para seis populações selvagens da espécie nesta mesma bacia. Esses resultados 

diferem daqueles obtidos por Abreu (2008), que encontrou um número médio de 8,6 alelos 
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em uma população selvagem de surubim na bacia do Alto Paraguai, sendo esses valores 

próximos aos relatados neste trabalho. 

Revaldaves et al. (2005) registrou valor médio da heterozigosidade esperada de 0,814 e 

a da observada de 0,563. Quando comparados a este trabalho, os valores para a 

heterozigozidade esperada encontram-se próximos, porém os valores para a observada 

apresentam-se inferiores comparados aos das populações desse estudo. Para ambos os 

trabalhos, os valores das heterozigosidades observadas foram inferiores aos das esperadas 

indicando um aumento no número de homozigotos. 

Este deficit de heterozigotos também foi refletido no teste do desvio do equilíbrio de 

Hardy-Weiberg, onde os loci Pcor5 e Pcor21 apresentaram desvio para a população de 

Remanso. Nas populações de Três Marias e Bom Jesus da Lapa apenas o locus Pcor2 se 

apresentou em desequilíbrio. Esse desequilíbrio pode ser ocasionado por diversos fatores 

como amostragem não randômica, consanguinidade e presença de alelos nulos. Revaldaves et 

al. (2005) encontraram desvio significativo para quatro dos cinco loci analisados e atribuíram 

esse desvio a esses fatores. Alelos nulos são resultantes de mutações ocorridas nas regiões do 

DNA-alvo, em um ou em ambos os sítios de ligação dos primers, impossibilitando 

amplificação desse alelo. A presença de alelos nulos é muito comum em locus de 

microssatélites (Callen et al. 1993; O’Connell & Wright 1997). 

Além das mutações ocorridas nos sítios de ligação dos primers, Wattier et al. (1998) 

justificaram que o aparecimento de alelos nulos poderia ser causado pela amplificação 

diferencial de alelos de tamanhos diferentes. Nas reações de PCR, os alelos de menor 

tamanho mostram-se mais eficientes na competição para a amplificação do que os de maiores 

tamanhos, sendo assim, apenas os alelos de menores tamanhos poderiam ser detectados nos 
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indivíduos heterozigotos. Outra justificativa para a presença de alelos nulos, seria a baixa 

qualidade do DNA ou quantidade insuficiente nas reações (Benites 2008). 

Apenas para o locus Pcor2 foi confirmada a presença de alelos nulos, o qual apresentou 

desvio do Equilíbrio de Hardy-Weinberg (HWE) em duas das três populações analisadas. Para 

os demais loci que apresentaram desvio significativo do equilíbrio de Hardy-Weinberg, esse 

desvio poderia ser atribuído à endogamia, porém os baixos valores do FIS (Tabela 1) ressaltam 

que este desequilíbrio não representa um deficit significativo de heterozigotos, ou seja, a 

endogamia não é importante nessas populações. 

A análise do desequilíbrio de ligação foram corrigidas por Bonferroni (Rice 1989) e 

mostraram-se não significativas para todos os pares de locus em todas as populações. Esses 

mesmo resultado foi obtido no trabalho desenvolvido por Revaldaves et al. (2005), que 

afirmaram não ter encontrado locus ligados em 43 indivíduos de uma população selvagem da 

bacia do Paraná. 

Com relação ao conteúdo de informação polimórfica (PIC), que indica o quanto o 

marcador utilizado pode ser informativo, Botstein et al. (1980) classificam marcadores de PIC 

superiores a 0,5 como muito informativos, valores entre 0,25 e 0,5 mediamente informativos e 

valores inferiores a 0,25 pouco informativos. Os valores apresentados neste trabalho variaram 

de 0,472 a 0,870 para a população de Remanso, de 0,406 a 0,873 a população de Três Marias 

e de 0,497 a 0,899 para a de Bom Jesus indicando valores de mediamente a muito 

informativos.  

O FST total foi de 0,0246 entre as populações estudadas. Valores de FST entre 0 e 0,05 

indicam uma pequena diferenciação genética, valores entre 0,05 e 0,15 indicam uma 

moderada diferenciação, valores entre 0,15 e 0,25 indicam uma grande diferenciação e valores 

acima de 0,25 indicam uma diferenciação genética muito elevada (Hartl & Clark 1997). Os 
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valores encontrados neste trabalho mostram uma pequena diferenciação genética entre as 

populações deste estudo, porém a maior parte da diferença entre as populações se deve a 

variações intrapopulacionais. Este fato pode ser confirmado pela AMOVA, onde a variação 

entre as populações foi de 0,0245, a variação dentro das populações foi de 0,0470 e a  

variação entre indivíduos foi de 0,9283. 

O baixo valor do FST  total e o número de alelos e o tamanho deles descritos na Tabela 2, 

demonstram que as populações compartilham os mesmos alelos, em sua maioria, indicando 

tratar-se de uma população panmítica. Com esses resultados, surubins capturados em toda a 

extensão do São Francisco poderiam ser utilizados no programa de repovoamento da região 

do submédio São Francisco.   

O município de Remanso poderia ser utilizado como local de captura dos indivíduos 

para o programa de repovoamento dessa região por ser o local mais próximo à região onde 

será feito o repovoamento, porém esta região é considerada um local de alimentação e abrigo 

de peixes de menores tamanhos. Dessa forma, seria indicado a utilização de indivíduos de 

maiores tamanhos para a redução do tempo de manejo dos indivíduos utilizados nos 

programas de propagação artificial, podendo esses indivíduos serem capturados na região de 

Três Marias que recebe um grande aporte de peixes de tamanhos maiores na época 

reprodutiva.  

Com esses resultados, as populações selvagens de surubim no rio São Francisco foram 

caracterizadas podendo agora servir como paramêtro para a construção do estoque fundador 

que será utilizado em programas de repovoamento ou na validação de estoques já existentes. 
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4. CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

Este foi o primeiro trabalho avaliando a estrutura genética de populações selvagens de 

Pseudoplatystoma corruscans no rio São Francisco. 

Os marcadores de microssatélite usados mostraram uma ampla diversidade de alelos 

para as todas as populações. 

O baixo valor do FST e a indicação de que as populações compartilham os mesmos 

alelos em sua maioria, leva à conclusão de que os surubins que habitam o São Francisco 

constituem uma população panmítica. 

O programa de manejo de espécies sob ameaça de extinção através do auxílio e 

monitoramento pela genética molecular, torna-se mais eficiente. 

A análise da estrutura genética das populações selvagens do surubim dará subsídios aos 

programas de repovoamento na região do São Francisco, atendendo à Instrução Normativa do 

IBAMA, no que diz respeito à manutenção da diversidade genética local. 

O repovoamento na região do submédio São Francisco beneficiará as comunidades de 

pescadores que vivem às margens do rio São Francisco como uma fonte acessível e de baixo 

custo de alimento nutritivo, além de aumentar a renda desses pescadores que estão entre os 

mais desfavorecidos setores que vivem a cercanias dos reservatórios. 
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