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1. INTRODUÇÃO 

 
A produção total de peixes deve aumentar para 204 milhões de toneladas em 

2030, 15% a mais que em 2018, com a participação da aquicultura crescendo dos 
atuais 46%, de acordo com o Estado Mundial da Pesca e Aquicultura (FAO, 
2020).Com ampliação da demanda torna-se necessário o estudo de espécies nati-
vas, as quais apresentam um viável interesse econômico, porém é importante con-
hecermos sobre a genéticas e os padrões de população, pois com informações 
genéticas pode se caracterizar indivíduos e avaliar a variabilidade genética das po-
pulações TREMEA et al. (2017), para serem utilizados em futuros programas de 
melhoramento e manejo de recursos pesqueiros. Os peixes da família Pimelodidae, 
são conhecidos pela presença em grandes e importantes bacias hidrográficas, rea-
lizando migrações durante o período reprodutivo BARTHEM; GOULDIN (1997). O 
jundiá amazônico (Leiarius marmoratus), em seu ambiente natural, apresenta há-
bito alimentar piscívoro, mas, demonstram tendências onívoras quando cultivado 
no fundo dos rios, onde a temperatura da água varia de 24 a 26°C RAMÍREZ; MER-
LANO et al. (2010). Geralmente incorporado a piscicultura devido a apreciação de 
sua carne, e ausência de escamas HONRATO et al. (2015). 

A genética da conservação utiliza ferramentas biotecnológicas em prol da pre-
servação da biodiversidade, sendo empregada com diversos objetivos, desde a dis-
criminação de espécies ou subespécies ameaçadas de extinção até a elaboração 
final de projetos de manejo estratégico e determinação de status de conservação 
de uma espécie FRANKHAM et al.(2002). O Brasil mesmo tendo um grande poten-
cial para a aquicultura como vasta extensão de água e uma ampla diversidade ge-
nética, não utiliza as tecnologias genética para conservação de seus recursos na-
turais. Para isso é fundamental que ocorra o estudo da genética das populações 
dos peixes nativos, e podemos fazer isso a partir da aplicação da tecnologia mole-
culares com o auxílio de marcadores microssatélites (SSR ou STR). 

A obtenção desses marcadores é promovida através Reação em Cadeia da 
Polimerase (PCR), utilizando primers específicos para as regiões do DNA que flan-
queiam os microssatélites. Então, é possível obter a amplificação das sequências 
específicas que contém a repetição, e o polimorfismo será resultante da quantidade 
de repetições. Este trabalho tem como objetivo identificação de Loci Potencial-
mente Amplificáveis de Microssatélites (PAL) para a espécie Jundiá Amazônico 
(Leiarius marmoratus). 

  
2. METODOLOGIA 

 
Os dados foram obtidos da espécie Leiarius marmoratus através de uma 

biblioteca de DNA, pelo sequenciador GAllx (Illumina, USA). Para identificar os 
SSRs nas leituras provenientes do sequenciamento, se utilizou o programa 
PAL_FINDER_v.0.02.03 CASTOE et al. (2012). Os SSRs foram classificados em: 



 

 

dinucletídeos (2mer), trinucleotídeos (3mer), tetranucleotídeos (4mer), 
pentanucleotídeos (5mer) e hexanucleotídeos (6mer), apresentando simples 
repetições de no mínimo, 12 pb (pares de base) de comprimento para os 
microssatélites 2mer, 3mer e 4mer, e para 5mers e 6mers, pelo menos 3 
repetições.Os microssatélites localizados foram agrupados para um subdiretório 
local do programa Primer3 v.2 (LANCE et al., 2013). Logo os loci SSRs que 
obtiveram sequencias flanqueantes adequadas para o desenho de primers, foram 
chamadas de Loci Potencialmente Amplificáveis (PALs) e os loci que apresentaram 
unidades longas de repetições (4mer, 5mers e 6mers) com sequência de repetição 
com pelo menos sete repetições observada, foram denominados de "Best PALs” 
(bPALS) ou seja os melhores microssatélites para a amplificação, toda essa análise 
foi realizada a fim de focar em dados específicos. 
 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

A partir do sequenciamento foi gerado o total de bases de 194.794.300 para 
o Jundiá Amazônico. O tamanho total do genoma da espécie estudada é 
desconhecido, mas ao considerar genomas de peixes que já foram estudados, 
pesquisadores encontram valores próximos a 1,250 Gpb KATAGIRI et al. (2005), 
JIANG et al. (2013). Relacionando esse valor e utilizando o sequenciador GAllx, 
para a Hemisorubim platyrhynchos (Jurupoca), foi obtida a cobertura de 
aproximadamente 14,96 % do genoma TREMEA et al. (2017). O motivo com maior 
número de loci foi AC e entre os trinucleotídeos o motivo ATT e tetranucleotídeos 
o motivo AAAT. Nos loci pentanucleotídeos e hexanucleotídeos, os motivos mais 
comuns foram ATTTT e ATTTTT, respectivamente (Figura 1). 

    

 
Figura 1. Comparação do número total de loci, número de loci potencialmente 

amplificáveis (PALs) e melhores loci potencialmente amplificáveis (bPALs), 
identificados por motivo das repetições de microssatélites. Em relação aos “Best 
PALs” (caraterizados como melhores para a amplificação), encontrados neste 
estudo vale dizer, que os mais frequentes são os tetranucleotídeos, seguidos dos 
hexanucleotídeos. Os bPALs representam um pequeno valor, da parcela total de 
microssatélites. Os bPALs, estes loci SSRs apresentam unidades longas de 



 

 

repetições (4mers, 5mers e 6mers) e trechos mais longos de repetições (mais de 
sete unidades de repetições observadas), que são mais propensos a serem 
variáveis nas populações CASTOE et al. (2012), LANCE et al. (2013). 

O número de bPALs encontrados neste trabalho de maior relevância foi o 
motivo AAAT com um valor de 101 (fig. 5). Assim como valores próximos aos 
encontrados por CASTOE et al. (2012) em aves (100 - 450) e por Tavares (2014) 
em peixes (164). 
 

4. CONCLUSÕES 
 

Os resultados obtidos apontam para um grande número de marcadores do 
tipo PALs e bPALs que apresentam uma grande taxa de polimorfismo, para a 
espécie Jundiá Amazônico (Leiarius marmoratus). 
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