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INTRODUCAO

A intensificag¢io do uso de recursos aquéaticos tem
produzido um grande impacto sobre as
comunidades de peixes. Aproximadamente 30.000
espécies de peixes encontram-se identificadas e uma
parte significativa se encontra extinta, ameacada
ou vulneravel (McAllister, 1999).

Dentre as acgdes antrépicas mais impactantes
destacam-se a construcdo de barragens, a
sobrepesca, o mau uso do solo na agricultura, o
descarte de esgoto sem tratamento prévio, a
construcéo de hidrovias e a introducéo de espécies
exéticas. Diante do decréscimo dos desembarques
pesqueiros, um aumento na conscientizacio geral
sobre a necessidade de conservacéio da diversidade
biolégica tem surgido na ultima década (Arias et
al., 1995; Avise e Hamrick, 1996). Por outro lado,
o aumento de areas produtivas, como a aquicultura,
e o futuro das populacgoes selvagens dependem
grandemente da variacéo genética das populacoes
naturais (Ryman, 1991). O estudo dessa variacéo é
assim fundamental para o desenvolvimento de
projetos de manejo sustentavel.

A variabilidade genética é de fundamental
importancia nos estudos de biologia béasica e
aplicada. E na verdade um pré-requisito, tanto para
o estudo de sistemas naturais como nos programas
de cruzamento em organismos vegetais e animais.
O estudo da variabilidade genética populacional e
especifica tém sido possivel devido ao
desenvolvimento de varios marcadores
moleculares. O uso das técnicas moleculares na
pesquisa  pesqueira tem  aumentado
dramaticamente nos ultimos anos devido ao
desenvolvimento das técnicas e também a
conscientizacio do valor dos dados genéticos. Nesse
sentido, os marcadores moleculares tém permitido
avancos nos estudos sobre anélise de estrutura de
estoques, aqiiicultura e taxonomia/ sistematica
(Ward e Grave, 1995).

Anais do VIIl Congresso de Ecologia do Brasil, 23 a 28 de Setembro de 2007, Caxambu - MG

Entre as técnicas mais usadas atualmente nos
estudos de genética de populacoes, estd a técnica
de microssatélites, que sdo marcadores
considerados adequados aos estudos de
variabilidade genética, por apresentarem um alto
grau de polimorfismo.

OBJETIVO

Considerando que os estudos com microssatélites
séo geralmente baseados na premissa de que todos
os alelos tém heranca mendeliana, ainda que isso
possa néo ser totalmente verdadeiro, o presente
projeto tem como objetivo principal analisar a
distribuicdo de alelos de microssatélites de trés
locus em dez casais de curimbatas (Prochilodus
lineatus) e sua respectiva progénie, proporcionando
assim ferramentas confidveis a serem usadas em
planos de manejo e estudos populacionais.

MATERIAL E METODOS

Os cruzamentos foram realizados na Estacdo de
Hidrobiologia e Aqticultura de Salto Grande da
empresa Duke Energy International, Geracéo
Paranapanema Ltda. De cada um dos pais foi
retirada uma amostra de nadadeira e foram
preservados cerca de 50 alevinos em etanol 95%.

O DNA genomico foi extraido com a resina Chelex
100 (5%) a partir das amostras de tecido preservadas
em etanol 95%. Um microlitro de sobrenadante
foi utilizado em cada reacdo em cadeia da polimerase
(PCR). A reacdo de PCR foi realizada em um volume
final de 12,5 ml com 0,5 unidade de Pht DNA
polimerase, 1,5 mM MgCl,, 4 mM de cada dNTP,
1X tampéo de reacdo e 5 mM de cada primer. Os
primers utilizados foram: Plin36 (GenBank
AY285820), Plin44 (GenBank AY285830), Plin52
(GenBank AY285836). Os produtos de PCR foram
resolvidos em gel de poliacrilamida a 6% e corados
com nitrato de prata. Os alelos foram identificados
visualmente com referéncia a um ladder de 10 pares



de bases utilizando o programa computacional
Kodak Digital Science 1D

RESULTADOS E DISCUSSAO

Com a analise dos dados, pode-se determinar o
genotipo dos parentais e da respectiva progénie
para os diferentes loci, bem como a freqiiéncia de
individuos com genétipos nédo esperados, ou seja,

individuos cujo gendétipo nédo corresponde a
segregacdo mendeliana esperada.

A freqiiéncia média de individuos com genétipos
nao esperados, para os diferentes primers
utilizados, foi de 62,85% para Plin36, em quatro
familias analisadas; 28,28% para Plin44, em dez
familias analisadas; e 8,26% para Plin52, em dez
familias analisadas.

Enquanto as pequenas freqiiéncias de individuos
portadores de genétipos ndo esperados, observadas
em algumas analises, possam ser explicadas pela
ocorréncia de mutacgdes nos individuos da geracéo
F1, as elevadas freqiiéncias de individuos
portadores de genétipos ndo esperados, observadas
nos experimentos, podem estar associadas a
presenca de alelos nulos, descritos em diversos
sistemas de microssatélites, isso porque os alelos
nulos sdo resultado de mutacées, tais como
substituicdo, insercéo e delecdo em uma ou em

ambas as regides de anelamento dos primers no
DNA (Callen et al. 1993).

CONCLUSAO

No estudo de populacoes, os alelos nulos podem
complicar a interpretacio dos desvios do equilibrio
de Hardy-Weinberg, e os multiplos nulos podem
confundir a analise da estrutura da populacgédo. A
estimativa de freqiiéncia dos alelos nulos para cada
locus, realizada no presente trabalho, pode
contribuir para uma melhor avaliagdo da estrutura
genética de populacoes naturais e determinar a
variabilidade genética de individuos introduzidos
em acoes de peixamento de Prochilodus lineatus.
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