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RESUMO 

O pacamã (Lophiosilurus alexandri) é um bagre endêmico da bacia do rio São 

Francisco, atualmente classificado pelo ICMBio como uma das espécies ameaçadas de 

extinção. Seis programas de repovoamento dessa espécie são conduzidos ao longo de 

toda a extensão do rio. Para que tais programas sejam de fato efetivos, é preciso que 

haja o devido acompanhamento genético dos reprodutores, de modo que a diversidade 

genética das populações não seja afetada. Dentre os estudos que complementam as 

ações de repovoamento está a identificação do melhor índice de relação de parentesco 

para que se priorizem cruzamentos entre indivíduos não aparentados. O presente 

trabalho objetivou avaliar qual o índice que melhor representa as relações entre 

indivíduos selvagens sem grau de parentesco e das Estações de Piscicultura da Codevasf 

em Bebedouro (PE), de Itiúba (SE) e de Três Marias (MG) com grau de parentesco 

conhecido (famílias de irmãos completos compartilhando 50% da genética dos seus 

parentais) com o uso de marcadores microssatélites. Os índices de Wang (RW) e Lynch 

& Li (RLL) foram os que mostraram valores mais próximos aos esperados. Entre 

indivíduos selvagens de duas localidades (alto e submédio São Francisco), valores 

negativos, mas muito próximos a zero foram encontrados. A partir das combinações par 

a par das famílias de cativeiro, foi possível determinar que passe a existir alguma 

relação de parentesco entre pares de indivíduos com valores maiores ou iguais a 

0,12 para RW e 0,03 para RLL. 

 

Palavras-chave: Lophiosilurus alexandri; rio São Francisco; parentesco; 

repovoamento; microssatélites. 
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INTRODUÇÃO 

 

 A bacia do rio São Francisco, um dos maiores recursos hídricos do Brasil, está 

distribuída em uma área de aproximadamente 639.219 km² (Pereira et al., 2007) e 

abrange diversos Estados em torno de seu percurso, a citar Minas Gerais, Bahia, 

Pernambuco, Alagoas, Sergipe e o Distrito Federal, ocupando cerca de 7,6% do 

território nacional (Godinho & Godinho, 2003). Para melhor classificação dos seus 

recursos e tendo em vista a sua proporção, a bacia atualmente se divide em quatro 

unidades fisiográficas bem delimitadas: alto, médio, submédio e baixo São Francisco 

(Pereira et al., 2007). 

 Essa bacia apresenta grande importância dentro do cenário brasileiro: é fonte de 

subsistência para populações ribeirinhas, abastecimento urbano e industrial (Godinho & 

Godinho, 2003); há o desenvolvimento de atividades agrícolas irrigadas em suas 

margens, apresenta um potencial hidrelétrico que já é aproveitado em determinados 

trechos do rio para a geração de energia, além de apresentar uma extensa diversidade 

faunística (Sato & Godinho, 1999). São descritas 244 espécies habitantes do São 

Francisco, das quais 214 são nativas (Barbosa & Soares, 2009) e, neste total, 

encontram-se espécies de alto valor comercial para a pesca como o curimatá-pacu 

(Prochilodus argenteus), o dourado (Salminus brasiliensis), o piau-verdadeiro 

(Leporinus obtusidens), o surubim (Pseudoplatystoma corruscans), o matrinchã 

(Brycon orthotaenia), entre outros. 

 Contudo, o desenvolvimento dessas atividades desencadeou uma série de 

impactos ambientais ao longo do rio. Destacam-se principalmente as instalações de 

usinas hidrelétricas que afetaram diretamente a biodiversidade e sua manutenção no 

meio ambiente. Essas estruturas são responsáveis por gerar grandes barramentos físicos 

no rio São Francisco, tendo como consequências o aumento da coluna d’água, seguido 

das inundações de terrenos e áreas de vegetação, e, em nível biológico, as barragens 

tendem a impedir o curso de algumas espécies da ictiofauna que realizam migração 

reprodutiva, a piracema, bem como prejudicam a sobrevivência de espécies bentônicas 

de áreas rasas uma vez que a profundidade local aumenta de acordo com a contenção 

física da água. 
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 A distribuição das usinas pelo rio também são critério de avaliação dos riscos à 

biodiversidade. Contabilizam-se oito usinas hidrelétricas instaladas apenas nas regiões 

do submédio e baixo São Francisco (Lima, 2016), o que compromete drasticamente as 

relações do ecossistema local e as condições de vida das comunidades pesqueiras que 

dependem do alimento proveniente do rio. Diante disso, medidas mitigatórias foram 

postas em prática de modo a preservar e promover a manutenção dos estoques naturais, 

tendo como uma das primeiras ações o decreto-lei n° 794/1988, Artigo 68 do Código de 

Pesca: 

“As represas dos rios, ribeirões ou córregos devem ter como 

complemento obrigatório obras que permitam a conservação da fauna 

fluvial, seja facilitando a passagem dos peixes, seja instalando 

Estações de Piscicultura para o repovoamento” (Brasil, 1988). 

 Atualmente existem seis Estações de Piscicultura governamentais, instaladas ao 

longo da bacia, que desenvolvem as ações de repovoamento previstas por lei: uma 

localizada no alto São Francisco (Três Marias, MG), uma no médio (Xique-Xique, BA), 

uma no submédio (Bebedouro, PE) e duas no baixo (Betume e Itiúba, SE), além de uma 

Estação pertencente à Chesf no submédio (Paulo Afonso, BA) (Dantas, 2010; Lopes et 

al., 2013). 

 Em 2015, programas de recuperação e conservação de espécies da fauna 

aquática da bacia do São Francisco foram postos em prática pelo Instituto Chico 

Mendes (ICMBio). Dentre as espécies classificadas como “vulneráveis”, se encontra o 

Lophiosilurus alexandri, um bagre da ordem Siluriforme e família Pseudopimelodidae 

(Carvalho et al., 2016), popularmente conhecido como pacamã. É caracterizado como 

uma espécie bentônica, sedentária, carnívora de hábito noturno e que apresenta cuidado 

parental com a prole realizado pelos machos (Sato et al., 2003; Santos e Luz, 2009). O 

que o torna atrativo para a aquicultura é o seu potencial de mercado, uma vez que sua 

carne é firme, vermelha, com alto rendimento de filé e não contém espinhas 

intramusculares (Tenório et al., 2003; Luz e Santos, 2008). 

 O repovoamento, atividade que produz grandes quantidades de formas juvenis 

em cativeiro a partir de potenciais reprodutores para renovação dos estoques naturais, 

tem sido a estratégia utilizada para a recuperação do L. alexandri. Para que isso seja 

possível, faz-se necessário um controle adequado dos cultivos com atividades de 
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renovação dos plantéis, realização de desovas individualizadas e marcação física, a fim 

de manter preservada a diversidade genética dos indivíduos repovoados. Sem o controle 

há o risco do uso de reprodutores aparentados no acasalamento, o que resulta em perda 

da variabilidade genética e no aumento da consanguinidade (Moreira et al., 2007; Povh 

et al., 2009; Ribeiro et al., 2016). É de suma importância a maximização da diversidade 

genética entre reprodutores para o desenvolvimento de um programa de repovoamento 

verdadeiramente eficaz (Coimbra et al., 2017). 

 Alguns estudos podem ser realizados durante as ações de repovoamento para 

evitar a relação de aparentados e verificar a proximidade genética entre os animais, a 

exemplo da avaliação do índice de parentesco. A estimativa do índice de parentesco nas 

práticas de repovoamento é uma técnica eficaz quando se deseja identificar a 

semelhança genética entre indivíduos fisicamente isolados a fim de evitar cruzamentos 

indesejados (Rodzen et al., 2004), uma vez que a efetividade da manutenção dos 

estoques naturais se dá pela inserção de animais com a maior diversidade genética 

possível.  

 As microssatélites, também chamadas de Sequências Simples Repetidas (SSR), 

são marcadores constituídos por até seis nucleotídeos capazes de identificar indivíduos 

heterozigotos, são seletivamente neutras, com níveis elevados de alelos polimórficos e 

de fácil amplificação via PCR (reação em cadeia da polimerase) com o auxílio de 

primers específicos que flanqueiam a zona da microssatélite (Chistiakov et al., 2006). A 

partir da análise genotípica resultante dos estudos com microssatélites é possível 

determinar a relação genética entre pares de indivíduos e as contribuições dos parentais 

na formação da prole com o auxílio de softwares especializados em tais estimativas.  

Existem diversos índices capazes de estimar as relações de parentesco entre 

indivíduos ou grupos. Contudo, é preciso definir qual deles retrata mais fielmente as 

relações da espécie em questão. Diante disso, fez-se necessária a avaliação de famílias 

mantidas em cativeiro pelas Estações de Piscicultura envolvidas neste projeto com o 

objetivo de encontrar o melhor índice de parentesco, a partir de relações de parentesco 

já conhecidas (irmãos completos compartilhando 50% da genética), que servirá de 

referência para a manutenção da diversidade dentro das famílias, bem como auxiliar na 

formação de novos cruzamentos entre reprodutores que também promovam o aumento 

da variabilidade genética e a diminuição da consanguinidade entre indivíduos. 
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OBJETIVOS 

 Objetivo geral 

 Determinar o melhor índice de relação de parentesco que descreve relações entre 

irmãos completos de pacamã. 

 Objetivos específicos 

 Estimar a relação de parentesco para três famílias de irmãos completos de 

pacamã provenientes de três Estações de Piscicultura: uma situada em 

Bebedouro (PE), outra em Itiúba (SE) e a última localizada em Três Marias 

(MG); 

 Determinar, com base em relações de parentesco conhecidas, o(s) índice(s) que 

mais se aproxima(m) do percentual esperado: irmãos completos compartilhando 

50% da genética de seus parentais. 

MATERIAIS E MÉTODOS 

 Coleta do material 

 Foi selecionada uma família constituinte do plantel mantido pela Estação de 

Piscicultura da Codevasf situada em Bebedouro (PE), uma da Estação de Itiúba (SE) e 

uma proveniente da Estação de Piscicultura de Três Marias (MG) (Tabela 1), cujos 

reprodutores foram marcados com PIT tags (Passive Integrated Transponder) e 

cruzados para a obtenção dos irmãos completos (full-sib) (Figura 1). Foi coletada uma 

porção da nadadeira caudal de 20 animais de cada prole da Estação de Bebedouro e de 

21 animais selvagens provenientes das regiões do alto e submédio São Francisco, todos 

com tamanho médio de 10 centímetros, possibilitando a coleta do tecido sem ocasionar 

a morte dos indivíduos ou prejudicar a função motora. Da Estação de Três Marias foi 

coletado um total de treze larvas de pacamã e tecido da nadadeira caudal dos 

reprodutores dessa progênie. A conservação do material foi realizada em álcool a 95% e 

o armazenamento a -80° C para posterior análise no Laboratório de Genética Aplicada 

da Universidade Federal Rural de Pernambuco, Recife, Brasil. 
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Tabela 1: Determinação dos reprodutores para a formação das famílias de referência a 

serem utilizadas no estudo de relação de parentesco. 

Família Reprodutor Identificação (PIT Tag) 

BEB 
21 (M) 16125 

19 (F) 28625 

BH 
1 (M) 3602 

2 (F) 3618 

IT 
1 (M) 14117 

2 (F) 330754 

 

 Extração de DNA 

 A extração do DNA foi realizada com base no protocolo fenol: clorofórmio, 

descrito por Sambrook et al. (1989). 

 Microssatélites 

 Foi utilizado um conjunto de sete primers de microssatélites (Tabela 2) no 

plantel de reprodutores, desenhados pelo Laboratório de Genética da Conservação da 

PUC-Minas com a denominação “Lalex”, todas modificadas com a inserção da cauda 

M13 (5’-TGTAAAACGACGGCCAGT-3’) de Schuelke (2000) e aplicadas nas famílias 

selecionadas por apresentarem polimorfismo necessário para a execução do estudo (n° 

de alelos ≥2) (Almeida et al., 2006). A literatura mostra o uso de pelo menos seis 

marcadores microssatélites em trabalhos com a mesma finalidade (Sriphairoj et al., 

2007; Almeida et al., 2006; Sekino et al., 2004). O DNA previamente extraído foi 

submetido à PCR seguindo o protocolo de Schuelke (2000). Cada amostra teve um 

volume final de 10 µl, sendo 50 ng/µl de DNA genômico, 10 mM de Tris-HCl pH 8.4, 

50 mM de KCl, 2,5 mM de MgCl2, 8 pmoles de cada primer R (reverse) e da 

fluorescência-M13, 2 pmoles do primer F (foward), 200 µM de cada dNTP e 1U de Taq 

polimerase. Os ciclos de amplificação do DNA consistiram em uma fase inicial de 

desnaturação a 94° C por 5 minutos, partindo para 30 ciclos de 94° C (30 segundos) / 

56° C (45 segundos) / 72° C (45 segundos), seguido por mais 8 ciclos de 94° C (30 

segundos) / 53° C (45 segundos) / 72° C (45 segundos), e uma extensão final de 72° C 

por 10 minutos. Em seguida, o produto da PCR passou por eletroforese em gel de 

agarose 1% para verificação do material amplificado. Por fim, 1,5 µl desse produto 

foram adicionados em uma solução contendo 13 µl de formamida + 0,5 µl de LIZ 600 
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(solução padrão de tamanho de fragmentos) e corridos em genotipagem no sequenciador 

automático GeneAnalyzer ABI 3500. 

Tabela 2: Marcadores microssatélites “Lalex” desenvolvidos pela PUC-Minas. 

Locus Motif Sequências dos primers (5' - 3') Ta (°C) Faixa de tamanho do alelo (pb) 

Lalex1 (AT)8 
F: GGACGTCATACCTTCTCTGTCC 

60 118 - 124 
R: CTGAACACACTCAGAGGAAAGC 

Lalex5 (CT)8 
F: CCGTAACAGGCTCGGTTTT 

60 109 - 139 
R: AGAGACAGGTCTGGGGAACA 

Lalex25 (TG)8 
F: AGACATGTTGCTGCCCTCCA 

60 184 - 286 
R: CTATAGAAACAGAAGCGCTAA 

Lalex30 (CG)8 
F: CACCGATTCAGAAACTGAAGG 

60 177 - 203 
R: ATGCAGAAAAATCGCAAACA 

Lalex37 (CAG)6 
F: TGGGTTAAACGCAAAACAATC 

62 259 - 265 
R: GAGACAGACACACTGGACTTTGA 

Lalex38 (AT)9 
F: GCGAAAATCGCAGGTTTCT 

62 277 - 295 
R: ACGATATTCACGCACAAGA 

Lalex58 (TTC)6 
F: CAGAACCGTCCTGTTCAACC 

60 282 - 288 
R: CCAACACCGTCACTCCTAACT 

Motif = motivo de repetição; Ta = temperatura de anelamento; pb = pares de base. 

 Análise dos dados 

 Os resultados das genotipagens dos marcadores microssatélites foram utilizados 

para a determinação dos alelos através do software GeneMarker v2.6.0 (SoftGenetics, 

2004-2016). As frequências alélicas foram obtidas pelo Coancestry (Wang, 2011) que 

também foi usado para calcular as relações de parentesco e o percentual de indivíduos 

não relacionados usando os coeficientes de Wang RW (2002) e Lynch & Li RLL (Lynch, 

1998; Li et al., 1993). 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 Com os tamanhos dos alelos definidos através das genotipagens realizadas, 

foram calculadas as frequências alélicas para cada família (Tabela 3) nas quais se 

observou valores desde 0,17 até 1,0, revelando uma alta consanguinidade para 

determinados marcadores microssatélite. Dois alelos privados foram detectados na 

Estação de Três Marias: o 123 (Lalex1) e o 181 (Lalex30). O polimorfismo das 

microssatélites foi muito baixo com a maior parte delas mostrando apenas dois alelos, à 

exceção do Lalex30 com quatro alelos e do Lalex38 com três alelos. 
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Tabela 3: Distribuição de alelos e suas respectivas frequências em três famílias de 

irmãos completos de Lophiosilurus alexandri construídas nas Estações de Piscicultura 

de Pernambuco (BEB), Minas Gerais (BH) e Sergipe (IT). 

Locus Alelos   Locus Alelos 

Lalex1 

     

Lalex37 

    

 

121 123 125 

   

262 265 
 

 BEB 0,575 _ 0,425 

  

BEB 0,775 0,225 
 

 BH 0,5 0,384 0,115 

  

BH 0,5 0,5 

  IT 0,6 _ 0,4 

  

IT 0,525 0,475 

  Lalex5 

     

Lalex38 

    

 

135 139 

    

277 289 291 

 BEB 0,8 0,2 

   

BEB 0,4 0,25 0,35 

 BH 0,923 0,076 

   

BH _ 1 _ 

 IT 0,55 0,45 

   

IT 0,7 0,3 _ 

 Lalex25 

     

Lalex58 

    

 

254 266 

    

284 287 
 

 BEB 0,5 0,5 

   

BEB 0,825 0,175 
 

 BH _ 1 

   

BH 0,846 0,153 
  

IT _ 1 

   

IT 0,725 0,275 
  

Lalex30 

     
 

    

 

177 181 185 187 
 

 
   

 BEB _ _ 0,5 0,5 
     

 BH 0,269 0,73 _ _ 
      

IT _ 0,125 0,5 0,375             

 

O número de alelos em cada família (Tabela 4) se manteve pequeno (dois alelos) 

para a maioria dos casos, com exceção dos Lalex1, Lalex30 e Lalex38 que apresentaram 

três alelos em alguma família. Houve casos como o do Lalex25 que revelou uma 

elevada consanguinidade para duas das três famílias, com um único alelo.  

Como a consanguinidade na Estação de Bebedouro era muito alta, não foi 

possível encontrar situações em que quatro alelos fossem detectados entre os parentais 

(situação em que ambos os parentais fossem heterozigotos para um dado marcador), que 

variaram entre um e dois alelos apenas. Em estudos de relação de parentesco, quanto 

mais polimórficas forem as microssatélites, mais precisos serão os índices de relação 

(Moraes et al., 2012).  
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Tabela 4: Número de indivíduos (N), número de alelos (Na) e médias de todos os loci. 

  Lalex1 Lalex5 Lalex25 Lalex30 Lalex37 Lalex38 Lalex58 Média 

BEB 

        N 20 20 20 20 20 20 20 

 Na 2 2 2 2 2 3 2 2,14 

BH 

        N 13 13 13 13 13 13 13 

 Na 3 2 1 2 2 1 2 1,85 

IT 

        N 20 20 20 20 20 20 20 

 Na 2 2 1 3 2 2 2 2 

 

Ao comparar a quantidade de alelos detectados no L. alexandri com outras 

espécies da mesma família, a exemplo do Microglanis cottoides e do Pseudoplatystoma 

punctifer, ambos com detecção de 2 até 20 alelos (Revaldaves et al., 2005; Saulo-

Machado et al., 2013; Shibatta, 2003), foi possível enxergar uma margem de alelos 

detectados em indivíduos selvagens de pacamã muito inferior (2 a 6 alelos). Esse baixo 

número de alelos talvez possa estar atrelado à espécie e sua estratégia de vida 

(deslocamento limitado e cuidado parental). Outra espécie de bagre de outro continente, 

Neoceratodus forsteri, para o qual um montante de 336 marcadores microssatélites foi 

desenhado, apenas 11 desses marcadores resultaram em algum polimorfismo que 

também se margeou entre 2 a 6 alelos e teve sua baixa diversidade genética também 

associada a mesma estratégia de vida sedentária e de cuidado com a prole (Hughes et 

al., 2015) – o que fortalece a hipótese de que o comportamento desses animais de fato 

interfira na sua diversidade genética.  

Para explorar as similaridades genéticas entre os irmãos completos de cada 

família, um total de 458 combinações par a par, chamadas díades, foi considerado no 

cálculo uma vez que o sexo dos indivíduos (juvenis) de cada prole não estava disponível 

e todos foram tratados como potenciais casais. Tanto RW como RLL foram fiéis em 

expressar valores de parentesco próximos ao esperado (Tabela 5; Figura 1), sendo este o 

de irmãos completos compartilhando 50% da genética parental. 

Tabela 5: Índices de relação de parentesco estimados para as proles de irmãos 

completos nos plantéis da Estação de Piscicultura de Bebedouro (PE), de Itiúba (SE) e 

de Três Marias (MG). 
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  Índices (média) 

  Wang Lynch & Li 

BEB 0,58 ± 0,03 0,54 ± 0,04 

BH 0,54 ± 0,07 0,51 ± 0,09 

IT 0,64 ± 0,03 0,60 ± 0,04 

 

Figura 1: Gráfico comparativo dos índices de parentesco avaliados para as proles de 

irmãos completos. 

 

 Os mesmos índices foram aplicados em duas populações de animais selvagens 

(Tabela 6), uma do submédio e outra do alto (Três Marias – BH), a fim de garantir que 

ambos sejam verdadeiros em suas estimativas, uma vez que se espera uma ausência de 

parentesco entre animais de ambiente natural. Os resultados garantiram a eficiência dos 

índices de Wang e Lynch & Li ao encontrarem valores negativos de relação parental, 

porém muito próximos a zero. 

Tabela 6: Índices de relação de parentesco estimados para populações de animais 

selvagens capturados nas regiões do alto e submédio São Francisco. 

  Índices (média) 

  Wang Lynch & Li 

Selv. Submédio -0,02 ± 0,09 -0,005 ± 0,11 

Selv. Alto -0,05 ± 0,12 -0,02 ± 0,14 

 

A porcentagem de indivíduos em cada classe de relação de parentesco foi 

levantada para o alto e submédio São Francisco (Figuras 2 e 3).  

0

0,25

0,5

0,75

1

BEB BH IT

Wang

Lynch & Li
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Figura 2 e 3: Gráficos comparativos do percentual de indivíduos selvagens com ou sem 

relação de parentesco nas regiões do alto e submédio São Francisco para os índices de 

Wang (2) e Lynch & Li (3). 

(2) 

(3) 

 Ao agrupar todas as díades dos selvagens em intervalos de parentesco 

conhecidos, foi possível detectar que existem aproximadamente 42,6% de díades 

positivas no alto enquanto no submédio esse total chega a 51,5% (valores médios de 

porcentagens entre RW e RLL para cada população). Isso sugere, novamente, que a 

estratégia de vida do pacamã (deslocamento limitado e cuidado parental) possa interferir 

sobre as relações de parentesco, ocasionando acasalamento entre indivíduos aparentados 

mais do que ocorreria ao acaso em ambiente natural. 
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CRONOGRAMA DE ATIVIDADES 

Atividades 

2018 2019 

A S O N D J F M A M J J 

Revisão de literatura X X X X X X X X X X X X 

Extração de DNA e genotipagem  X X X X X       

Entrega do relatório parcial       X X     

Análise em programas computacionais de 

genética 
   X X X X X X X X  

Elaboração de artigo científico          X X  

Entrega do relatório final           X X 

 

CONSIDERAÇÕES FINAIS 

Entende-se, a partir dos dados levantados, que o Lophiosilurus alexandri é uma 

espécie geneticamente complexa no sentido do desenvolvimento de atividades ligadas à 

aquicultura comercial, porém viável para a execução de programas de repovoamento 

guiados pelos índices de Wang (RW) e Lynch & Li (RLL) como referência nos 

cruzamentos realizados em cativeiro pelas Estações de Piscicultura ao longo do Rio São 

Francisco. Neste sentido, a partir das combinações par a par das famílias de cativeiro foi 

possível determinar que passe a existir alguma relação de parentesco entre pares de 

indivíduos com valores maiores ou iguais a 0,12 para RW e 0,03 para RLL. Ou seja, é 

crucial que sejam priorizados os cruzamentos entre reprodutores de pacamã cujas proles 

resultem em relações parentais inferiores a 0,12, caso Wang seja o índice adotado, ou 

menor que 0,03 para Lynch & Li. 
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