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Resumo 

 

Mugil curema é popularmente conhecida como tainha e parati, são espécies 

eurialinas e euritérmicas, que ocorrem em águas costeiras e estuarinas de todo o 

mundo. No nordeste brasileiro, esta espécie é uma das mais capturadas pela pesca 

artesanal. Os estudos genéticos são de grande importância para melhor 

compreensão das interações ambientais sobre a ecologia das espécies, pois 

viabilizam o manejo e conservação dos estoques. O presente trabalho teve como 

objetivo, caracterizar a diversidade genética de duas populações da espécie M. 

curema na RESEX de Canavieiras-BA e no estuário de Jaguaripe-BA, por meio do 

marcador molecular ISSR. Foram amostradas em diversos pontos pesqueiros, um 

total de 60 indivíduos em Canavieiras e 30 indivíduos em Jaguaripe. Uma alíquota 

da nadadeira caudal foi submetida ao protocolo de solução salina para extração de 

DNA, depois as amostras foram quantificadas em gel de agarose e submetidas à 

amplificação com oito primers; (GA)8C; (AG)8C; (GA)8T; (AG)8YC; (GA)8YT; 

(GA)8YG; (GGAT)4; (AAGC)4. Os resultados a partir da análise dos padrões de 

bandas foram transformados em matriz numérica binária com presença/ausência de 

banda. Foi gerado um total de 137 fragmentos, sendo 117 polimórficos (85.5%). A 

média do Índice de Conteúdo Polimórfico (PIC) foi 0,86 e mostrou-se efetivo por 

possuir em todos os primers valor superior a 0,5. Para os parâmetros de diversidade 

genética, a percentagem de bandas polimórficas foi de 85,40%, o Índice de Shannon 

variou entre as populações de Canavieiras 0,3506(σ± 0.2187) e Jaguaripe 

0,4984(σ±0.2109). Entre as populações, a média da identidade genética de Nei (H) 

foi 0,7832e a média da diversidade genética 0,2444, o número de migrante por 

geração foi 1,7. A AMOVA forneceu uma estimativa que grande parte da 

variabilidade genética está concentrada dentro das populações (53,14%), com índice 

FST de 0.46857 indicando uma forte estruturação genética. Estes resultados 

moleculares evidenciam que estes organismos partilham poucos alelos em comum, 

indicando baixo fluxo gênico entre as populações evidenciando uma variabilidade 

genéticaintrapopulacional. Assim para o aumento da variabilidade genética desta 

espécie recomenda-se redução da exploração nesses estuários, para um 

desenvolvimento mais sutentável da pesca até que os níveis de variabilidade 

genética sejam considerados satisfatórios. 

 

Palavras-chave: Tainha, variabilidade genética, pesca artesanal. 
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ABSTRACT 

 

Mugil curema is popularly known as mullet and parati are eurythermal and 
eurythermal species that occur in coastal and estuarine waters around the world. In 
northeast Brazil, this issue is one of the most captured by artisanal fishing. Genetic 
studies are of great importance for a better understanding of the environmental 
interactions on the ecology of the species, since they enable the management and 
conservation of the stocks. The present work aimed to characterize a genetic sample 
of two species of the species. Curative in the RESEX of Canavieiras-BA and in the 
estuary of Jaguaripe-BA, through molecular marker ISSR. They were sampled over a 
period of 60 years in Canavieiras and 30 years in Jaguaripe. An aliquot of the caudal 
fin was submitted to the saline protocol for DNA extraction, after being quantified in 
agarose gel and submitted to amplification with primers; (GA) 8C; (AG) 8C; (GA) 8T; 
(AG) 8YC; (GA) 8YT; (GA) 8YG; (GGAT) 4; (AAGC) 4. The results of the band 
pattern analysis were transformed into binary numerical matrix with band presence / 
absence. A total of 137 fragments were generated, being 117 polymorphic (85.5%). 
The mean of the Polymorphic Index (PIC) was 0.86 and proved to be effective in 
having all primers higher than 0.5. Parameter of genetic order, the percentage of 
polymorphic bands was 85.40%, the Shannon Index varied between the variables of 
Canavieiras 0.3506(σ ± 0.2187) and Jaguaripe 0.4898(σ ± 0.2109 ). Among the 
populations, the number of migrants per generation was equal to 0.7832 and the 
number of the race family was 0.244, 1.70. The AMOVA provided a variable 
percentage of the genetic variability is concentrated within the populations (53.14%), 
with FST index of 0.46857. between populations showing intra-population genetic 
variability. In order to increase the variation of the capacity to reduce the weight, for a 
greater development of the fish up to the levels of variability, the temperature and the 
results are satisfactory. 
 

 

 

Key words: Tainha, genetic variability, artisanal fishing.
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1 INTRODUÇÃO  

O uso dos recursos pesqueiros desde os primórdios da humanidade, a partir 

do extrativismo, é responsável por importante fonte de proteína animal para a 

alimentação (DIAS NETO, 2010). A captura de mugilídeos é realizada em todo o 

litoral brasileiro pela pesca de subsistência, artesanal e industrial (NETO e DIAS, 

2015).  

Na RESEX (Reserva Extrativista) de Canavieiras-BA e no município de 

Jaguaripe-BA, a tainha é uma das espécies mais apreciadas pela população 

ribeirinha. Mugil curema é raramente relatada em estatísticas pesqueiras, porque 

geralmente ocorre nos desembarques de pesca de pequena escala (MENDONÇA e 

BONFANTE, 2011). 

A produção de tainha vem crescendo na área da pesca e aquicultura, obtendo 

um saldo mais significativo a partir do ano 2000 com pico de produção em 2007, no 

ano de 2013 a produção mundial de Mugilídeos foi de 698,293 toneladas (COSTA, 

2017), onde é possível observar claramente que a pesca contribuiu com maior 

quantidade de tainhas do que a aquicultura (CROSETTI, 2016). O mesmo autor 

relata que em 2013 o Brasil foi o quinto país que mais capturou tainhas, ficando 

atrás da China, Indonésia, Índia e Egito.  

As análises de dados genéticos são de grande importância para a elaboração 

de estratégias na delimitação de populações e manejo de conservação de espécies 

marinhas (DIAS JÚNIOR, 2012). A falta da diversidade genética pode levar ao 

aumento de endogamia e redução da adaptação dos indivíduos e populações 

(LOPES et al, 2009 apud MARQUES, 2015).  

Assim, a baixa variabilidade genética em estoques pesqueiros é um sério 

agravante para as populações naturais, por ocasionar a diminuição da resistência às 

doenças e da capacidade de adaptação a diferentes mudanças ambientais, logo, a 

variabilidade genética é fundamental, visto que é o meio pela qual uma determinada 

espécie reage e também se adapta a mudanças ambientais (RASHID et al., 2012; 

MARQUES, 2015). A variabilidade genética, portanto, é essencial para a 

manutenção do potencial evolutivo de qualquer espécie ou população. 



14 
 

O uso de marcadores moleculares na ictiogenética tornou-se bastante 

relevante na caracterização da diversidade populacional de peixes nativos e cativos, 

com considerável aplicação em estudos de variabilidade genética e descrição da 

distribuição entre e dentro das populações, auxiliando na identificação de espécies, 

no entendimento da filogeografia, aspectos evolutivos, manejo e reprodução 

(NOVAES, 2015). Deste modo, a utilização desta ferramenta de caracterização e 

reconhecimento de estoques pesqueiros, tem se mostrado eficiente (LOPERA-

BARRERO et al., 2015). 

A partir de pesquisas que tenham o intuito de analisar a diversidade genética 

em ambiente natural é possível elaborar estratégias de monitoramento, manejo e 

conservação genética de populações de importância para o setor pesqueiro. Neste 

contexto, este trabalho buscou caracterizar a diversidade genética de populações de 

Mugil curema capturadas na RESEX de Canavieiras–BA e no município de 

Jaguaripe-BA, por meio de marcador ISSR. 
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2 REFERENCIAL TEÓRICO 

Os peixes da família Mugilidae possuem ampla distribuição, há registro de 

sua ocorrência em águas tropicais e subtropicais de todo o mundo, principalmente 

na região costeira estuarina (MENEZES, 1983; NELSON, 2006; FAO, 2002 apud 

NASCIMENTO et al. 2016; WHITFIELD et al., 2012; HERBST, 2013; FISHBASE, 

2018).  

No Brasil, são popularmente denominados de tainha no Norte e Nordeste e de 

parati no Sudeste e Sul. Mugil curema, Valenciennes, 1836 talvez seja a espécie de 

mugilídeo mais comum do litoral brasileiro (MENEZES, 1983), e são encontrados em 

ambos os lados do Atlântico e também no Pacífico leste. No Atlântico Ocidental, 

estende-se da Nova Inglaterra, Estados Unidos, até o Sul do Brasil (MENEZES, 

1983) (Figura 1). 

Figura 1: Distribuição geográfica de Mugilídeos no ocenao Atlântico e Pacífico. 

 

 

Fonte: Castro, M.G. et al., 2015. 

2.1 Classificação sistemática 

A taxonomia desta família tem sido exaustivamente discutida e considerada 

problemática (MENEZES et al., 2010 apud FERNANDEZ, 2011), isto devido à 
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considerável uniformidade dos caracteres morfológicos externos (RAMIREZ, 2011). 

Mugil curema possui a seguinte classificação taxonômica pelo Sistema Integrado de 

Informação Taxonômica (ITIS): Reino: Animália 

   Filo: Chordata 

      Subfilo: Vertebrata 

         Classe: Teleostei 

             Ordem: Mugiliformes 

                 Família: Mugilidae 

                      Gênero: Mugil 

                          Espécie: Mugil curema, Cuvier and Valenciennes, 1836. 

Há pelo menos sete espécies de mugilídeos na costa do Brasil, dentre 

estas, apenas três têm sido mais exploradas comercialmente ou em projetos de 

cultivo: Mugil liza, M. platanus e M. Curema (MENEZES, 1983). Este autor explica, 

que as duas primeiras espécies por atingirem um tamanho maior que M. curema, 

são mais procuradas, alcançam um preço maior de mercado, são mais utilizadas em 

piscicultura e nas práticas aquícolas. 

2.2 Estudos biológicos na família mugilidae 

Devido sua importância econômica, vários estudos foram realizados com 

espécies de mugilídeos, desde a identificação feita por Menezes (1983) e Menezes 

et al., (2015), variação morfométrica Díaz-Murillo et al., (2017) alimentação Silva-

Neto (2012), crescimento Quiñonez-Velázquez et al., (2011), caracterização da 

pesca Torres et al., (2007) e biologia Correia (2017), Araújo e Silva., (2013), 

produção Nascimento et al., (2016), dinâmica populacional Fernandez (2011), 

parâmetros hematológicos Cícero (2015), reprodução Otsubo (2010), e genética 

Gondolo (2012), porém ainda parece necessário que mais estudos sejam realizados 

sobre a taxonomia (NEMATZADEH et al., 2013), dinâmica e estrutura das 

populações de tainhas no Brasil (LEMOS et al., 2014), que juntos corroboram para 

melhor manejo e preservação da espécie (MAI et al., 2014). 
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Cervigón et al., (1992) apud Araujo; Silva (2013), relatam que no Brasil, são 

encontradas ao longo de toda a costa em águas relativamente rasas, formando 

cardumes, cerca de 15 a 80 indivíduos em média, próximos a superfície. Depois de 

alcançarem mobilidade suficiente para nadar ativamente em busca de alimento, 

osindivíduos pequenos (MIRANDA e CARNEIRO, 2007), jovens e adultos (SILVA-

NETO, 2012), são encontrados em grande abundância nas lagoas estuarinas, 

penetrando rios e lagoas costeiras adjacentes, onde passam grande parte do seu 

ciclo de vida, (MENEZES e FIGUEIREDO, 1985; SOUZA, 2010), sendo estes locais 

ricos em nutrientes favoráveis ao seu crescimento e ganho de peso (FAO, 2002 

apud NASCIMENTO, 2016).  

As tainhas permanecem por certo tempo nos estuários (MENEZES, 1983), 

que são ecossistemas com elevada taxa de produtividade biológica, ligados entre si 

pelo fluxo e refluxo da água, regulados pelo ciclo hidrológico do rio e do ciclo de 

marés, ou seja, ambientes de transição entre o mar e o rio (ODUM, 2001). 

O estímulo para a saída das tainhas (migração reprodutiva) e a entrada de 

recrutas nos estuários (recrutamento juvenil), é uma combinação de fatores 

meteorológicos e oceanográficos, de mesoescala (frentes frias) e globais (El Niño), 

que influenciam a direção dos ventos, as taxas de precipitação, salinidade 

(BARCELLINI, 2015) e por suas características eurialina e euritérmica (MENEZES et 

al., 2015; NETO e DIAS, 2015; LEMOS et al, 2014; LEMOS et al., 2015). 

Esses estímulos funcionam como gatilhos que são controlados por inúmeros 

fatores endócrinos ao longo do eixo Hipotálamo-Hipófise-Gônadas (RIBEIRO e 

MOREIRA, 2012). As larvas de peixes podem habitar, desde a plataforma 

continental até lagoas costeiras, baías e estuários (COSTA et al., 2012) deste modo, 

as tainhas podem ser subpopulações de adultos que trocam migrantes por meio da 

fase larval pelágica (DURAND et al., 2012). 

Isto ocorre quando atingem maturidade sexual por volta de cinco anos de 

idade (MENEZES, 1983; SOUZA et al., 2017), quando são considerados adultos e 

classificados como oceânicos ou catádromos, efetuando migrações genéticas dos 

rios ou estuários em direção ao mar para reprodução e desova em águas mais 

quentes (HERBST e HANAZAKI, 2013), com salinidade de 32 a 35 (NASH e 
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SHEHADEH, 1980). Esses indivíduos vivem aproximadamente 9 anos (GARBIN et 

al., 2012). Na figura 2, observamos o cilco de vida dos mugilídeos 

Figura 2: Ciclo de vida típico de Mugilideos estuarinos. 

 

Fonte: Whitfieldet al., (2012). 

A desova de M. curema é identificada por Castello et al., (2012) como desova 

total, ovíparas, o que envolve a liberação de gametas na água, com fertilização e 

desenvolvimento externos (GONZALEZ CASTRO e MINOS, 2016), utilizando a zona 

de arrebentação para a fase de pré-recrutamento aos estuários (CASTELLO et al., 

2012). Os machos alcançam comprimento de primeira maturação de 21 cm em dois 

anos de idade e as fêmeas 22,5 cm em três anos (PINHEIRO, 1997).  

Após desovarem, elas retornam aos locais de origem até a próxima migração 

(SOUZA et al., 2017). Porém, Herbst (2013) as mesmas podem ficar próximas ao 

local da desova ou retornam para os locais onde as “mães” saíram, influenciadas por 

correntes contrárias às migratórias que transportam ovos e larvas, repovoando os 

habitats (NUNES et al, 2011). Após dois meses de estágio larval, elas buscam 

adentrar os estuários e lagoas (BRASIL, 2015a), mas, são estuarinos quando 

ingressam na forma de pré-juvenis (BLABER, 1987) influenciados por correntes 

marinhas (VIEIRA, 1991). 

Miranda e Carneiro, (2007) ao analisarem o desembarque da tainha no litoral 

de São Paulo, observaram a presença de fêmeas maduras de tainha, isso mostra 

que a pesca atua durante o período de reprodução da espécie, o que pode acarretar 

uma diminuição da abundância desta espécie e prejuízos para futuras pescarias. 
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Esta migração, muitas vezes ocorre em grandes cardumes e estende-se pelos 

meses de setembro a novembro e os reprodutores podem chegar até ao limite da 

plataforma continental, uma vez por ano (LEMOS et al., 2014), que na nossa costa 

atinge uma profundidade de cerca de 200 metros (BRITO, 2010). 

Uma das principais características do comportamento alimentar dos 

mugilídeos é a sua capacidade de adaptação a alimentos de diversas origens, ou à 

vários níveis tróficos (ODUM, 1970), diferenciando seus hábitos alimentares de 

acordo com a fase de seu ciclo de vida, sendo considerados detritívoros, iliófagos, 

herbívoros, fitófogos, zooplanctófogos, onívoros e bentívoros (DEUS, 2007) 

planctófago, quando jovens, e iliófago (principalmente de matéria vegetal retirada do 

lodo ou areia) na fase adulta (CERQUEIRA, 2017). 

Apresenta como morfologia externa (Figura 3) características como, corpo 

coberto por escamas, coloração do corpo prateado, mais escuro na parte superior, 

nadadeiras amareladas, a segunda dorsal tem a ponta enegrecida e a caudal e a 

peitoral apresentam pigmentação escura esparsa, a peitoral tem uma mancha mais 

escura na sua base, mais evidente no lado interno da nadadeira. Alcançam no 

máximo aproximadamente 45 cm de comprimento, sendo, entretanto comuns 

tamanhos em torno de 30 cm (MENEZES, 1983). 

Figura 3: Morfologia externa de M. curema. Exemplar com 27,5 cm comprimento 

total. 

 

2.3 A pesca e produção dos mugilídeos no Brasil 

Os Mugilídeos possuem características biológicas que são consideradas 

com grande potencialidade para a aquicultura (GODINHO et al., 1988), além de 

 

Fonte: Freitas, M.C. 2017 
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suportarem bem a condições de confinamento, alimentação artificial, variações de 

salinidade e temperatura (MESEDA e SAMIRA, 2006) viabilizando seu cultivo em 

água salobra, doce ou salgada (ANTUNES e ALMEIDA DIAS, 1994; CROSETTI, 

2016).  

A tainha possui carne saborosa e suas ovas são exportadas para países 

como Taiwan, França, Grécia, Itália e Espanha aos quais tem recebido um grande 

destaque (BRASIL, 2012), conhecidas como caviar brasileiro (FERREIRA , 2006). 

Na Itália, as ovas podem ser salgadas e desidratadas, utilizando-as tanto 

como aperitivo ou ingrediente de massas, risotos, saladas e outros pratos mais 

elaborados (UMPIERRES, 2014). Logo, nas regiões onde ocorrem, são explorados 

comercialmente, constituindo um elemento importante da alimentação humana 

(MENEZES, 1983), sendo umas das espécies mais exploradas em toda costa 

brasileira pela pesca artesanal (PAIVA, 1997). 

Com grande importância social e econômica, a pesca de pequena escala 

gera um número significativo de empregos nas comunidade costeiras, (IBAMA, 

2008b). Para a pesca artesanal, o sucesso da safra da tainha é fortemente 

dependente das condições ambientais, pois, condições adversas podem afetar a 

disponibilidade do recurso em função de mudanças no padrão migratório, uma vez 

que a tainha depende de condições ótimas para realizar esta migração (MIRANDA e 

CARNEIRO, 2007). 

No nordeste do Brasil, M. curema é a espécie mais abundante entre os 

mugilídeos, representando 96% das capturas de todas as tainhas da região 

(CASTRO et al., 2015). Em 2011, a produção pesqueira marinha de peixes foi de 

482.335,7 toneladas, representando um aumento de 3,6% em relação a 2010, 

quando foram produzidas 465.454,7 toneladas, tornando-se a principal fonte de 

produção de pescado do Brasil.  

O Nordeste, neste mesmo ano, continuou registrando a maior produção de 

pescado do país, com 454.216,9 toneladas, respondendo por 31,7% do total 

produzido nacionalmente, no qual, a maior parcela (186, 012 toneladas; 41%) refere-

se à produção de pescado por meio da pesca extrativa marinha. A Bahia teve 

participação de 59,293 toneladas, sendo a maior produtora do Nordeste (32,58%) e 
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a quarta maior do país (10,70%), onde uma das espécies mais capturadas entre o 

período de 2009 a 2011 foi à tainha (Saúna; Curimã; Cacetão; Tainhota) (BRASIL, 

2013). 

No Estado da Bahia, a pesca é majoritariamente artesanal e/ou de 

subsistência, explorando ambientes próximos à costa, pois as embarcações e 

aparelhagens são feitas através de técnicas relativamente simples e sua produção 

tem como finalidade a obtenção de alimento, sendo total ou parcialmente destinada 

ao mercado (BAHIA PESCA, 2009). Os mugilídeos são recursos tradicionalmente 

explorados pela pesca costeira e pode ser um fator de influência sobre as dinâmicas 

de desenvolvimento dessa população (BARCELLINI, 2015), sua captura é ao longo 

da área de ocorrência por diversas modalidades de pesca.  

Os apetrechos mais utilizados na pesca de M. curema são: rede de cerco, 

rede de espera e a tarrafa, cujas malhas são de diferentes tamanhos adequadas às 

áreas de atuação (TORRES SILVA, 2007). 

O poder da pesca industrial é expressivo e tanto quanto os pescadores 

artesanais, eles capturam a tainha em locais e épocas de desova, o que traz sérios 

riscos à manutenção deste recurso (MIRANDA e CARNEIRO, 2007), e deste modo, 

intensificar o grau de vulnerabilidade dos estoques da espécie (HERBST, 2013), 

podendo, ser explorada de forma indevida e acarretar prejuízo para pescarias 

futuras (PAIVA, 1997; SECKENDORFF, 2007). 

A captura da tainha atinge principalmente os indivíduos antes da idade 

reprodutiva (NASCIMENTO et al., 2016), ou seja, ainda não atingiram a maturação 

sexual dificultando que a variabilidade genética apresentada pela espécie passe 

para sua prole (SILVA, 2017). Segundo Seckendorffn e Azevedo (2007), não 

existem dados precisos sobre locais de desova no litoral brasileiro, contudo 

Fernandez (2011) relata que possivelmente são regiões mais afastadas da costa. 

O extinto Ministério da Pesca e Aquicultura (BRASIL, 2015) mostra a 

produção nacional de várias espécies, entre elas os mugilídeos. Entretanto, têm 

registros de estatísticas apenas nos estados do Pará, Rio de Janeiro, São Paulo, 

Paraná e Santa Catarina. A Figura 5 apresenta o histórico da produção nacional de 

mugilídeos entre 1980 e 2010, por região no Brasil. 
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Figura 4: Produção nacional, por região e categorias (artesanal e industrial) de 
mugilídeos (t), entre 1980 e 2010. 

 

 

A produção nacional de mugilídeos destaca dois momentos: o primeiro entre 

1980 e 1994, quando o patamar médio anual foi de 20.850t, sendo que as regiões N-

NE, contribuíram com 56% do total, enquanto que as regiões SE-S, com 44% 

(BRASIL, 2015). 

 O final deste período caracterizou-se por declínio acentuado, atingindo a 

produção mínima de 7.465 t em 1996. No segundo momento, entre 1995 e 2010, o 

patamar médio da produção de mugilídeos declinou para cerca de 13.650 t, com a 

participação de 60% as regiões N-NE e 40% da região SE-S. O incremento 

verificado na produção nacional, a partir de 1997, apesar das flutuações inter-

anuais, se intensificou após o ano 2000, com recorde em 2007, quando foram 

atingidas 21.412t (BRASIL, 2015). 

Em todo o litoral brasileiro, os pescadores artesanais foram historicamente os 

principais beneficiários desta pescaria, cujas capturas representaram, no período, 

83% do total, enquanto que o segmento industrial foi responsável por 17% da 

produção nacional, tendo atuado quase que exclusivamente na região SE-S, 

enquanto que no N-NE, os registros foram insignificantes (<1%), e apenas na 

década de 1980. Esses dados comprovam a importância da pesca de mugilídeos em 

todo o litoral brasileiro (BRASIL, 2015). 

Com relação ao cultivo da espécie, o mesmo é realizado em mono ou 

policultivo em diversos países como Itália, Israel, Taiwan, Egito, China, Cuba e 

Fonte: Boletins Estatísticos Nacional de Pesca (IBGE, IBAMA e MPA). 
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Colômbia (GODINHO et al., 1988). Em 2005 o Egito se destacou como maior 

produtor de tainha cultivada com uma produção de 156 400 toneladas. Quanto ao 

tipo de sistema, no mundo todo os mugilídeos são cultivados habitualmente em 

sistemas de cultivos extensivos e semi-intensivos (SALEH, 2008).  

As tainhas foram uma das principais espécies criadas extensivamente em 

viveiros de maré nos municípios de Recife e Olinda, Pernambuco (VON IHERING, 

1932). Nomura (1980) fez o policultivo de M. curema com outras espécies no intuito 

de determinar o tipo de cultura mais adequado para as espécies de importância 

comercial. Porém, no que se refere ao cultivo de peixes marinhos, ainda se encontra 

pouco difundida no país, limitando-se as instituições de pesquisa (CAVALLI et al., 

2009). Talvez sejam, os peixes pioneiros da piscicultura brasileira, pois desde a 

ocupação Holandesa em 1630 já eram cultivados em cativeiro (CASTRO, 1994). 

2.4 Área de estudo: 

2.4-1 RESEX de Canavieiras – BA. 

O litoral do Estado da Bahia abrange uma extensão de 1.188 km, 

correspondendo a 14,5% do litoral brasileiro com 347 comunidades pesqueiras, 

distribuídas em 44 municípios agrupados em cinco regiões pesqueiras: Litoral Norte, 

Baía de Todos os Santos/Recôncavo, Baixo Sul, Litoral Sul e Extremo Sul (IBAMA, 

2008b). 

A Reserva Extrativista de Canavieiras (RESEX) localiza-se no sul da Bahia 

(Figura 5) nos municípios de Canavieiras, Belmonte e Una, sendo que dos 100 mil 

hectares da área, 83% correspondem à parte oceânica, 12% são restingas e 

manguezais, o restante (menos de 5%) constitui áreas de terra firme. Tem como 

objetivo proteger os meios de vida e a cultura da população extrativista residente na 

área de sua abrangência e assegurar o uso sustentável dos recursos naturais da 

unidade (CAVALCANTE et al., 2013). 

 É uma unidade de conservação federal gerida pelo Instituto Chico Mendes de 

Conservação da Biodiversidade – ICMBio (Figura 5), órgão vinculado ao Ministério 

do Meio Ambiente. Tendo como principal atividade das comunidades da RESEX de 
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Canavieiras a pesca artesanal, seja a de estuário ou marinha. São vários os tipos de 

pescados e mariscos extraídos e comercializados pelas comunidades locais do 

município, especialmente os peixes de água doce e estuários, sendo o robalo 

(gênero Centropomus) o mais apreciado, além da tainha (Mugil spp.) e o canguá 

(Stellifer spp) (CAVALCANTE et al., 2013). 

Figura 5: Localização da Reserva Extrativista de Canavieiras, Bahia indicada pela 

linha vermelha. 

 

 

Dos cinco municípios abrangidos pelo litoral, o município de Canavieiras 

destacou-se com uma produção de 990,1 toneladas de pescado em 2006 a partir e 

de 17 comunidades pesqueiras (IBAMA, 2008a). Estudando a análise 

socioeconômica desta RESEX, Cavalcante (2011) entrevistou pescadores no intuito 

de identificar o volume máximo de pescado e mariscos nas áreas da RESEX 

realizada pelas comunidades locais (Tabela 1). Pode-se observar que os pescados e 

catados representam o maior volume de todas as capturas realizadas. Nas 

comunidades são capturados além dos peixes, mariscos, crustáceos e camarões. 

Tabela 1: Tipos de pescados capturados e suas respectivas quantidades diárias 
máximas, mínimas e média na Reserva Extrativista de Canavieiras, Bahia, 2010. 

Espécie Unidade Máximo Mínimo Média 

Peixes e 
catados 

Quilos 11.839 2.693 7.266 

Caranguejo, 
siri e guaiamu 

Corda 919 360 639,5 

Camarão seco 
Litros 69 14,5 41,75 

Lambretas Dúzia 215 81 148 

Fonte: Google 

Fonte: Cavalcante,(2011). 
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No mesmo estudo, Cavalcante, 2011 constatou que o volume de todos os 

produtos pesqueiros (robalo, dourado, tainha, bagre, canguá e os catados de aratu, 

siri, ostra, sururu) atingem semanalmente, aproximadamente, 25 mil quilos, podendo 

chegar a 1,2 milhão de quilos no ano (Tabela 2). Verificou-se também que a maior 

CPUE (Captura por unidade de esforço), foi obtida por pescadores que capturam 

peixes de rio e estuário, especificamente através da técnica que emprega a rede e a 

tarrafa, esses pescadores residem na sede do município de Canavieiras. A CPUE 

obtida consiste em aproximadamente, 19.000 kg/mês de peixes do tipo tainha, 

robalo, carapeba e outros. 

Tabela 2: Volume de pescados por unidade de medida na Reserva Extrativista de 

Canavieiras, Bahia, 2010. 

Unidade Semanal Mensal Trimestral Semestral Anual 

Quilo 24.268 97.074 291.222 582.444 1.164.888 

Cordas 2.398 9.592 28.776 57.552 115.104 

Dúzia 615 2.460 7.380 14.760 29.520 

Litro 185 740 2.220 4.440 8.880 

Fonte: Cavalcante, 2011. 

 

Diversos autores apresentam M. curema como a espécie com grande 

participação na produção da costa do Norte e Nordeste (NÓBREGA, 2009), 

mostrando a importância desta espécie para o setor pesqueiro. 

2.4-2 Jaguaripe –BA 

No litoral do Baixo Sul da Bahia, a pesca artesanal, é um dos principais meios 

de vida de aproximadamente 100 comunidades e bairros pesqueiros, sendo estes 

situados em 9 de seus municípios litorâneos: Jaguaripe, Valença, Cairu, Taperoá, 

Ituberá, Nilo Peçanha, Igrapiúna, Camamu e Maraú (ANELLO et al, 2015). 

O município de Jaguaripe abrange uma área de 891 Km2 (BRASIL, 2009), 

localiza-se às margens do rio Jaguaripe, assim como no estuário, este, é utilizado 

pela população para pesca como meio de complementação de renda ou 
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subsistência através de barco a vela ou motorizado. No ano de 2006, Jaguaripe foi 

um dos municípios mais produtivos da BTS, com produção anual de pescado em 

torno de 900 toneladas e gera uma renda de aproximadamente 3,8 milhões (IBAMA, 

2008b). 

A Foz do rio Jaguaripe-Ba, faz parte do Plano de Ação Nacional para 

Conservação das Espécies Ameaçadas e de Importância Socioeconômica do 

Ecossistema Manguezal - PAN Manguezal. O PAN Manguezal tem como objetivo 

conservar os manguezais brasileiros, reduzindo a degradação e protegendo as 

espécies focais do PAN, preservando suas áreas e usos tradicionais, a partir da 

integração entre as diferentes instâncias do poder público e da sociedade, 

incorporando os saberes acadêmicos e tradicionais (ICMBio, 2015). 

2.5 Estudos moleculares 

As informações genéticas contidas nos genes e outras regiões reguladoras do 

DNA é o que aproxima e diferencia todas as espécies do planeta terra (HILSDORF, 

2013). O DNA corresponde à matéria prima para qualquer conhecimento genético. 

Os estudos de polimorfismos de DNA são importantes visto que, podem estar 

associados a características de interesse econômico viabilizando vários tipos de 

pesquisas com dados genômicos ou genômicos múltiplos para o estudo de questões 

biológicas, particularmente aquelas relacionadas com a evolução dos peixes, assim, 

estudos moleculares forneceram muitas informações sobre a sistemática de peixes a 

níveis taxonômicos (CHEN e MAYDAEN, 2010). 

Independente do tipo de estudo molecular, as preparações de DNA devem 

produzir amostras puras e suficientes para não inibir os tratamentos enzimáticos ou 

causar interferências nos padrões de migração em gel de eletroforese (ROMANO e 

MIRANDA, 1999). Neste sentido, Garcia e colaboradores, (2010) afirmam que para 

uma eficaz amplificação de sequências, é necessária quantidade e boa qualidade de 

DNA amostral. Após a extração do DNA é preciso quantificá-lo e depois avaliar sua 

pureza e integridade.  

A extração é considerada boa quando aparece apenas uma banda íntegra, 

pois rastros podem indicar degradação do DNA ou excesso de proteína 

(PARPINELLI e RIBEIRO, 2009). Assim, Valentim et al. (2003), propõem a 
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quantificação do DNA através de comparação entre a intensidade das bandas 

visualizadas no gel de agarose das amostras extraídas, com aquela observada nos 

padrões de DNA lambda, que apresentam as concentrações de 5, 10 e 20 ng/mL. 

2.6 Marcadores moleculares ISSR (Inter-Simple Sequence Repeats) 

Marcadores moleculares podem ser definidos como todo e qualquer fenótipo 

molecular oriundo de um gene expresso ou de segmento específico do DNA 

(FERREIRA e GRATTAPAGLIA, 1998). Na década de 60, foram desenvolvidos os 

primeiros marcadores moleculares, as isoenzimas que são baseados em diversas 

formas de uma enzima presente em uma espécie, mas estas apresentavam como 

fator limitante o baixo nível de polimorfismo (FERREIRA e GRATTAPAGLIA, 1998). 

 Nas últimas décadas os avanços tecnológicos na área da biologia molecular 

têm possibilitado o desenvolvimento de metodologias para avaliação do DNA, no 

qual diversos marcadores foram desenvolvidos para evidenciar e explorar a variação 

contida na molécula de DNA (EMBRAPA, 2012; FALEIRO, 2007; FINGER e KLANK, 

2010 apud HILSDORF, 2013;) de forma eficiente, rápida, cada vez menos 

dispendiosa e com nível de detalhamento relevante para discutir questões 

importantes sobre a conservação e o manejo genético de diversas espécies de 

peixes alvos ou não da pesca (HILDORSF et al., 2006). 

ISSR’s são marcadores dominantes e em uma única reação têm a vantagem 

de verificar loci múltiplos (GOULÃO e OLIVEIRA, 2001). A cada amplificação via 

PCR é usado um único iniciador (primer) com repetições em tandem de di-, tri-, tetra- 

e penta-nucleotídeos presentes no genoma (GUPTA et al., 1994; ROUX, 2007; 

DOMINGOS et al., 2014). Quando comparado a outro marcador dominante, como o 

RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA), o ISSR produz bandas mais confiáveis 

e reprodutíveis, devido a temperatura de anelamento e acesso a maior quantidade 

de sequências (YANG et al., 2011). 

 A partir deste método é possível obter resultados altamente reprodutíveis 

que gera abundante polimorfismo em muitos sistemas (LIU e WENDEL, 2001). 

Neste sentido, Liu e Cordes (2004) afirmam que, os marcadores moleculares têm se 

mostrado eficientes na determinação da diversidade genética de populações 
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naturais, por sua ampla aplicabilidade nos estudos genéticos (ALMEIDA, 2006; 

ABDUL-MUNEER, 2014). 

Estes marcadores não necessitam do conhecimento prévio do genoma, por 

isso se baseiam nas informações dos microssatélites. A amplificação ocorre por 

PCR, que permite distinção rápida entre indivíduos próximos, devido ao elevado 

grau de polimorfismo, reprodutibilidade e baixo custo (ZIETKIEWICZ, 1994; BORBA, 

2005 E BLANK et al., 2004, KUMAR e GURUSUBRAMANIAN, 2011; CHIU et al., 

2014), permitindo seleção de primers específicos ( e CAIXETA, 2006 apud COSTA, 

2010) ancorados em sequências de microssatélites, geralmente com 16 a 25pb 

(pares de base) de comprimento construído a partir de uma sequência de 

microssatélite (DOMINGOS et al., 2014; GASQUES et al., 2013). 

2.6-1 Marcadores moleculares na Ictiologia 

Para a ictiologia, os marcadores moleculares representam uma importante 

ferramenta para estudos da diversidade e evolução genética de peixes (BIGNOTTO 

et al., 2009). Mostram-se eficientes na determinação da diversidade genética de 

populações naturais e estocadas (LOPERA BARRERO et al., 2008, BENEVIDES et 

al., 2014). Sendo o uso mais freqüente de marcadores moleculares em pesquisas de 

variabilidade genética, e estudos de filogenia de peixes, entretanto ainda há 

escassez da utilização de marcadores para o melhoramento genético (GASQUES et 

al., 2013; CHIU et al., 2014; HANIFFA et al., 2014). 

Marcadores microssatélites além de fornecerem  informações essenciais para 

a formulação de estratégias de conservação para o manejo da pesca e da 

aquicultura, são os mais utilizados em estudos moleculares (ABDUL-MUNEER, 

2014). Em estudos sobre a conservação de espécies nativas migratórias, Lopera-

Barrero et al.(2014) e Ribeiro et al.(2015) conseguiram resultados efetivos por meio 

da utilização deste tipo de marcador. 

Identificação de juvenis de mugilídeos foram realizadas por Trape et al. 

(2009), utilizando marcadores microssatélites. Abd El-kaderetal. (2017), ao 

estudarem a região do DNA mitocondrial 16S rRNA em duas espécies de tainha M. 

cephalus e L. Ramada cultivada no Egito eoutras espécies de Mugilideos, 



29 
 

verificaram que é uma ferramenta molecular eficaz para identificação deespécies do 

gênero. 

Turan et al. (2011) pesquisando a morfologia  de nove Mugilídeos no Mar 

Mediterrâneo, sugere um estudo do status atual dos mugilídeos com investigações 

mais abrangentes usando marcadores genéticos e morfológicos. Neste sentido, 

observa-se que o monitoramento genético utilizando marcadores moleculares é 

fundamental para compreender a diversidade e a estrutura genética de populações 

naturais (LOPERA-BARRERO et al., 2016). 

2.7 Estudos genéticos em Mugilídeos 

Pesquisas genéticas na aquicultura em Mugilídeos são bastante limitadas,isto 

porque a produção de tainha em escala comercial é ainda largamente baseada em 

espécies selvagens, a desova induzida não é realizada a nível de comercialização e 

programas de reprodução nunca foram iniciados (ROSSI et al., 2016). Os mugilídeos 

são objetos de estudo tanto na costa brasileira quanto em costas estrangeiras, com 

diferentes propósitos e segmentos, por meio de distintos marcadores moleculares.  

Para estudos de Mugilídeos em costas estrangeiras como exemplos, 

Papasotiropoulos et al. (2001 e 2002) na Grécia, Abd El-kaderet al., (2017), no Egito 

analisaram o grau de polimorfismo de espécies desta família usando aloenzima e 

análise de RFLP de segmentos de mtDNA, para examinar a estrutura genética e 

relações filogenéticas destas populações. Deste modo, ambos contribuíram para a 

diferenciação, filogenia e taxonomia das tainhas. 

A partir de pesquisas realizadas no Golfo do México (LEGRANDE e 

FITZMONS, 1976), Venezuela, na costa do Pacífico no Panamá (NIRCHIO et al. 

2003) e no Brasil (NIRCHIO et al., 2005), baseados em diferenças cariotípicas e 

aloenzimáticas, há existência de três subgrupos interligados, ou seja, podem 

coexistir em águas da América, três espécies geneticamente diferentes de M. 

curema (HERAS et al., 2009).  

Relações filogenéticas dentro dos Mugilideos foram investigadas por Durand 

et al. (2012) com base na análise das variações da sequência de DNA de três locos 

mitocondriais (16S, COI e cytb) e utilizando amostragem taxonômica representativa, 
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a fim de fornecer a primeira visão abrangente sobre a sistemática da família. Estes 

autores relataram, que os Mugiíideos oferecem uma ampla gama de composições 

genéticas para uma família marinha litorânea, variando de espécies que são 

geneticamente homogêneas na escala do Indo-Pacífico.  

Mai et al. (2014), analisaram a estrutura genética de populações de uma 

espécie de Mugilideo do Brasil e Argentina, onde os resultados indicaram 

diferenciação entre tainhas. A falta de congruência nos resultados morfológicos das 

espécies de tainha sugere exame do status atual das espécies de Mugil com 

investigações mais abrangentes usando marcadores genéticos e morfológicos 

moleculares juntos (TURAN et al., 2011).  

Assim, a maioria dos estudos genéticos realizados nesta família, está focada 

em questões filogeográficas e filogenéticas, por conseqüência do baixo nível de 

variabilidade morfológica e taxonomia não resolvida obtida usando caracteres morfo-

anatômicos (ROSSI et al., 2016). 

3  ESTRUTURA GENÉTICA 

A estrutura genética é determinada pela constituição dos genes e demografia 

das populações resultantes da ação e das interações de uma série de mecanismos 

evolutivos e ecológicos, ou seja, a partição da variabilidade genética entre e dentro 

de populações de uma determinada espécie, é o resultado direto da interação entre 

as forças evolutivas (seleção, deriva, mutação e migração), logo, os níveis de 

diversidade genética intra e interpopulacional de uma espécie dependem de qual 

dessas forças evolutivas influenciam predominante no contexto ecológico 

(TURCHETTO-Zolet, et al., 2013; VIEIRA et al., 2012). Deste modo, populações 

naturais podem apresentar diferenças na distribuição da variação genética e tornar-

se subdividas ou geneticamente homogêneas (FRANKHAM et al., 2002 apud SILVA, 

2017; GRANT et al., 2011; DE CROOS ee PÁLSSON, 2012).  

3.1 Movimentos de dispersão 

A conservação de uma espécie ocorre por meio de estudos biológicos e ciclo 

de vida que incluem movimentos de dispersão, comportamento reprodutivo e 
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processos históricos aliados a fatores ambientais, que são os maiores responsáveis 

para manter a diversidade genética nas populações (BATISTA, 2010).   

 Como componente da diversidade genética, a riqueza alélica identifica, 

principalmente, o número de alelos diferentes segregando em uma população. 

Indivíduos portadores de alelos exclusivos possuem uma importância singular por 

atuarem na manutenção dos níveis de heterozigosidade, quando através de fluxo 

gênico estes alelos são disseminados para outras subpopulações (MELO, 2012). 

No ambiente aquático, a diversidade genética encontrada, mostra-se por 

muitas vezes, de modo complexo e de difícil entendimento (GALARZA et al., 2009; 

NEPOMUCENO, 2017). Em peixes que estabelecem populações naturais, em 

especial no ambiente marinho, a variabilidade e estrutura genética são influenciadas 

pelo fluxo gênico, dispersão larval e fixação dos genes em determinada população 

(ORICCHIO, 2013), levada principalmente pela conectividade entre populações das 

diferentes bacias oceânicas associadas à ausência de barreiras oceanográficas 

(NEPOMUCENO, 2017).   

Como efeito da variação genética, o fluxo gênico ligado aos movimentos de 

dispersão se destaca, pois ocorre por meio de movimentação ativa dos organismos 

(BENEVIDES, 2011). Com isto, a distribuição de uma determinada espécie está 

ligada à estrutura espacial das populações conectadas pela troca de larvas entre as 

populações, tornando-se para essas comunidades um parâmetro central da 

estruturação (ORICCHIO, 2013).   

A migração torna-se um fator importante para a reprodução, pois os genes 

são movimentados de uma população para outra, que geralmente afeta em 

proporções maiores as pequenas populações. Logo, a variabilidade genética se 

comportará de forma proporcional quando submetida ao fluxo gênico, ou seja, 

quanto maior o número de migrantes entre os grupos, maior a integração entre eles 

(GOMIDE, 2008). 

Espécies marinhas podem ter forte estruturação populacional genética, 

mesmo em escalas muito pequenas, causada possivelmente por barreiras 

oceanográficas, assim, a conectividade genética é importante para as populações se 

recuperarem de impactos antropogênicos ou naturais (PASCUAL et al., 2017).  
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De acordo com Allendorf et al. (2008), explotar um grupo de indivíduos que é 

uma mistura de várias subpopulações pode suprimir uma ou mais subpopulações, 

assim, extrair populações selvagens pode causar perturbação na subdivisão entre 

populações dentro de uma espécie e consequentemente reduzir a produtividade 

geral. Além disso, a redução do tamanho ou densidade de subpopulações pode 

diminuir o número de migrantes entre subpopulações e causar aumento deriva 

genética e perda de variação genética.  

A taxa de fluxo gênico também pode aumentar em certas subpopulações e 

causar perda de adaptações locais, assim, estoques com baixa variabilidade 

genética ou a diminuição desta ao longo de gerações podem gerar futuramente 

problemas de endogamia (LOPERA-BARRERO et al. 2010), redução do tamanho da 

população e a sua extinção, fatalmente afetará as interações das comunidades a 

cerca de outras espécies. 

 Contudo, quando as espécies-alvo exercem um papel fundamental na rede 

alimentar, o efeito é simultâneo, causando mudanças na quantidade e qualidade de 

alimento, entre outras dinâmicas tróficas (ALLENDORF et al., 2008). Espécies com 

amplos estoques ou com grande conectividade genética entre elas estão menos 

susceptíveis à extinção (VIANNA, 2013). 

3.2 Influências das barreiras geográficas 

A distribuição da diversidade genética em ambientes aquáticos é gerada e 

mantida, principalmente, por barreiras à dispersão (GALARZA et al., 2009). Peixes 

marinhos se mostram eficientes na produção de um grande número de ovos e larvas 

com capacidade de dispersão por meio dos oceanos (ALVES, 2018).  Neste 

ambiente, há indícios de divergência genética entre as populações de peixes através 

de barreiras oceanográficas para a dispersão e adaptação genética local (WILLIAMS 

et al., 2008).  

Para Marshall (2010), uma série de fatores pode comprometer a 

conectividade entre as populações, os mais evidentes são as barreiras físicas à 

dispersão de larvas que limitam a troca de indivíduos entre as populações.  
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Galarza et al. (2009), ao estudar a influência de correntes oceânicas na 

conectividade de peixes, concluíram que essas correntes representam grandes 

barreiras ao fluxo gênico e têm forte influência na estrutura genética da população 

de algumas espécies de peixes. Entretanto, barreiras biológicas (alta taxa de 

mortalidade de larvas durante a dispersão por predação ou inanição, processos de 

adaptação local e plasticidade fenotípica que atuam melhorando a aptidão dos 

organismos sob certas condições ambientais) alteram a conectividade entre as 

populações marinhas (MARSHALL, 2010). 

Para gerenciamento sustentável de populações é preciso saber o que 

constitui a população colhida e como é seu delineamento genético. Se a população 

colhida faz parte de uma área geográfica mais ampla ligada pela migração, então 

qualquer efeito da colheita seletiva pode afetar uma área geográfica maior do que o 

previsto (ALLENDORF et al., 2008).  

Nesse ponto de vista, a aplicação de princípios e métodos genéticos para a 

biologia e gestão da pesca (genética pesqueira) pode auxiliar na compreensão de 

mecanismos que moldam a abundância e a distribuição das espécies exploradas, 

bem como a identificação de fatores que sustentam a dinâmica e a capacidade de 

resistência em tais espécies (OVENDER et al., 2013; CABALLERO et al., 2010 apud 

ASSIS, 2015).    

4 ANÁLISE ESTATÍSTICA 

4.1 Análise da diversidade e estrutura populacional 

Segundo McMANUS et al. (2011), o Índice de Shannon analisa a proximidade 

genética entre indivíduos, quanto menor seu valor menor a diversidade 

populacional. O uso deste índice em marcador dominante possibilita contornar o 

problema da não detecção dos genótipos heterozigotos, pois o mesmo não se 

baseia na heterozigosidade da população e, sim, na frequência fenotípica da banda 

na população (MOURA, 2003).  Os valores do coeficiente de diversidade de 

Shannon-Weaver (H’) são classificados como baixo (H' <0,50), médio ou 

intermediário (H'= 0,50-0,75) e alto (H'≥0,75) (JAMAGO, 2003). A estatística H de 

Nei (1972) refere–se à medida de diversidade de Nei (H), nela o autor baseou-se no 
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conceito de heterozigosidade gênica/alélica para quantificar a diversidade genética 

entre e dentro das unidades experimentais, podendo ser aplicado a qualquer tipo de 

organismo, desde que a frequência gênica possa ser determinada (SÁNCHEZ, 

2008).  

Hilsdorf (2013) afirma que o parâmetro de variabilidade inter-especifica (GST) 

pode ser definido como a razão da diversidade gênica interpopulacional (DST) pela 

diversidade gênica total (HT) e que há relação entre o número de migrantes e o 

índice FST, porém são inversamente proporcionais, ou seja, quanto maior o número 

de migrantes menor FST.  

O índice de fixação FST, mede o déficit de heterozigotos devido à sub-

estruturação das populações (TURCHETTO-ZOLET et al., 2017), ou seja, avalia o 

nível de diferenciação genética entre as populações. A medida de divergência 

gerada pelo FST  é sempre positiva e varia de 0 (ausência de diferenciação genética 

as populações estão panmixia) a um máximo de 1 (completo isolamento das 

populações, indicando a fixação de alelos diferentes nas populações), este índice 

pode ser entendido pela correlação entre gametas dentro de populações que se 

unem para formar zigotos relativos aos gametas retirados ao acaso das 

subpopulações como um todo (HILSDORF, 2013). Esses métodos indiretos (FST, 

GST) estimam o grau de diferenciação genética entre subpopulações baseado na 

hipótese que as mesmas atingiram o equilíbrio e compartilham os mesmos alelos 

nas mesmas frequências (SORIA et al., 2012). 

O PIC (Índice de Conteúdo Polimórfico) ou diversidade genética do loco, é 

uma estimativa utilizada para analisar o poder discriminatório do locus (SILVA et al., 

2016) e considera não apenas o número de alelos identificados, mas também a 

frequência relativa desses alelos (MACHADO et al., 2016). Deste modo, esse valor 

está relacionado com o número de alelos, que, por sua vez, está diretamente 

associado à divergência genética e ao número de genótipos em estudo (MALONE et 

al., 2007). PIC com valores superiores a 0,5 são considerados muito informativos, 

ente 0,25 e 0,50 mediamente informativos e valores inferiores a 0,25 pouco 

informativos BOTSTEIN et al., (1980). 

O valor do PIC varia de "0", para perfis monomórficos, até "1", para perfis 

altamente polimórficos, porém, se houver mais de dois alelos por loco e estes 
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encontrar-se em heterozigose, o valor de PIC supera a unidade (1,0) (MALONE et 

al., 2007).  Baseado nisso, o cálculo é feito a partir do número de alelos detectados 

pelo marcador para um determinado loco e a freqüência relativa de cada alelo nas 

amostras analisadas (MALONE et al., 2007).  
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4 OBJETIVOS 

 

4.1 Objetivo Geral: Caracterizar a diversidade genética de duas populações da 

espécie M. curema na RESEX de Canavieiras e no estuário de Jaguaripe – BA, por 

meio do marcador molecular ISSR.  

 

 

4.2 Objetivos Específicos 

 

• Caracterizar a diversidade genética entre e dentro das populações de M. 

curema. 

• Estimar parâmetros genéticos populacionais das populações de M. curema. 

 

• Fornecer informações para que medidas sejam tomadas para a conservação 

dos estoques na sua área de ocorrência. 
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5 MATERIAIS E MÉTODOS 

O estudo foi realizado nos municípios de Canavieiras e Jaguaripe, localizados 

respectivamente no sul e baixo-sul do Estado da Bahia (Figura 6). Foram coletadas 

60 amostras da nadadeira caudal de M. curema em 11 pontos pesqueiros em 

Canavieiras e 30 amostras em Jaguaripe em 5 pontos pesqueiros no período de 

2017/2018. As amostras foram estocadas em tubos tipo eppendorfs com as 

respectivas identificações. Essas nadadeiras foram mantidas em álcool etílico 

absoluto (99,7º) e os espécimes foram conservados em gelo para posterior 

identificação a partir da chave de classificação. O material biológico coletado foi 

conduzido ao Laboratório de Genética de Organismos Aquáticos (LAGOA) da 

Universidade Federal do Recôncavo da Bahia, campus de Cruz das Almas-BA. 

Figura 6: Posição geográfica dos locais de coleta em referência a capital 

Salvador-BA. 

 

Fonte: OLIVEIRA, 2019 

 

5.1 Extração de DNA genômico 

O DNA foi extraído segundo o protocolo de solução salina descrito por 

Aljanabi e Martinez (1997) com algumas adaptações e detalhado a seguir: 

Inicicialmente foi realizada a maceração do tecido e deixado em estufa a 37°C 

30 indivíduos 

60 indivíduos 
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para retirar o excesso de álcool da fixação e então, 400µl de tampão salino, NaCl 

0,4M: Tris – HCL 10mM (pH=8,0) e EDTA 0,2 mM (pH=8,0), foram adicionados. Em 

seguida, adicionou-se 40µl de SDS (20%) e 8µl de Proteinase K (20 mg/ml), 

vertendo-se cuidadosamente o tubo para homogeneizar a solução. Os tubos foram 

colocados em banho-maria a 55-65°C e permaneceram por aproximadamente 2 

horas. Durante sua permanência em banho-maria os tubos foram levemente 

agitados a cada 30min. Posteriormente, 300µl de NaCl 6M foram adicionados às 

amostras, sendo estas agitadas no vortex por 30 segundos em velocidade máxima e 

posteriormente, centrifugadas por 30 minutos a 10.000 rpm. Após a centrifugação, 

duas fases se formaram uma inferior contendo restos de tecido e uma superior onde 

estava o DNA e também restos protéicos digeridos. O sobrenadante foi transferido 

para um novo tubo com auxílio de uma micropipeta com bastante cuidado para que 

a interface não fosse aspirada. Aos novos tubos contendo o sobrenadante, foi 

adicionado volume igual de isopropanol, misturando as soluções através de 

movimentos suaves. A quantidade de isopropanol adicionada foi mais próxima 

possível da quantidade de sobrenadante existente no tubo, pois é nesta etapa que 

irá ocorrer precipitação do DNA. Para otimizar a precipitação, as amostras foram 

incubadas overnight à -20°C e posteriormente centrifugadas por 20 minutos a 10.000 

rpm. Após a centrifugação foi visualizado um pequeno pellet formado no fundo do 

tubo. O sobrenadante foi descartado com cuidado para que o pellet não se 

descolasse do tubo ocorrendo perda. Em seguida, 300µl de etanol 70% gelado foi 

adicionado aos tubos e as amostras centrifugadas por mais 5 minutos a 10.000 rpm. 

O etanol 70% foi descartado e o material deixado para secar a overnight. Após a 

secagem, um volume de 100µl de TE foi adicionado ao tubo para ressuspender o 

DNA e após isso o material foi estocado em freezer à -20° C.  

5.2 Quantificação do DNA 

Após extração, o DNA foi submetido ao gel de agarose contendo 200 ml de 

tampão TBE 1X, 2g de agarose e 3,0 μL de Brometo de Etídio, e coradas com Azul 

de Bromofenol para que se tornem visíveis, refletindo parte da luz branca na faixa do 

azul marinho. Então, as amostras foram levadas a corridas eletroforéticas que 

duraram cerca de 40 minutos na cuba de eletroforese (DIGEL- Locus biotecnologia) 

com voltagem 100 V por 40 minutos usando tampão TBE 1X. 
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Para análise de integridade e quantificação, os géis foram visualizados sob 

luz ultravioleta, fotografado em sistema de fotodocumentação por meio de um 

Transluminador UV L.PIX Loccus Biotecnologia – Molecular Imaging acoplado a um 

computador contendo o Software específico para o equipamento, indicando se há 

presença ou não de DNA. 

5.3 Amplificação do DNA ISSR-PCR 

As amplificações de PCR foram conduzidas em termociclador Veriti (Applied 

Biosystems) e consistiram numa etapa inicial de desnaturação do DNA a 94°C por 4 

minutos; seguido por 35 ciclos, cada um apresentando 40 segundos de 

desnaturação a 94°C; 30 segundos para o pareamento do iniciador a temperatura 

específica °C de cada primer; 2 minutos de extensão do fragmento do DNA a 72°C; 

seguido de uma extensão final por 7 minutos; e 4°C ∞.  

Foram testados um total de dezenove primers ISSR’s nas amostras de DNA 

da espécie M.curema, onde 8 foram selecionados para desenvolvimento deste 

trabalho por apresentarem boa amplificação (Tabela 3).  

Tabela 3: Primers utilizados na pesquisa com suas respectivas sequências e 

temperatura de anelamento para amplificação de DNA da espécie M. curema. 

 

A mistura de reação em cadeia de polimerase foi realizada com reagentes 

nas seguintes proporções: 3μL DNA diluído em água ultra pura, 2,5 μL de tampão 

(10x), 2,5 μL MgCl2 (50mM), 5 μLdNTPs (100mM), 2,5 μL de primer (50μM) e 0,2 

Nome dos primers 
 

Sequência 5' – 3' Temperatura de anelamento (°C) 

ISSR 1 (GA)8C 50,4° 

ISSR 2 (AG)8C 54° 

ISSR 3 (GA)8T 50,4° 

ISSR 6 (AG)8YC 52,8° 

ISSR 8 (GA)8YT 52,8° 

ISSR 10 (GA)8YG 54° 

ISSR 20 (GGAT)4 53° 

ISSR 21 (AAGC)4 53° 
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μLTaqDna Polimerase e água ultrapura Milli-Q (14,25). O primer 2 amplificou com 

alguns ajustes no volume de MgCl2 aumentando para 3μL e diminuindo o volume de 

água para 13,75 μL. 

Os fragmentos amplificados foram separados por eletroforese em gel de 

agarose a 2%, submetido por 2,5 horas a 100 volts contendo solução tampão TBE 

diluído 10x e o gel corado com 2 μL brometo de etídeo. Os poços foram preenchidos 

com 16 μL da reação, acrescido de 3 μL de corante azul de bromofenol. Além do 

material resultante do processo de PCR, foi adicionado ao gel o marcador DNA 

Ladder 100 bp como padrão molecular para auxiliar a estabelecer o tamanho das 

bandas. Em seguida os géis foram fotodocumentados em transluminador sob luz 

ultravioleta do sistema de fotodocumentação L-PIX Loccus Biotecnologia. 

O tamanho dos fragmentos foi estimado por comparação com o padrão DNA 

Ladder de 100 pb. Os resultados adquiridos a partir da visualização das bandas de 

DNA nos géis foram transformados em matrizes numéricas binárias com presença 

(1) e ausência de banda (0), para os fragmentos amplificados, incluindo as bandas 

de intensidade média e fracas. Para avaliação de polimorfismos, um loco para ser 

considerado polimórfico deve apresentar a frequência do alelo mais comum inferior a 

0,95 (FALCONER e MACKAY,1996). 

Os principais parâmetros para a análise da variabilidade genética para cada 

população foram determinados pela: percentagem de bandas polimórficas (PBP), 

índice de Shannon (I), diversidade de Nei (H), diferenciação populacional (GST), fluxo 

gênico (Nm = número de migrantes), Índice de Conteúdo Polimórfico (PIC) e testes 

de atribuição foram calculados com o programa POPGENE versão 1.32 (YEH et al., 

1997). 

O poder discriminatório dos iniciadores foi avaliado por meio dos seguintes 

parâmetros: Conteúdo de Informação Polimórfica (PIC) foi calculado pela fórmula 

PIC= 1 – , para verificar a eficiência de primers utilizados. O MI (Índice de 

marcador) mede a eficiência global de uma técnica de marcadores moleculares, foi 

obtido pela multiplicação do PIC médio com a relação Multiplexa Efetiva (POWELL 

et al., 1996).  A razão multiplex efetiva (EMR) é o produto do número de locus 
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polimórficos por iniciador (n) e a fração de fragmentos polimórficos (β) (OLIVEIRA, 

2018). O MI é uma medida eficiente de marcadores moleculares, obtido pela 

multiplicação do PIC médio com a relação multiplexa efetiva (POWELL et al., 1996). 

A partir da matriz de dissimilaridade foi feito a análise de coordenadas 

principais (PCoA), que consiste num método que permite visualizar a estrutura da 

distribuição dos dados, neste caso os indivíduos avaliados, com base em suas 

diferenças e semelhanças genéticas, atribuindo para cada item, uma localização em 

um espaço dimensional, como um gráfico. Os principais eixos correspondem as 

principais coordenadas que podem ser usadas para exibir os indivíduos no gráfico. 

Desta forma, cada eixo pode ser interpretado em termos de porcentagem da 

variabilidade total que está sendo representa no determinado espaço.  

A matriz de distância genética em pares entre indivíduos foi obtida pelo 

complemento aritmético do coeficiente de Jaccard e o agrupamento UPGMA 

(Unweighted PairGroup MethodUsing na ArithmeticAverage) através do programa 

Darwin 6.06 (PERRIER e JACQUEMOUD-COLLET, 2006). Na análise de variância 

molecular (AMOVA) o nível de diversidade genética (FST) para estimativa de 

estruturação genética foi feito com o programa GeneAlex especifico para genética 

de populações (EXCOFFIER et al., 1992). 
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6. RESULTADOS  

Os oito iniciadores geraram um número total de 137 fragmentos de bandas, 

sendo 117 polimórficos (85,5%) (Tabela 4), com tamanho de pares de base variando 

entre 100 pb e 2072 pb, onde a maior amplitude alélica ou tamanho dos fragmentos 

foi identificada para o locus ISSR 1 (210 – 2072 pb) e a menor, para o ISSR 21 (100 

– 1100 pb). O número total de loci variou de acordo com os iniciadores, sendo o 

maior número de loci produzidos pelo ISSR 10 e o menor pelo ISSR 2. Para os loci 

avaliados, o PIC variou de 0,72 para o ISSR 6 à 0,94 para o ISSR 3, com média de 

0,86 (Tabela 8). Assim, foi possível observar valores do PIC acima de 0,5 conforme 

a Tabela 4. 

Tabela 4: Iniciadores selecionados na análise de variabilidade genética entre as 

duas populações da espécie M. curema, suas características moleculares. 

Primer 

 
Sequência

5’ - 3’ 
Ta 

NLP NLM 
 

TF (pb) P(%) 
 

PIC 
 

EMR 
 

MI 

ISSR 1 (GA)8C 50,4° 16 - 210 a 2072 100 
 

0,89 
 

 
2,8 

 

 
2,5 

 

ISSR 2 (AG)8C 54° 15 1 500 a 1000 93,6 
 

0,80 
 

 
2,8 

 

 
2,8 

 

ISSR 3 (GA)8T 50,4° 11 6 300 a 800 64,7 
 

0,94 
 

 
3,2 

 

 
3,0 

 

ISSR 6 (AG)8YC 52,8° 17 - 300 a 2000 100 
 

0,72 
 

3,2 
 

2,3 

ISSR 8 (GA)8YT 52,8° 15 2 300 a 2100 88,2 
 

0,92 
 

3,2 
 

3,0 

ISSR10 (GA)8YG 54° 19 - 400 a 1700 100 
 

0,80 
 

4,0 
 

3,2 

ISSR 20 (GGAT)4 53° 9 4 350 a 1300 69,2 
 

0,92 
 

1,9 
 

1,7 

ISSR 21 (AAGC)4 53° 15 7 100 a 1100 68,2 
 

0,86 
 

5,3 
 

5,3 

Total 
 
- 

 
- 117 20 - 85,5 

 
0,86 

 
- 

 
- 

 Ta:temperatura de anelamento; NLP:N° de loci polimórficos; NLM:N° de loci monomórficos; TF:Tamanhodos  

fragmentos; P(%) percentual de bandas polimórficas; PIC:Conteúdo de Polimorfismo; EMR: Razão 

Multiplex Efetiva; MI:Índice do marcador. 
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6.1 Estrutura populacional e diversidade genética das populações 

Os resultados mostraram que a média para comparação da identidade 

genética de Nei (1972) foi de 0,7788 e a média para comparação da distância 

genética foi de 0,2501. Quando analisado os dados para o índice de Shannon (I), 

número de alelos observados, e o número efetivo de alelos observou-se uma 

variação da diversidade genotípica entre as populações, assim como na média de 

diversidade genética de Nei (H), conforme a Tabela 5. 

Tabela 5: Diversidade genética entre as populações de M. curema coletadas na 
RESEX de Canavieiras – BA e Jaguaripe - BA. 

Local Na Ne H I NLP PLP % 

Canavieiras 1,9888 
(σ±0,1060) 

 

1,3513 
(σ± 0,3412) 

 

0,2187  
(σ± 0,1677) 

 

0,3506 
(σ± 0.2187) 

 

88 98,88 

Jaguaripe 1,9663    
(σ± 0,1815) 

 

1,5839 
(σ± 0,3296) 

 

0,3360  
(σ± 0,1612) 

 

0,4984 
(σ± 0,2109) 

 

86 
 

96,63  
 

*Na=número de alelos observados; *Ne=número efetivo de alelos; *H=diversidade genética 
de Nei (1972); *I=índice de informação de Shannon; NLP=número de loci polimórficos;  
PLP=percentual de loci polimórficos 

A média da diversidade genética total (HT) para as populações foi 0,3582 

(σ±0.0189) e a média de diversidade esperada 0,2774 (σ±0.0150). A diferenciação 

genética estimada pela média GST resultou em 0,2257 e o número de migrantes nas 

populações indicado pelo fluxo gênico, resultou em Nm=1,7148 (Tabela 6). 

Tabela 6: Estimativa de diversidade genética, diferenciação populacional (GST) e 
fluxo gênico (Nm) para as populações da espécie M. curema. 

 HT HS GST Nm 

População 
total 

 

0,3582 
(σ±0,0189) 

0,2774 
(σ±0,0150) 

0,2257 1,7148 
 

HT = diversidade total; HS = diversidade esperada; *GST = diferenciação populacional; 
*Nm= estimativa do fluxo gênico. 
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As medidas para a comparação de identidade genética de Nei (1972) e 

distância genética, apresentaram como resultados 0,7832 (diagonal superior) e 

0,2444 (diagonal inferior) respectivamente (Tabela 7). 

Tabela 7: Mensuração da Identidade genética de Nei (1972) (diagonal superior) e 
distância genética (diagonal inferior) entre as populações de tainha. 

Populações Canavieiras Jaguaripe 

Canavieiras **** 0,7832 
 

Jaguaripe 0,2444 **** 

 

Segundo a AMOVA e o índice de fixação (FST), verificou-se diferenciação 

significativa entre as populações (Tabela 8). A análise de variância molecular 

forneceu uma estimativa que grande parte da variabilidade genética está 

concentrada dentro das populações (53,14%), com menor porcentagem entre eles 

(46,86%), gerando um índice FST de 0,46857 indicando uma forte estrutura genética 

entre as duas populações.  

Tabela 8: Análise molecular de variância (AMOVA) dentro e entre as populações da 
espécie M. curema. 

Fonte de 

Variação 

GL SQ CV PV MS EV % 

Entre 

populações 

1 273,972         6,66046 Va   46,86%. 404,961 
 

9,742 
 

39% 
 

Dentro das 

populações 

88         664,750         7,55398 Vb 
 

53,14% 15,285 
 

15,285 
 

61% 
 

phiPT = 0,389, P > 0,001      

FST: 0,46857 
 

     

Grau de Liberdade (GL); Soma de quadrados (SQ); Coeficiente de variação (CV); 
porcentagem de variação (PV%); Média de quadrados observados (MS); Estimativa de 
variação (EV), phiPT: proporção de variância genética total entre indivíduos dentro das 
populações. 

 
Baseado em 1.023 permutações. 
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O dendrograma e a análise de coordenadas principais (PCoA)(Figura 7 ‘a’ e 

‘b’), foram usados para descrever espacialmente as similaridades genéticas entre os 

indivíduos amostrados nas localidades estudadas.  

 
 

 

 

 

 

Na Figura 7a é possível observar formação de dois grupos evidenciando a diferença 

entre as populações. Fato também comprovado pela análise de coordenadas 

principais (Figura 7b). 

 

 

 

 

 

 

 

a) b

) 

Legenda 

 Jaguaripe 

     Canavieiras 

Figura 7: a) Dendrograma gerado pelo método UPGMA (Unweighted Pair Groupmethod, 
Arithmeticmean) da tainha baseado na distância genética de Nei (1972). b) Análise de 
Coordenadas Principais (PCoA) e análise estrutural de 2 populações de tainha oriundos de 
ambiente naturais. 
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7 DISCUSSÃO 

Estudos genéticos em peixes são importantes em diversas situações, 

principalmente em relação aos processos reprodutivos, no qual tem papel 

fundamental na conservação de populações selvagens onde pode ser avaliado o 

impacto determinado por mudanças no ambiente sobre as populações naturais 

(ALLENDORF, 2017).  

A análise de estruturação populacional pode estimar o fluxo gênico e 

dispersão de uma espécie, além de fornecer dados sobre a diferenciação genética 

de populações ao longo da distribuição geográfica do organismo (TURCHETTO-

ZOLET et al., 2017). Segundo Abdel-Kaderet al. (2017), é impossível determinar 

medidas de administração adequadas na falta de uma estimativa clara da estrutura 

do estoque, assim, a análise da genética populacional associado à análise de 

dinâmica pesqueira é de grande importância para estudos relacionados ao 

gerenciamento pesqueiro. 

Os marcadores moleculares ISSR mostraram-se úteis para esta análise, pois 

foi possível observar alta porcentagem de polimorfismo evidenciando uma 

variabilidade genética intra-populacional (53,14%) (Tabela 8), ou seja, dentro das 

populações. O IBAMA (2008) informa que há um considerado aumento na 

exploração de exemplares maiores de MugilÍdeos e consequentemente modificando 

perfis biológico-populacionais nos últimos anos. Assim a pesca nestes locais, 

possivelmente, já está afetando a variabilidade genética da tainha, pois desde a 

década de 80 a sobrepesca vem afetando este recurso (MENDONÇA e BONFANTE, 

2011) e conseqüentemente diminuindo a variabilidade genética. Deste modo, essas 

populações merecem uma atenção especial por meio de medidas efetivas de 

manejo e gestão pesqueira, como a redução da exploração nestes estuários com o 

objetivo de aumentar os níveis de variabilidade genética que de acordo com os 

valores do índice de Shannon econtrados foram considerados baixos (Tabela 5). 

 
Utilizou-se 8 primers e foram obtido117 bandas polimórficas (Tabela 4) nos 90 

indivíduos estudados. Gondolo (2012) ao estudar a mesma espécie em grande parte 

do litoral do Nordeste, utilizando 7 marcadores ISSR em 240 indivíduos, obteve 92 

bandas polimórficas, das quais apenas dois loci foram verificados exclusivamente 

nas demais espécies de Mugil. Este autor observou um bom estado de conservação 
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genética em termos globais, observando um alto grau de estruturação genética. 

Resultado semelhante também foi obtido por Saedi et al. (2014) com o mugilídeo 

Liza aurata, por meio de marcadores mitocondriais, relataram elevados indíces de 

diversidade genética.  

A utilização dos marcadores ISSR neste estudo foi considerada satisfatória. 

O índice de informação polimórfica (PIC) mostrou-se efetivo por possuir em todos os 

primers analisados valor superior a 0,5 conforme tabela 4. Deste modo, os loci foram 

considerados muito informativos comprovando a eficiência dos primers neste estudo. 

Na análise de diversidade genética, as populações apresentaram percentuais 

de loci polimórficos (P) e número de alelos (Na) semelhantes. Em Canavieiras-BA a 

percentagem de locus polimórficos (PLP) foi 98,88% e númeo de alelos (NA=1,9888) 

e Jaguaripe (PLP=96,63 e Na=1,9663) (Tabela 5) tendo maior resultado obtido em 

Canavieiras. Diferentes resultados foram descrito por Xu et al. (2010), que 

observaram valores  de número de alelos por locu, variando de 2 a 11em 

populações naturais para M. cephalus no Mar da China Oriental. A partir dos 

resultados podemos supor que por partilharem poucos alelos em comum, 

possivelmente trata-se da existência de metapopulações de M. curema. O 

distanciamento entre as populações seria possivelmente, resultante do isolamento 

reprodutivo. O isolamento entre essas populações não seria total, por ser uma 

espécie migradora. Portanto, podemos inferir que possivelmente há uma barreira 

eficiente que impede homogeneização genética das populações nestes locais. 

O índice de Shannon (I) variou entre as populações, onde o maior valor foi 

para a população de Jaguaripe (0,498) e menor em Canavieiras (0,351) (Tabela 5). 

Este índice pode variar de 0 a 1, no qual a menor diversidade genética é 

representada por valores mais próximos de zero.  

As taxas de variabilidade genética, calculadas pelo índice de Shannon (I) 

junto com a porcentagem de locus polimórficos (PLP%) confirmam a forte 

estruturação e baixa variabilidade genética entre as populações. Isto pode ser 

explicado pela distância geográfica entre as áreas estudadas.  Albieri et al. (2010) ao 

estudarem populações de M. curema do Rio de Janeiro/RJ e da Venezuela sugerem 

que a estruturação genética encontrada seja por causa da distância geográfica entre 

estas áreas. 
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A diversidade genética ou heterozigosidade é a medida mais utilizada e mais 

importante para estimar a variabilidade genética por ser menos sensível às 

variações no tamanho da amostra, isto quando comparada a outras medidas, como 

a percentagem de locos polimórficos e o número médio de alelos por locos 

(AFONSO, 2018). A diversidade genética total (HT), pelo índice de Nei (1973), 

atingiu uma média estimada de 0,3582 (Tabela 6), o que demonstra elevada 

heterozigosidade nas populações estudadas. A proporção da diversidade genética 

entre as populações (GST) foi de 0,2257, indicando que a variabilidade entre e dentro 

das populações contribuiu com 22,57% e 77,43% da diferenciação total, isto ocorre 

porque, os exemplares possivelmente não compartilham áreas comuns de 

reprodução por conta de alguns fatores (sedimentação despejada pelo rio, variação 

de salinidade, temperatura, etc.) que poderiam levar a separação destas populações 

e configurá-las como metapopulações. Para Gondolo, (2012) as populações 

observadas de M. curema são metapopulações que interagem umas com as outras. 

Ramirez, (2011) ao estudar a Filogeografia de duas espécies de tainha, Mugil liza e 

M. platanus, relatou que possivelmente há um complexo de populações de M. 

curema. 

Em relação ao valor GST (parâmetro de diferenciação populacional) foi de 

0,2257 (Tabela 6), confirmando os resultados da AMOVA. Porém Gondolo (2012) 

obteve GST de 0,3848, sendo este valor significativamente superior ao encontrado 

neste estudo. O autor observou que entre os seis estuários há diferenciação 

genética muito alta entre os indivíduos, que pode ser explicado pela sua maior sua 

área de observação ou alguma possibilidade evolutiva de isolamento que talvez seja 

por influência de corrente marítima, exploração excessiva de exemplares maiores ou 

outros fatores que influenciaram a diferenciação desses peixes.  

O número de migrantes (Nm) foi de 1,7148 (Tabela 6), valor baixo 

considerando que para um fluxo gênico contrapor os efeitos de deriva genética, este 

valor precisa ser maior do que quatro migrantes (SLATKIN, 1987). Há uma 

correlação entre a variação genética e a distância geográfica (mesmo sendo pouca) 

com o fluxo gênico detectado entre os locais estudados, pois apresentam um fluxo 

gênico limitado pela distância entre os locais de amostragem devido a alguns 

possíveis obstáculos ambientais naturais, por isso, elas não compartilham altos 
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níveis de diversidade genética. Sendo a restrição geográfica maior do que por sua 

capacidade de dispersão.  

Em Gondolo (2012), o número de migrantes estudados para outras espécies 

do gênero foi 0,7993, consideravelmente menor que o encontrado nesta pesquisa. 

No entanto, tratando-se apenas da espécie M. curema o mesmo autor obteve valor 

máximo de 2,78 e o valor mínimo de 0,53. Outros valores refletindo altos níveis de 

fluxo gênico foram observados para outras espécies de mugilídeos por Ghaneh et al. 

(2011) 5,05, Ghodsi et al. (2011) 5,1 apud  SAEDI, 2014 e Saedi et al, (2014) 

(3,470).   

Níveis elevados de diversidade genética são frequentemente observados em 

peixes migratórios com grandes populações, porque em grandes populações, altas 

taxas de migração minimizam os efeitos da deriva genética (SANTOS et al., 2007). 

Pesquisas observaram espécies crípticas de Mugilídeos (TRAN et al., 2016; 

KRUECK et al., 2013; SHEN et al., 2011; DURAN et al., 2012), ou seja, se 

reproduzem isoladamente entre si e por isso há grande semelhança quanto sua 

morfologia externa, caracterizando-a como uma única população. 

O resultado da análise da distância genética entre as populações foi de 

0,2444 (Tabela 7), inferior ao encontrado em Gondolo, (2012) onde as distâncias 

genéticas variaram de 0,65 até 0,86 nos estuários estudados. Uma média de 

diversidade genética de 19,5% em algumas espécies de mugilídeos foi relatado por 

Ramirez, (2011). 

A redução do nível do mar no Pleistoceno, impactou tanto a conectividade 

marinha quanto a temperatura da superfície do mar (TRAN, 2016). Sistemas 

oceanográficos dinâmicos também podem restringir profundamente a conectividade 

entre grupos, a heterogeneidade genética geralmente aumenta em zonas marinhas 

com frentes oceanográficas previsíveis (SHEN et al., 2011). Porém, enquanto alguns 

indivíduos migram grandes distâncias geográficas, outros parecem residir o ano todo 

nos estuários (CHANG e TZENG, 2000 apud Kang-Ning) e isso pode ser um fator de 

influência para a separação desta espécie ao longo da costa baiana. 

  Para Knutsen et al., (2011) um fator em comum na maior parte dos estudos 

genéticos de organismos aquáticos, são os baixos níveis de diferenciação entre as 
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populações. Porém em ambiente natural, principalmente em peixes migratórios, 

espera-se que seja maior por conta da dispersão larval. 

 Neste estudo, apesar da capacidade migratória a distribuição destes 

organismos pode ser explicada pela possibilidade de algum barramento natural 

(diferentes correntes marítimas, massas de água, diferença de salinidade, 

temperatura ou a própria distância geográfica) que funcionam como uma barreira 

física eficiente (construções antrópicas ou até mesmo poluição/lixo levado pelas 

correntes). 

O phiPT é uma medida que comprova o número de populações do 

agrupamento, com valor obtido de 0,389 (Tabela 8). Para a análise de estruturação 

populacional, os valoresde FST que se encontram entre 0 e 0,05 configuram baixa 

estruturação genética, entre 0,05 e 0,15, estruturação moderada, entre 0,15 e 0,25, 

estruturação alta e acima de 0,25, forte estruturação genética. A AMOVA considera 

a distribuição da variabilidade genética nas populações originais e neste estudo  

demonstrou que esta se encontra maior dentro das populações do que entre eles. 

Isto evidencia uma diferenciação alta entre as populações (FST 0,46857)  e dentro 

das populações de (Canavieiras FST 0,46943 e Jaguaripe FST 0,46685) conforme 

Tabela 8. Assim os nossos resultados apresentaram baixo fluxo gênico e alta 

diferenciação genética. Um valor semelhante foi encontrando por Magdy et al. 

(2016) utilizando marcadores co-dominantes em M. cephalus, no Egito. 

Deste modo, nossos resultados estão de acordo com os observados por 

Gondolo (2012) que obteve 0,68 e Saedi et al., (2014) de FST 0,70 e 0,69 em duas de 

3 populações de Mugilídeos indicando também uma forte estruturação genética com 

FST > 0,25.  Segundo este autor, isso pode ocorrer em consequência de processos 

evolutivos e conclui que as populações de M. curema encontram-se em um franco 

processo de diversificação, sugerindo um possível complexo de espécies sob a 

denominação M. curema. Também foi obervado por Shen et al., (2011) uma 

significativa diferenciação (FST0,973, P<0,001) entre três linhagens de M. cephalus 

utilizando marcadores co-dominantes. Porém, baiximos valores (0,054 e 0,180) 

foram relatados por Mai et al., (2014) ao estudar a variação e a distribuição genética 

de M. liza, a partir de marcadores mitocondriais.  
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Dias Neto e Dias (2015), abordam indícios de estruturação genética de 

populações de M. liza, com características biológicas distintas ao longo de sua área 

de ocorrência no Brasil. Estes mesmos autores relatam que as distâncias genéticas 

estimadas (FST) demonstram que existe maior fluxo genético entre as populações 

que habitam o sul do Brasil e a Argentina, enquanto a população localizada no 

extremo norte da distribuição da espécie (Rio de Janeiro) foi significativamente 

diferente das demais. 

Uma significativa estruturação genética foi observada por Gao et al., (2014) 

em três populações de Liza haematocheilus, uma espécie de Mugilideo, na China e 

águas costeiras japonesas. Porém, Shen et al., (2011) usando locos microssatélites, 

descreveu uma ausência de estrutura genética dentro de Mugil spp., que eles 

atribuíram adispersão larval de longa distância pelas correntes do Noroeste do 

Pacífico. 

No dendrograma (figura 8a) e o gráfico PCoA (figura 8b), mostram a formação 

e a distância genética de dois grupos, nos quais demonstraram que a maior parte da 

variabilidade genética ocorre dentro das populações (53,14%). Deste modo, pode-se 

observar que isoladamente essas populações apresentam boas características de 

conservação genética. Isso significa que se houver necessidade para montar um 

estoque fundador de reprodutores, os mesmos poderão ser escolhidos em ambas as 

cidades. 

Isto porque, ações antrópicas, como a pesca que pode remover indivíduos 

com certas características fenotípicas como o tamanho, ou a sobrepesca que trará 

mudanças genéticas nas populações explotadas se caso as características 

favorecidas tiverem uma base genética hereditária, com isto, provavelmente a 

freqüência de fenótipos desejáveis e a produtividade pesqueira reduzirão 

(ALLENDORF et al., 2008).  

Esses resultados mostram que possivelmente a pesca artesanal com a 

captura de indivíduos que ainda não atingiram maturidade sexual, está restringindo à 

transmissão da variabilidade genética apresentada pela espécie para sua prole. 

Assim na RESEX de Canavieiras-BA e o Município de Jaguaripe-BA é recomendado 

ações  de redução da pesca,  instituição do tamanho mínimo de captura junto  a uma 

intensificação na fiscalização, como também a promoção de trabalhos de 
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conscientização ambiental evitando sobre-explotações a fim de conservar a 

variabilidade genética  existente em cada local, sendo esta uma prática essencial 

para manter o potencial evolutivo das espécies.  
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8 CONCLUSÃO 

A técnica ISSR foi eficiente para análise da variabilidade genética da referida 

espécie, no qual apresentaram alto nível de polimorfismo e forte estruturação 

genética. 

Há baixo fluxo gênico entre as populações ainda que as mesmas possuam 

uma forte estruturação genética.  

Para o aumento da variabilidade genética desta espécie, recomenda-se 

redução da exploração nesses estuários, assim como uma conscientização 

ambiental para as comunidades pesqueiras, para um desenvolvimento sustentável 

da pesca até que os níveis de variabilidade genética sejam considerados 

satisfatórios. 
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