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Resumo

Foi sequienciadaaregido controle (DNAmt) de 105 exemplares de dourada, oriun-
dos de sete localidades da amazbnia Continental : Belém, Manaus, Tabatinga, Rio
Ica(Brasil) elquitos, Rio Ucayali e Rio Madre de Dios (Pert), afim de estimar a
variabilidade genéticadesta espécie de ato valor comercia. Osresultados mostram
mai or variabilidade em Belém e menor em Tabatinga. Politicas de manejo precisam
ser elaboradas e executadas em conjunto com os paises congregantes da area de
migracdo da dourada.

Introducao
Os peixes lisos perfazem cerca de 95% da pescaria existente hoje na Amazonia

brasileira, colombiana, peruana, boliviana e venezuelana sendo feita em cimade
cinco espéciesdaFamiliaPimel odidae, e cercade 80% destetotal é obtido somente
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pela captura de 03 grandes bagres entre os quais a Dourada (Brachyplatystoma
rousseauxii) (Fig. 1).

~ Batista, 2003

Figural: Dourada— Brachyplatystoma rousseauxii.

A dourada é capturada pela frota comercia e artesana desde a ilha de Margj6,
(estuério amazonico, Brasil), até Pucallpa, (Peru) a aproximadamente 5 500 Km.
a Oeste, proximo aos Andes peruanos.

Com base em dados biol 6gicos e de pesca experimental (Barthem & Goulding,
1997) foi sugerida uma hipétese de ciclo de vida em que essa espécie reaiza
grandes migracdes, tendo areas distintas de criacdo, alimentacdo e reproducao.
Estudos genéticos (Batista, 2001) indicam que avariabilidade genéticadadourada
decresce no sentido estuério amazonico, (&rea de criagdo - Belém) ato Solimbes
(Proximo a area de reproducéo - Tabatinga), corroborando a hipétese migratéria
nessa extensdo geogréafica.

Dada a &rea de abrangéncia de migracdo, aimportancia comercial e o esforco de
pesca exercido sob este recurso ha vérios anos, torna-se necessario obter
informagtes concretasafim debalizar paliticas de mangj o e conservacdo, envolvendo
todos os paises que congregam tal area geogréfica, a fim de assegurar a
sustentabilidade desse recurso, pois dados pesgueiros informam que 0 mesmo ja
esta em risco de sobrepesca (JCA/MPEG/IBAMA, 1998).

Neste cenario evidencia-se a necessidade de estudos no nivel genético, no intuito
de estimar a variabilidade genética da dourada visando a identificacéo e
caracterizagdo de seu estoque (S) pesqueiro (S) em toda a sua area de migracéo.
Essas informagdes precisam também ser aliadas aos dados socio-biol 6gicos
morfomeétricos, meristicos, socio-econdmicos e etc.

O presente estudo obj etivou-se caracterizar geneticamente e estimar avariabilidade
genéticadadouradadaAmazoniacontinental, um dos principai s recursos pesqueiros
em toda esta regi&o. Estas informagdes sdo cruciais ao melhor entendimento do
ciclo de vida, dindmica de migracdo e caracterizacdo de estoque (S) pesgueiro ()
da dourada na bacia Amazonica.
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Metodologia

O tecido muscular de 105 exemplares de dourada foi coletado junto a desembar-
gues pesqueirosem 7 localidades na Amazoniacontinental, sendo 15 individuosem
cada Cidade: Belém (Calha/Baixo Solimdes), Manaus (calha/médio Solimdes),
Tabatinga e Iquitos (calha/ato Solimdes), Ipiranga (préximo a cabeceirado Rio
I¢d), Pucallpa (cabeceira do Rio Ucayali) e Porto Madonado (cabeceira do Rio
Madre de Dios).

O DNA total foi extraido seguindo o protocolo de Doyle & Doyle (1990), com
algumas modificagdes, earegido controledo DNA mitocondrial (DNAmt) ampli-
ficada e purificada segundo Batista (2001). O sequenciamento nucleotidico foi
realizado em sequenciador megaBACE 1000 (GE Heath care — Amersham
biosciences) no LTBM/COPE/INPA seguindo as recomendagdes do fabricante.
As sequiéncias nucleotidicasforam alinhadas, editadas e compiladas com o auxilio
dos programas Bioedit 6.0.7 (Hall, 1999) e Chromas 2.23 (http://
www.technelysium.com.au/chromas.html). As andlises de variabilidade genética
populacional, indices de diversidade molecular e fluxo génico taiscomo: diversidade
nucleotidica(Pi), nimero de haplotipos (H), diversidade hapl otipica(HD), nimero
total de mutactes (ETA), nimero de sitios polimérficos (S) nimero de seqliéncias
tnicas (NS); distancia genéticameédia; indice de fluxo génico (Nm) entre asloca
lidadese AMOVA (andlise de Variancia Molecular) com o auxilio dos programas
PAUP* 4.0 (Swofford, 2000), DNAsp 4.01 (Rozas & Rozas, 1999) e Arlequin
2.01 (Schneider et al., 2000). Foi cal culado também o indice de Confianca (1C) de
95% para os parametros de K, HD e Pi.

Resultados e discussao

A tabelal sumarizaosvalores obtidos para os indices de diversidade molecular; a
Figura 2 uma representacdo grafica comparativa entre as localidades amostradas
considerando alguns indices de polimorfismo de DNA (H, S, ETAeK) eatabela?2
osvaloresde p oriundos daAMOVA (diagonal inferior) e 0 nimero de migrantes
(Nm) baseados nos valores de F_ (diagonal superior) entre as localidades
amostradas.

125



mBelém

B Manaus

O Tabatinga
Olguitos

nRiolca

B Rio Ucayal

& Rio Madre de Dios

Figura 2. Histograma comparativo entre as localidades amostradas (Belém, Manaus,
Tabatinga, Rio I¢a, Iquitos, Rio Ucayali e Rio Madre de Dios) considerando os parémetros
dendmero de haplotipos (H), nimero de seqiiéncias tnicas (NS), nimero total de mutagtes
(ETA) médiadas diferencas nuclotidicas par apar (K) paraadourada.

A interpretacéo compilada dos resultados fornece umaestimativadavariabilidade
genética da dourada na Amazonia continental e as principais consideragdes sao:
1) A maior variabilidade genética da douradafoi encontrada em Belém e amenor
em Tabatinga. Este padr&o deve ocorrer por Belém congregar osindividuos oriun-
dos das cabeceiras e Tabatinga por receber uma parcelada populagdo migrante, ja
gue uma parte da mesmaja adentra aos tributarios do Solim&es/Amazonas duran-
te o ciclo de vida. Porém este decréscimo precisa ser melhor avaliado ja que o
mesmo nao se mantém em I quitos;

2) 11 Haplotipos foram compartilhados entre algumas localidades. Os resultados
daAMOVA mostram estruturagenéticapopul aciona entre osindividuosde agumas
localidades (ver em negritos osvalores natabela?2) (Fst = 0,034 p>0,01), mostran-
do tendéncias adefinir maisde um estogque, porém € necessario confirmar com um
tamanho amostral maior;

3) A variabilidade genética encontrada nas cabeceiras dos rios amostrados (espe-
cialmente os valores de NS, tabela 1) pode demonstrar que estes locais
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Tabela 1. indices de diversidade molecul ar estimados apartir da seqiiéncianticleotidicada
regido controle (DNAmt) dos 105 individuos de dourada provenientes das localidades
Belém, Manaus, Tabatinga, Iquitos, Riol¢a, Rio Ucayali, Rio Madre de Dios. Osresultados

em negrito indicam as diferencas significativas.

L ocalidades H NS ETA S K pi HD

| 9,7714+ 4,742 0,0107+ 0,0058 1,000 £ 0,024
Belém 15 11 37 36

(12,172-7,372) (0,014-0,008) (1,012-0,988)

8,048+ 3,961 0,0088+ 0,0049 0,962+ 0,040
Manaus 12 7 35 33

(10,053-6,043) (0,011-0,006) (0,982-0,942)

. 6,543 + 3,277 0,0072+ 0,0040 0,886+ 0,069
Tabatinga 9 3 23 22

(8,201-4,885) (0,009-0,005) (0,921-0,851)

. 7,476 + 3,701 0,0082+ 0,0050 0,991+ 0,028
lquitos 14 8 25 24

(9,349-5,603) (0,011-0,006) (1,005-0,977)

o 9,448 + 4,596 0,0104+ 0,0057 0,991+ 0,028
Riolca 14 11 33 33

(11,773-7,122) (0,013-0,008) (1,005-0,977)

. . 8,295+ 4,073 0,0091+ 0,0050 0,981+ 0,031
Rio Ucayali 13 8 33 31

(10,356-6,234) (0,012-0,007) (0,997-0,965)

) ) 7,191+ 3,572 0,0079+ 0,0044 0,962+ 0,040
RioMadredeDios 12 7 25 24

(8,999-5,383) (0,010-0,006) (0,982-0,942)

8,381 + 3,911 0,0092+0,004 (0,010- 0,976+ 0,006
Todos 66 55 82 80

(9,129-7,633) 0,008) (0,977-0,975)

Tabela 2.Vaores de p para as comparacdes realizadas na AMOVA (diagonal inferior) e
ndmero de migrantes (Nm) (diagonal superior) entre aslocalidades amostradas. (Inf) indica
um alto valor de Nm. Osvalores em negrito sdo significativos pelacorrecdo de Bonferroni.

Belém Manaus Tabatinga |l quitos Rio I¢cad Rio Ucayali

Rio Madre de Dios

Belém Manaus Tabatinga Iquitos Rio Rio Rio Madre de

Ica Ucayali Dios

Belém * 37 35 inf 15,7 6,6 14

Manaus 0,0010 * inf 4.8 15 59,6 8,7

Tabatinga 0,0069 0,6466 * 3,9 inf inf 48,2

Iquitos 0,7253 0,0063 0,0083 * 11,5 75 23,6

Riolga 0,1593 0,1461 04853  0,1088 * 202,5 inf

Rio Ucayali 0,0245 0,3104 0,6684 0,0403 0,3478 * inf

Rio MadredeDios 0,1217 0,0615 03160 0,2241 05018  0,6979 *
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possam deter umarelevante parcelado (s) estoque (s) pesqueiro (s) total daespécie,
provavelmente por se tratar de reas de reproducdo, devendo ser tratadas com
atencdo em estratégias de manegjo;

4) Politicas de mangjo e conservacdo precisam ser elaboradas e executadas em
conjunto com os paises que congregam a area de migracdo da dourada a fim de
garantir o uso sustentével desse recurso as populagdes futuras.
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