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INTRODUÇÃO 
A dourada (Brachyplatystoma rousseauxii) é um grande bagre migrador cuja área de distribuição envolve sete países 
amazônicos, sendo eles: Bolívia, Brasil, Colômbia, Equador, Guiana Francesa, Peru e Venezuela. Possui como suas 
principais características morfológicas: grande porte (maior tamanho conhecido: 192 cm) cabeça prateada e achatada, 
corpo dourado e presença de barbilhões maxilares curtos (Barthem e Goulding 1997). Segundo Ferreira et al. (1998), 
essa espécie se diferencia das outras do gênero Brachyplatystoma pelo tamanho dos barbilhões e pela maxila e 
mandíbula que são de dimensões iguais. Na Colômbia, a dourada é um dos bagres migradores de maior comercialização 
nos mercados locais durante o ano todo, sendo capturadas as maiores classes de tamanho da espécie (Barthem e 
Goulding 1997; 2007). 
Possuindo ampla distribuição na bacia Amazônica, a dourada é encontrada desde as águas de alta salinidade na região 
estuarina até as cabeceiras dos tributários do rio Ucayali/Amazonas/Solimões, especialmente os de águas brancas 
como os rios Madeira, Purus e Juruá, ambos da margem direita, e os rios Napo, Japurá/Caquetá, Içá/Putumayo e 
Branco da margem esquerda (Barthem e Goulding 1997; Barthem e Goulding 2007). É encontrada também em 
tributários do rio Negro, rio Tocantins e na Bacia do Orinoco (Garcia 1995) e nos rios da Guiana Francesa. 
B. rousseauxii realiza grandes migrações a fim de completar o seu ciclo de vida. Essa migração é conhecida como a 
maior para peixes de água doce (Barthem e Goulding 1997; Barthem e Goulding 2007; Batista 2010). Os autores 
sugerem que essa espécie compõe um único estoque pesqueiro com áreas distintas de criação, alimentação e 
reprodução (Batista 2010). 
Uma das razões em se usar o DNA mitocondrial (DNAmt) em estudos populacionais deve-se a sua alta taxa de mutação, 
estimada entre 5 a 10 vezes maior (5,7 X 10-8 substituição/ sítio/ ano) do que a de genes codificadores de proteínas do 
DNA nuclear (Brown et al. 1982). Um dos fragmentos de DNA mais utilizados desse genoma em estudos populacionais é 
a região controle. Este fragmento é a região não codificadora do genoma mitocondrial (Aquadro e Greenberg 1983). A 
dourada possui essa região nucleotidica com 911 pares de bases (pb) (Batista 2010). 
Visto que a dourada é uma espécie de grande importância econômica e ecológica, este bagre pode estar ameaçado 
pelos projetos hidrelétricos e a explotação pesqueira. Deste modo é preciso encontrar formas de manejo e conservação 
desta espécie. Considerando o aspecto migratório da dourada, este trabalho procura verificar se há fluxo gênico entre a 
bacia Amazônica e a bacia do Orinoco, bem como esclarecer se as cachoeiras do canal do Cassiquiare, que liga a bacia 
do Orinoco com a bacia Amazônica, atuam como barreiras ao seu fluxo gênico. 
 

MATERIAL E MÉTODOS 
Foram selecionadas amostras de DNA genômico de 34 indivíduos de B. rousseauxii disponíveis na Coleção de Tecidos de 
Genética Animal da UFAM de três localidades da Bacia do Orinoco. As amostras foram coletadas em desembarques 
pesqueiros da referida bacia em regiões na Colômbia (Puerto Carreño, Puerto López, Guaviare). Foi amplificada a região 
controle do DNA mitocondrial desses indivíduos, fragmento com média de 911 pb. Foram utilizados os seguintes 
reagentes: primers descritos no protocolo de Batista (2010) FTTP 5μM (Batista, 2010) (0,5μL) e F12R 5μM (Sivasundar et 
al., 2001) (0,5μL), DNTPs 1mM (2,5μL), Tampão 10X (1,5μL), Taq 5U/uL (0,2μL), Água Milli-Q (6,6μL) e Cloreto de 
Magnésio (MgCl2) 25 mM (1,2μL). 
O produto de PCR após ser corado com GelRed, foi verificado em gel de agarose 1% e comparado com o marcador Low 
Mass DNA Ladder (Invitrogen), submetido a eletroforese horizontal, 90 V por 45 min. A purificação do produto de PCR 
foi realizada de acordo com o protocolo de Polietilenoglicol 8000 e etanol (Paithankar e Prasad 1991) o material não 
incorporado na PCR, como primers, dNTPs, entre outros são descartados. 
A reação de precipitação e sequenciamento seguiram as recomendações sugeridas pelo fabricante. Em seguida, a 
reação foi eletroinjetada no sequenciador automático ABI 3130xl Genetic Analyser (Applied Biosystems), do Laboratório 
Temático de Biologia Molecular do INPA, a fim de se obter as sequências nucleotídicas do fragmento em questão. 
As sequencias nucleotidicas dos 34 indivíduos de B. rousseauxii da bacia do Orinoco foram conferidas, editadas e 
compiladas com os programas Chromas 2.4.3 (Technelysium Pty Ltd) e BIOEDIT 7.2.5 (Hall 1999). Foram adicionadas à 
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matriz de dados a sequencia nucleotídica de 34 indivíduos de dourada coletadas em quatro localidades da bacia 
Amazônica de Batista (2010), que foram agrupados para designar a bacia brasileira. Após edição e alinhamento no 
programa Clustal W 1.4 (Thompson et al. 1994) implementado no programa BioEdit 7.2.5 (Hall 1999). Foram obtidas a 
matriz final com 912 pb (pares de bases) para cada um dos indivíduos de B. rousseauxii, sendo que foi necessário a 
inserção de um “gap”, representando um evento mutacional de inserção ou deleção na base de dados. O programa 
PGDSPIDER 1.0.1.5 (Lischer e Excoffier 2012) foi usado para converter as matrizes para os diferentes tipos de arquivos 
de entrada e assim serem usadas nos programas posteriormente. Com o auxílio dos programas MEGA 6.0 (Tamura et 
al. 2013) e ARLEQUIN 3.11 (Excoffier et al. 2005) foram computados os seguintes índices de diversidade molecular das 
populações H, número de haplótipos; S, número de sítios polimórficos; ETA, número total de mutações; HD, 
diversidade haplotípica; Pi, diversidade nucleotídica; K, média das diferenças nucleotídicas par a par, Tajima’s D, teste 
de neutralidade seletiva D de Tajima (Tajima 1989) e Fs de Fu, teste de neutralidade seletiva Fs de Fu (Fu 1997). 
Diferenciação genética populacional foi testada por meio da AMOVA (Análise de variância molecular) e o fluxo gênico, 
baseado nos números de migrantes por geração (Nm), também foram estimados com o auxilio do programa ARLEQUIN. 
 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 
Na tabela 1 encontram-se os resultados obtidos para os índices de diversidade molecular calculados para a dourada 
amostrada nas duas bacias. O número estimado de migrantes fêmeas por geração (Nm) foi de menos de um indivíduo 
(Nm=0,4171±). 

 
 

Tabela 1. Valores das análises de polimorfismo de DNA das sequências da região controle de B. rousseauxii. O desvio 
padrão se encontra abaixo dos números. N: número de sequências; H: número de haplótipos; S: número de sítios 
polimórficos; ETA: número total de mutações; HD: diversidade haplotípica; Pi: diversidade nucleotídica; K: média das 
diferenças nucleotídicas par a par; Tajima’s D: teste de neutralidade seletiva D de Tajima e Fs de Fu: teste de 
neutralidade seletiva Fs de Fu. 

Localidade N H S ETA HD Pi K Tajima's D Fs de Fu 

Bacia do 
Orinoco 

34 28 41 42 0,82 
0,0087 7,923 

-0,835 -24,933 
3,776 3,776 

Bacia 
amazônica 

34 26 44 44 0,76 
0,8821 8,035 

-0,919 -24,917 
3,826 3,826 

 
 
Os dados usados na rede de haplótipos (Figura 1) foram obtidos pelo modelo de Tamura-Nei, a distância par a par para 
a matriz dos 54 haplótipos de B. rousseauxii, a distância genética média entre as bacias foi de 2%, sendo que a média 
calculada para cada bacia foi de 1%, podemos verificar que há um fluxo gênico restrito entre as bacias, pois há alguns 
haplótipos da bacia do Orinoco mais próximos geneticamente dos haplótipos da bacia Amazônica brasileira do que os 
da sua própria bacia. 
Os resultados do teste de neutralidade D de Tajima para as duas populações amostradas apontam para um equilíbrio 
em relação ao DNA mitocondrial das localidades estudadas, fato reforçado pelos valores obtidos para o teste de 
neutralidade Fs de Fu, que também indicam que há evidência de expansão populacional. 
Com a AMOVA, foi verificado como a diversidade genética está distribuída dentro e entre as localidades. Os dados 
foram compilados na Tabela 2, que demonstram que há diferenciação genética significativa entre as bacias Amazônica 
brasileira e do Orinoco, ou seja, trata-se de duas populações geneticamente distintas.   
 
 

Tabela 2. Resultado da análise de variância molecular (AMOVA) 
interpopulacional e intrapopulacional. Va= variância de cada população; Vb= 
variância entre as populações; Vt= variância total; %= porcentagem de 
variância; Fst= índice de fixação. 

Tipos de variantes Tipos de componentes % Fst 

Interpopulacional 4,78274 Va 54,519 
0,5452 

Intrapopulacional 3,9875 Vb 45,48 

Total 8,77249 Vt 
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Os padrões encontrados foram comparados com os resultados de Batista (2010), no qual foram utilizados marcadores 
microssatélites e região controle do DNA mitocondrial, pois as condições do desenvolvimento do atual trabalho foram 
equivalentes à mesma. Porém, os resultados foram diferentes, uma vez que no estudo de Batista (2010) não houve 
diferenciação genética relevante entre os indivíduos de B. rousseauxii das localidades da bacia amazônica peruana e 
brasileira e que eles compunham um único estoque pesqueiro.  
No trabalho de Farias et al. (2010), no qual também foi usada a região controle do DNA mitocondrial, foi verificado que 
as cachoeiras do rio Madeira não são uma forte barreira ao fluxo gênico para o tambaqui (Colossoma macropomum) e 
que o mesmo constitui um único estoque pesqueiro entre o rio Madeira e a sub-bacia boliviana.  
 

 
Figura 1: Rede de haplótipos de Brachyplatystoma rousseauxii. Bacia Amazônica brasileira, BR: rio Branco, TE: Tefé, JP: 
rio Japurá, MA: Manaus. Bacia do Orinoco, C: Puerto Carreño, G: San José del Guaviare, P: Puerto López, sendo a bacia 
Amazônica brasileira representada pela cor verde e a bacia do Orinoco em vermelho. 
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CONCLUSÃO  
Com as análises feitas a partir das sequências nucleotídicas geradas no atual trabalho descobriu-se, que as populações 
de dourada das bacias brasileiras (amazônica) e colombianas (orinoqueana) são diferenciadas geneticamente com 
baixos níveis de fluxo gênico. Dessa forma o canal do Cassiquiare pode ser uma barreira ao fluxo gênico da espécie 
entre as duas bacias. Sugere-se que a dourada seja manejada de forma diferenciada em cada bacia por se tratar de dois 
estoques genéticos distintos.  
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