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1. INTRODUCAO

O presente trabalho tem como foco a prospeccdo de marcadores
microssatélite com alto polimorfismo e potencial de amplificacdo para a espécie
Piracanjuba (Brycon orbignyanus), também conhecida como bracanjuva,
pertencente a familia Characidae. No Brasil encontra-se a espécie nos rios dos
estados de S&o Paulo, Mato Grosso do Sul, Parana e também no sul do estado
de Goias. Em razdo a qualidade a sua carne, seu crescimento rapido, e o alto
valor comercial, estes fatores levaram a Piracanjuba a beira da extincao.

Consequentemente levam a perda de diversidade genética em estoques e
populagées naturais (PANARARIANTUNES et al.,, 2011). Ellengren e Galtier
(2016) entendem a diversidade genética como sendo polimorfismo genético, que
pode ser definido como uma variagdo na sequéncia de DNA que apresenta
diferencas entre individuos de uma espécie ou entre populacdes. Estes autores
mostram que o polimorfismo genético entre espécies e dentro do genoma é
importante maneira de avaliar e entender a evolucdo, propiciar a conservacao da
espécie e elucidar a historia de vida da populacéao.

O monitoramento genético de populacbes pode ocorrer através dos
marcadores moleculares, neste caso especifico 0s microssatélites. Os
marcadores moleculares tém sido aplicados em muitas questdes bioldgicas,
variando do mapeamento génico a genética de populagbes, reconstrucao

filogenética, testes de paternidade e analises forenses (Schiétterer, 2004).

2. METODOLOGIA

Amostra de DNA de Brycon orbignyanus foi sequenciada em sequenciador GAlIx
com leituras de 150 pares de bases. As leituras obtidas do sequenciamento foram
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analisadas com o programa PAL_FINDER_v.0.02.03, sendo identificados como
microssatélites (SSRs) dinucleotideos (2mer), trinucleotideos  (3mer),
tetranucleotideos (4mer), pentanucleotideos (5mer) e hexanucleotideos (6mer),
se contivessem repeticdes simples de pelo menos 12 pb de comprimento para
2mer, 3mer e 4mers e, pelo menos, trés repeticbes para 5mers ou 6mers. Apds
sua identificacdo os microssatélites foram agrupados para um subdiretério local
do programa Primer3 v.2, sendo utilizados os seguintes critérios para o desenho
de primers: conteudo GC superior a 30%; temperaturas de anelamento de 58 —
65°C com uma diferenca maxima entre 2°C entre o par; os dois ultimos
nucleotideos 3’ sendo G ou C e poli-N de ho maximo quatro nucleotideos. Os loci
SSRs, que apresentassem sequéncias flanqueantes bastantes adequadas para
desenho de primers, serdo chamados de Loci Potencialmente Amplificaveis
(PALs) e os PALs que apresentassem unidades longas de repeticdes (4mers,
5mers e 6mers) e trechos mais longos de repeticbes (mais de 7 unidades de
repeticdes observadas), chamados de “Best PALs” (bPALS).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Um total de 186.083 SSR foram identificados, sendo 85.128 definidos como PALs
e 248 como bPALs.

O motivo de Microssatélite mais abundante foi 2mer (53%), seguido por
4mer(24%), 3mers (13%), 5mers (5%) e 6mer (4%), mantendo as mesma
proporcao para os motivos de PALs (Figura 1).
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eis (PALs) por motivo de microssatélites para a espécie Piracanjuba.

O motivo de bPALs mais encontrado foi 4mers (214 loci), seguido por 5mer (27 loci) e 6mer (7 loci)
(figura 2).
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Figura 2: Melhores loci potencialmente amplificaveis (bPALS) por motivo de
microssatélites para a espécie Piracanjuba.

A identificacdo do PALs e bPALs, no presente estudo, possibilita a geracéo de
técnicas de biologia molecular para a analise genética de espécies de interesse
zootécnico (JOSHI et al. 2017). Os bPALs identificados poderdo ser selecionados
para sua amplificacéo e servirem como base para novos estudos, pois uma
diminuicao de variabilidade genética, também ocorre impactos genéticos na
populacdo natural podendo se tornar irreverssiveis (Sgnstebg et al., 2007).

4. CONCLUSOES

Atraves da selecdo de bPALs e geracdo de metodologia de andlise molecular
sera possivel acompanhar a variabilidade genética de populacbes cativas ou
naturais de Brycon orbignyanus.
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