
 

ANÁLISE GENÉTICA DE SCOMBEROMORUS BRASILIENSIS 

DA COSTA BRASILEIRA ATRAVÉS DA REGIÃO 

CONTROLE DO DNA MITOCONDRIAL. 

Gerson de Almeida de Araujo
1
 – Unifesspa e-mail: 

gerson.almeida@unifesspa.edu.br  

Divino Bruno da Cunha
2
 - Unifesspa 

 e-mail: divinobruno@unifesspa.edu.br 

Agência Financiadora: PIBIC/CNPq/FAPESPA 

Eixo Temático/Área de Conhecimento: Genética animal 

1. INTRODUÇÃO 

A diversidade genética das populações naturais é essencial para as espécies se adaptarem às 

mudanças ambientais, sendo que, pesquisas sobre a diversidade genética em organismos explorados para a 

comercialização e consumo são imprescindíveis para condução de políticas de manejo e conservação da 

espécie e do recurso alimentar (Reiss et al., 2009).  

A família Scombridae (Perciformes) é composta de aproximadamente de 15 gêneros e 49 espécies. 

Destas, somente três espécies ocorrem no Brasil, Scomberomorus regalis, Scomberomorus cavalla e 

Scomberomorus brasiliensis. As duas últimas são conhecidas comumente como cavala e serra, 

respectivamente, tais espécies são um importante recurso pesqueiro das águas do Oeste do Atlântico Central 

e costa brasileira, sendo que ambas distribuem-se ao longo das costas do Caribe, Atlântico Central e América 

do Sul até a Argentina (Stevenson, 1981; Collette & Russo, 1984; Fonteles-Filho, 1988). 

O peixe serra possue hábitos costeiros, comuns em costões, ilhas e praias abertas. Quando jovens, 

formam grandes cardumes, já quando adultos vivem em pequenos grupos ou solitários. Sua reprodução é 

ovulípara, com fecundação e desenvolvimento externo, com produção de ovos pelágicos. Quanto à desova, 

esta é periódica (anual), sendo que se verifica uma época mais intensa nos meses de setembro a março, 

meses correspondentes às estações de primavera e verão no Nordeste (Gesteira & Mesquita, 1976).  

De 1970 a 2000 a captura de S. brasiliensis em todo o Brasil foi em média de 2.733 mil t/ano 

(FAO, 2000 - FISHSTAT). Tem sido documentado na literatura alguns exemplos de espécies do gênero 

Scomberomorus com sinais de sobre-exploração. Por exemplo, de acordo com Govender (1994) os estoques 

de S. commerson no Sul da África estão sendo explorados acima do limite máximo do nível de produção 

biológica; e segundo Arreguín-Sanchez (1995) foi verificado indícios de sobre-exploração para S. cavalla no 

México. Mesmo sendo um dos mais importantes recursos pesqueiros da costa sul-americana, não há estudos 

sobre a variabilidade genética de S. brasiliensis, sendo que estados como o Ceará, que antes possuía uma das 

maiores produções do território, agora é importador do Pará e Amapá (Nóbrega, 2002). Segundo Gold et al 

(2010) a pesca somente da serra na costa da América Central entre os anos de 1996 e 2006 representou 19% 

dos desembarques anuais da frota artesanal de Trindad e Tobago, correspondendo a uma média de 1.800 

toneladas. Sendo que, isso corresponde a um grande esforço de pesca sobre esta espécie ao longo de sua 

distribuição (Henry & Martin, 1992; Gold et al., 2010). Nesse mesmo estudo usando marcadores 

microssatélites, Gold et al. (2010) encontraram evidências de estruturação nas populações de S. brasiliensis 
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da costa da Venezuela (Ilha Margarita e Cumana), o que foi corroborado por seqüências mitocondriais do 

gene ND4.  

Na região da costa Norte, Nordeste e Sul do Brasil existe uma escassez de informações a respeito 

da diversidade genética de S. brasiliensis. Sendo que, não há nenhum estudo acerca da variabilidade genética 

de serra utilizando marcadores moleculares. Desta forma, a presente proposta de estudo visa estimar os 

padrões de diversidade genética para S. brasiliensis ao longo da costa brasileira utilizando sequências da 

região controle do DNA mitocondrial. 

2. MATERIAS E MÉTODOS 

Amostragem: Os indivíduos de S. brasiliensis foram obtidas de três diferentes regiões da costa 

brasileira. Foram coletadas 80 amostras de Macapá (Amapá), 15 de Fortaleza (Ceará) e 15 de Paranaguá 

(Paraná). As amostras de serra da costa brasileira foram obtidas diretamente através de pesca artesanal. 

Quanto ao tamanho dos indivíduos coletados, todos apresentaram comprimento variando entre 50 a 80 cm, 

sendo os tecidos musculares retirados e estocados em etanol 100% a -30°C até a extração do DNA.  

Extração de DNA, amplificação por PCR e seqüenciamento: O DNA total foi extraído de tecidos 

musculares de todas as amostras usando o método padrão de fenol clorofórmio, seguindo a precipitação por 

acetato de sódio (Sambrook et al., 1989). Os iniciadores usados para a amplificação da região controle foram 

L1 e Perc 12S 1R (Santa-Brígida et al. 2007). A reação foi realizada em um volume total de 10 μl. A PCR foi 

realizada usando 1,5 μl de DNA (10-20 ng); 1 μl de buffer 10x (Invitrogen; Tris-HCl, KCl, MgCl2, pH 7.8); 

1,25 μl de MgCl2  (Invitrogen); 0,6 μl de dNTP; 0,1 μl de Taq polimerase (Invitrogen); 0,5 μl de cada 

iniciador (10 pmol/ μl); 5,05 μl de H2O bi-destilada estéril. A PCR foi efetuada em um termociclador 

modelo Gene Amp PCR System 9700 (Applied Biosystems), com um perfil de ciclo de 94 °C por 3 min, 

seguido por 30 ciclos de 94°C para desnaturação e 50°C por 1 min para annealing, 72°C por 1 min, com um 

período de extensão adicional de 72°C por 10 min no último ciclo.  

Sequenciamento: Os produtos da PCR foram purificados utilizando-se o kit ExoSAP-IT 

(Amersham Pharmacia Biotech) e seqüenciados usando o Big Dye 3.1 no seqüenciador automático de DNA 

ABI 3100, seguindo as orientações do fabricante (Applied Biosystems, Foster, CA, USA). Análises 

Demográficas: As seqüências foram alinhadas usando o programa CLUSTAL W (Thompson et al. 1994) 

implementado no programa BIOEDIT (Hall 1999). Relações filogenéticas foram realizadas com auxílio do 

PAUP* 4.0b10 (Swofford 2002) usando os métodos de agrupamento de vizinhos e máxima verossimilhança, 

enquanto que a partir de uma árvore máxima verossimilhança foi gerada a rede de haplotípos no programa 

Haploviewer (Salzburger et al. 2011). Para testar a heterogeneidade da taxa de mutação na região analisada 

foi utilizado o programa jModeltest 0.1.1 (Posada 2008) segundo o AIC (Akaike Information Criterion). A 

divergência genética dentro e entre as populações foi calculada no Mega versão 5 (Kumar et al. 2011). O 

software ARLEQUIN 3.5 (Excoffier and Lischer, 2010) foi usado para estimar os índices de diversidade 

genética (h; Nei 1987) e nucleotídica (π; Nei 1987) em cada uma das populações. Os testes D de Tajima 

(Tajima, 1983) e Fs de Fu (Fu, 1997), os quais são mais sensíveis para detectar desvios da neutralidade 

devido à expansões recentes da população ou "bottlenecks" (Tajima, 1983; Fu, 1997). Estes dois testes 

resultam em valores negativos em casos de expansão populacional recente ou seleção direcional (Ray et al. 

2003), já valores positivos são esperados em caso de seleção balanceadora. A diferenciação genética entre 

pares de populações foi estimada usando o índice de fixação Fst (Excoffier et al. 1992) e sua significância 

testada por 10 000 permutações. A investigação da variabilidade genética entre populações foi testada 

usando a análise hierárquica de variância molecular, AMOVA (Excoffier et al. 1992) realizada no 

ARLEQUIN 3.5. 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 Um total de 387 pares de bases (bp) da região 3 'da região controle foi sequenciado em 110 

espécimes de S. brasiliensis representando os três locais de estudo (Macapá, Fortaleza e Paranaguá). Uma 

sequência repetitiva complexa e altamente variável composta de bases A e T foi observada próximo ao início 

da região controle, com muitas deleções e substituições encontradas neste segmento (Figura 1).  



 
 

 

Figura 1. Representação esquemática da repetição encontrada na Região Controle do genoma mitocondrial 

de S. brasiliensis. O principal segmento repetitivo está marcado como R1. Os números no topo da figura 

indicam as posições dos nucleotídeos. 

 Dada a complexidade dessa região, com sua acentuada variabilidade e alto nível de homoplasia, foi 

excluída das análises subsequentes. Excluindo esse segmento repetitivo (entre as bases 23-65), analisou-se 

um total de 344 pb, dos quais foram identificados 73 haplótipos, sendo dois (H5 e H10) bem representados, 

enquanto 58 eram únicos (Figura 2). Foram identificados vários indels diferentes - entre um e 11 pb - nesses 

haplótipos, cuja exclusão resultou em 47 locais variáveis e 25 parcimoniosos. Todas as três populações 

apresentaram altos níveis de diversidade haplotípica e nucleotídica (Tabela 1). Todas as três populações 

retornaram valores negativos significativos para desvios da neutralidade (dados não mostrados), assim como 

a população combinada. Nenhum dos valores de Fst foi significativo para qualquer comparação entre 

populações, o que é corroborado pela AMOVA, que indica que apenas 1,26% da variância registrada foi 

devida àquela entre as populações, conforme suportado pelo valor não significativo de Fst para a comparação 

geral. 

 

Figura 2. Genealogia de haplótipos da análise de máxima verossimilhança da Região controle para S. 

brasiliensis realizada no software Haploviewer. O modelo de substituição de nucleotídeos utilizado foi ML: 

HKY. Cada população é representada por uma cor diferente e cada círculo indica um determinado haplótipo, 



 
cuja frequência é representada por seu tamanho. Os comprimentos dos ramos também são proporcionais ao 

número de mutações que separam os respectivos haplótipos. 

Table 1. Diversidade Nucleotídica (π) e Haplotípica (h) da Região Controle de Scomberomorus brasiliensis 

na costa brasileira. 

Localidades Diversidade Nucleotídica (π) Diversidade  Haplotípica (h) 

Macapá-AP 0.011 (± 0.006) 0.977 (± 0.008) 

Fortaleza-CE 0.011 (± 0.006) 1.000 (± 0.024) 

Paranaguá-PR 0.011 (± 0.007) 0.990 (± 0.028) 

Combinados 0.011 (± 0.006) 0.982 (± 0.005) 

4. CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 As análises filogenéticas foram inconclusivas, devido aos altos níveis de variabilidade registrados, 

além dos acentuados níveis de homoplasia entre as populações. Isso se reflete diretamente na genealogia dos 

haplótipos da Região de Controle, na qual a maioria dos haplótipos é separada por apenas uma única 

mutação (com exceção do H59). O modelo de expansão para a história demográfica da população como um 

todo não pôde ser calculado (o procedimento pelo menos quadrado para ajustar a distribuição de 

incompatibilidade de modelo e a distribuição observada não convergiu após 1800 etapas). No entanto, a 

distribuição das diferenças aos pares é unimodal (dado não mostrado), o que é típico de uma população em 

rápida expansão (Rogers e Harpending 1992, Marjoram e Donnelly 1994). A sobre pesca pode levar uma 

determinada espécie a extinção ou próximo a extinção, por exemplo podemos citar o peixe mero 

(Epinephelus itajara) que hoje encontra-se na lista vermelha da FAO devido a sobre pesca desta espécie. 

Desta forma este estudo mostra como está a variabilidade genética da serra na costa brasileira, contribuindo 

com informações sobre S. brasiliensis. Vale ressaltar que, a serra faz parte da cadeia alimentar no oceano 

Atlântico Sul, e tais informações poderão ser úteis um futuros planos de manejo caso haja a necessidade.    
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