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RESUMO 

A sardinha-verdadeira, Sardinella brasiliensis, é a espécie-alvo da pesca com cerco (traineira) e, como fauna 
acompanhante ocorrem outras espécies, como as sardinhas laje e cascuda, Opisthonema oglinum e Harengula 
clupeola, cuja importância pesqueira tem aumentado. Esses peixes (pequenos pelágicos) possuem distribuição em 
grandes áreas, destacando a Bacia Sudeste do Brasil, região na qual podem existir diferentes estoques pesqueiros, o 
que torna importante o estudo da variabilidade genética dessas espécies. Contudo, para realizar esses estudos é 
necessário escolher um marcador molecular apropriado. No presente estudo revisaram-se os marcadores moleculares 
utilizados para detectar variabilidade genética e variação geográfica, verificando sua aplicação em peixes. A análise da 
variação geográfica permite observar se há fluxo gênico a partir do estudo da variabilidade genética. Os marcadores 
STR e DNA mitocondrial se mostraram os melhores e mais utilizados para estudos populacionais de peixes, por 
possuírem características únicas. Em O. oglinum e H. clupeola não foram encontradas referências sobre estudos 
moleculares aplicados, sendo feitas recomendações direcionadas ao estudo destas importantes espécies. 
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1. Introdução 

No Estado de São Paulo a pesca com cerco 
(traineiras) é a principal arte de pesca que captura 
pequenos peixes pelágicos de grande importância 
econômica, principalmente os pertencentes à ordem 
Clupeiformes, família Clupeidae (INSTITUTO DE PES-
CA, 2012). Destaca-se nesta pescaria a sardinha-
verdadeira (Sardinella brasiliensis, Steindachner, 
1789) espécie-alvo distribuída na Bacia Sudeste do 
Brasil (região entre o Cabo Frio, RJ, e o Cabo de Santa 
Marta Grande, SC) e que constitui a maior parte das 
capturas. Entretanto, também apresentam importância 
outros pequenos pelágicos, com as sardinhas laje e 
cascuda, além de outras espécies (LONGHURST ; 
PAULY, 2007). Estas espécies ocorrem em águas cos-
teiras tropicais e subtropicais, vivendo agrupadas em 
grandes cardumes que, dependendo da idade, se en-
contram mais próximos ou mais afastados da costa 
(FELTRIM ; SCHWINGEL, 2005). 

A sardinha-verdadeira, enquanto espécie-alvo, 
tem sido amplamente estudada, como se pode consta-
tar em sínteses históricas como a de ROSSI-
WONGTSCHOWSKI et al. (1995) e a recente de CER-
GOLE e DIAS NETO (2011). Em contrapartida, as es-
pécies associadas a sua pescaria não tem recebido a 

mesma atenção, o que torna estudos a elas direciona-
dos especialmente importantes, principalmente em 
função de grandes variações nas suas produções pes-
queiras (CHECKLEY et al., 2009). 

A sardinha-laje, Opisthonema oglinum (Le-
seuer, 1818), ocorre no Atlântico Ocidental desde o 
Golfo do Maine, Estados Unidos, até Santa Catarina, 
Brasil, em regiões pelágicas marinhas e estuarinas 
(MENEZES et al., 2003). É considerada a principal 
espécie alternativa para manter o fornecimento de 
matéria prima para o setor pesqueiro industrial frente 
ao declínio das capturas de sardinha-verdadeira (FEL-
TRIM ; SCHWINGEL, 2005). 

A sardinha-cascuda, Harengula clupeola (Cuvi-
er, 1829), também ocorre no Atlântico Ocidental, se 
distribuindo da Flórida, EUA até São Paulo, Brasil. 
Vivem em cardumes pequenos, entrando em baías e 
estuários para reprodução (SPACH et al. 2003; GODE-
FROID et al., 2004; FÁVARO, 2004; PICHLER, 2005). 
Comumente é utilizada como isca em outras pescarias, 
pois forma densos cardumes em algumas épocas do 
ano (SOTO, 2001). 

A variação geográfica tem sido amplamente es-
tudada em espécies terrestres e marinhas, sendo um 
tema de grande interesse para a conservação da bio-
diversidade (LEATHWICK et al., 2006). Muitos são os 
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elementos que causam variação geográfica, sendo 
importante identificar sua origem e efeitos nas espé-
cies, populações ou comunidades (AUSTIN, 2007). 

Fundamentalmente, quando há variação geo-
gráfica verifica-se que não apenas o fluxo gênico ca-
racteriza uma espécie, mas também as condições 
ambientais locais e acontecimentos históricos (SOTKA 
et al., 2004). O fluxo gênico causado pela migração, 
por exemplo, pode desfazer adaptações para condi-
ções locais e atuar contrariamente à diferenciação 
evolutiva intra e interpopulacional (GEE et al., 2009). 

A teoria clássica da genética de populações su-
gere que quanto mais populações locais migrarem e 
intercruzarem, mais geneticamente similares elas 
serão (GARANT et al., 2005). Esse conceito parece 
estar de acordo com o senso comum, pois assume que 
o fluxo gênico é um processo casual. Mas a dispersão 
não casual pode na verdade favorecer a adaptação 
local e a diferenciação evolutiva (GEE et al., 2009). 

A estrutura genética das espécies de peixes 
marinhos tropicais reflete a relação histórica e con-
temporânea entre uma série de processos ecológicos, 
demográficos, comportamentais, genéticos, oceano-
gráficos, climáticos e tectônicos (SOTKA et al., 2004). 
Os efeitos combinados desses mecanismos, atuando 
em escala temporal e espacial, determinam as taxas e 
padrões de dispersão de ovos, larvas e adultos. São 
esses movimentos, aliados a sobrevivência e sucesso 
reprodutivo dos migrantes que, por sua vez, controlam 
a escala em que processos casuais (deriva genética) e 
deterministas (seleção natural) (GROSBERG ; CUN-
NINGHAM, 2001). 

O estudo da variabilidade genética intra e inte-
respecífica é utilizado para se obter uma melhor com-
preensão da dinâmica de populações em unidades de 
conservação, quantificação do grau de estruturação 
geográfica destas populações, medição de graus de 
diversidade genética e consanguinidade, análises filo-
genéticas e filogeográficas (AVISE, 2000). 

Em geral, muitos estudos têm sido realizados 
com o uso de técnicas de biologia molecular visando 
entender a variabilidade genética em populações natu-
rais, estudar o fluxo gênico entre as espécies, os pro-
cessos naturais de hibridação e relações filogenéticas 
(SILVA, 2000; GROSBERG ; CUNNINGHAM, 2001; 
MATIOLI, 2001; MARQUES, 2002; SOTKA et al., 2004; 
TORRES et al., 2004; GARANT et al., 2005; SEDDON 
et al., 2005; GRATTAPAGLIA et al., 2008, entre ou-
tros). 

A detecção da variabilidade através de marca-
dores genéticos permite acessar informações quanto à 
estrutura das populações, fluxo gênico, relações filo-
genéticas, padrões biogeográficos e análises de pater-
nidade e parentesco (AVISE, 2000; SIVASUNDAR et 
al., 2001; FÉRAL, 2002). 

Neste contexto, o presente estudo tem como 
objetivo revisar as técnicas utilizadas para detectar 
variabilidade genética e a variação geográfica nos 
peixes da ictiofauna marinha, verificando sua aplicabi-
lidade às espécies de clupeídeos, importantes recursos 
pesqueiros. 

 

2. Materiais e Métodos 

 A partir da consulta em livros técnicos e em 
bases de dados de dados de artigos científicos (Scielo; 
Scirus – que inclui as editoras Elsevier, Springer, 
Blackwell; Google Acadêmico) com os termos (em 
português e inglês): genética, Clupeidae, biologia 
molecular, Harengula e Opisthonema, foram obtidos 

artigos de fontes acadêmicas confiáveis para estudo e 
revisão do tema. Estes textos foram obtidos online 
(quando possível) e em visitas às bibliotecas das se-
guintes instituições: Universidade Santa Cecília, Uni-
versidade de São Paulo (diversas unidades), Universi-
dade São Judas Tadeu e Instituto de Pesca. Os conte-
údos foram analisados e o tema foi estruturado, sendo 
os resultados e a discussão apresentados a seguir. 

 

3. Resultados e Discussão 

Técnicas Moleculares 
Análises moleculares são fundamentais para 

conhecer a estrutura populacional e a distribuição 
geográfica das linhagens dos peixes. Os marcadores 
mitocondriais tem se mostrado uma importante ferra-
menta na detecção de variabilidade genética em pei-
xes, além de permitirem inferências sobre as relações 
evolutivas entre populações que são de grande utilida-
de para estudos filogeográficos (AVISE 2000). 

Nas últimas quatro décadas muitos estudos fo-
ram realizados com marcadores moleculares aplicados 
a diferentes espécies de animais e plantas (FERGUSON 
et al., 1995; FARALDO et al., 2002; FÉRAL, 2002; 
PRIOLI et al., 2003; HILSDORF et al., 2006; GRATTA-
PAGLIA et al., 2008, entre outros). Isso foi possível 
devido ao surgimento de sofisticadas técnicas de reso-
lução de polimorfismos de proteínas e DNA (TORRES 
et al., 2004). 

Marcadores moleculares têm permitido identifi-
car espécies, independente do estágio de vida do ani-
mal (larval, juvenil ou adulto), podendo ser utilizados 
como rotina para monitorar a diversidade genética 
(FERGUNSOM et al., 1995). 

Estudos genéticos em populações de peixes têm 
sido realizados utilizando-se marcadores bioquímicos e 
moleculares, tais como: aloenzimas, isoenzimas, RAPD 
(Randomly Amplified Polymorphic DNA - Polimorfismo 
de DNA amplificado ao acaso), SPAR (Single Primer 
Amplification Reaction - Reação de amplificação com 
primer único), RFLP (Restriction Fragment Lenght 
Polimorphism - Polimorfismo de comprimento de frag-
mentos de restrição), AFLP (Amplified Fragment Len-
gth Polimorphism - Polimorfismo de comprimento de 
fragmentos amplificados), VNTR (Variable Number of 
Tandem Repeats - Número variável de repetições em 
Tandem – microssatélites) e STR (Short Tandem Re-
peats - Repetições curtas em Tandem) ou SSR (Simple 
sequences repeats - sequências de repetições simples) 
(MARQUES, 2002), SNPs (Single nucleotide polymor-
phism - variações pontuais nas cadeias de nucleotí-
deos) e marcadores mitocondriais. Estas técnicas são 
comentadas a seguir. 

- Aloenzimas – geralmente apresentam de 1 a 6 
alelos por locus. Assim, com um tamanho amostral de 
30 a 50 indivíduos por população, é provável amostrar 
todos os alelos e a variação total dos alelos amostra-
dos. A questão do número de alelos e do tamanho 
amostral mínimo necessário é de fundamental impor-
tância para se detectar a significância da heterogenei-
dade genética entre populações (HISLDORF et al., 
2006). 

- Isoenzimas – constitui numa maneira rápida, 
simples e de alto valor informativo de avaliar genotipi-
camente muitos locus em um grande número de indi-
víduos (SILVA, 2000; FARALDO et al., 2002).  

- RAPD – Pelo fato de se basearem na técnica 
de PCR, conferem uma série de vantagens em relação 
a outros tipos de marcadores tais como: rapidez na 
obtenção de dados genéticos da espécie a ser estuda-
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da; custo menor em função da visualização direta dos 
fragmentos amplificados em gel; boa confiabilidade, 
uma vez que já foi demonstrada a reprodutibilidade da 
técnica em outros laboratórios (OLIVEIRA, 2005). 

- SPAR - utiliza um único primer com sequência 
repetitiva de um microssatélite ou SSR. O segmento 
de DNA amplificado compreende aquele localizado 
entre dois blocos de microssatélites. Ele detecta dife-
renças entre espécies próximas, apesar de revelar 
pouca variabilidade dentro de uma mesma espécie 
(PRIOLI et al., 2003). 

- RFLP - Essa técnica envolve a clivagem do 
DNA por enzimas de restrição, a separação por eletro-
forese, em gel de agarose ou poliacrilamida, dos frag-
mentos gerados na clivagem e sua visualização em 
forma de bandas (MATIOLI, 2001). 

- AFLP - constituem uma tecnologia que, se-
gundo Matioli (2001) combina a especificidade, resolu-
ção e poder de amostragem da digestão com enzimas 
de restrição com a velocidade e praticidade de detec-
ção dos polimorfismos através de PCR. O uso da me-
todologia inclui a identificação de genótipos (finger-
printing), o mapeamento genético localizado e a cons-
trução de mapas genéticos em plantas cultivadas. 

- STR ou SSR – São microssatélites que estão 
envolvidos na regulação do processo de transcrição, 
visto que as proteínas envolvidas neste mecanismo 
contêm domínios ricos em glutaminas e repetições 
trinucleotídicas constituídas por sequências poligluta-
mínicas (ESCHER et al., 2000). 

- VNTR – podem compor a classe de minissaté-
lite, sequencias de 1 a 5 Kb que consistem em núme-
ros variáveis de uma unidade repetida de 15 a 100 
nucleotídeos de comprimento (TORRES et al., 2004). 

- SNP – são marcadores considerados muito 
promissores para estudos evolucionários, ecológicos 
ou de conservação, uma vez que a informação sobre a 
sequência genômica se torne disponível para as diver-
sas espécies (SEDDON et al., 2005; MARRIS, 2009). 
Eles são inerentemente menos polimórficos que os 
microssatélites, mas são as fontes de variação genéti-
ca mais comum e, consequentemente, existe um au-
mento substancial do número de loci disponíveis para 
diversas espécies. Além disso, a dinâmica mutacional 
mais simples dos SNPs leva a vantagem de gerar uma 
taxa menor de homoplasia, e, ainda mais importante, 
apresentam a capacidade de serem genotipados a 
baixo custo e em larga escala (BRUMFIELD et al., 
2003). 

- Marcadores mitocondriais - essa organela 
possui genoma próprio (DNAmt) e geralmente peque-
no (15 a 20 kb), com grande número de variação 
nucleotídica e estrutura simples de organização, além 
de apresentar herança uniparental materna e ausência 
de recombinação. Estas características fazem com que 
um haplótipo mitocondrial possa servir para traçar 
uma genealogia ou até mesmo uma filogenia materna, 
o que muitas vezes pode ajudar a entender o modo de 
dispersão de muitos organismos (AVISE, 2000; BAL-
LARD ; WHITLOCK, 2004). 

 
Aplicação de Técnicas Moleculares à Clupeídeos 
 
As sardinhas laje (O. oglinum) e cascuda (H. 

clupeola) são espécies pelágicas que, por estarem 
associadas aos cardumes de sardinha-verdadeira, 
podem estar sujeitas aos efeitos de sua pescaria. His-
toricamente, S. brasiliensis apresentou registros re-
cordes de produção nos anos 1970 (CERGOLE ; ROS-
SI- WONGTSCHOWSKI, 2005), mas em 2000 sua 
pescaria colapsou e, desde então, tem havido alguns 

sinais de recuperação (IBAMA, 2008). Mesmo com este 
cenário, dados de cruzeiros de pesquisa obtidos a 
partir de 2008 revelam fragilidade do estoque, sendo 
possível prognosticar quadros pouco promissores para 
a pescaria da espécie em relação ao seu histórico 
(VAZ-DOS-SANTOS et al., 2010). 

São poucos os estudos realizados com O. ogli-
num e H. clupeola (MAGRO et al., 2000). Estudos 
moleculares com essas espécies são importantes para 
verificar se ocorre fluxo gênico e variações intra e 
interpopulacionais em sua área de distribuição geográ-
fica.  

O melhor marcador molecular para estudos po-
pulacionais e de estoques de peixes é o STR, pois 
permite acessar a variabilidade genética em popula-
ções naturais. Seu resultado pode ser visualizado 
diretamente no PCR, a partir das regiões flanqueado-
ras da ilha de repetições que geralmente são específi-
cas no genoma e geram um padrão multilocus. O es-
tudo com o marcador STR é vantajoso, pois já há uma 
automatização do processo, que consegue analisar o 
DNA mesmo que ele esteja degradado, além de haver 
uma alta confiabilidade em seus resultados. 

Outro importante marcador é o DNA mitocon-
drial (DNAmt), pois seu genoma é considerado uma 
excelente fonte de informações genéticas para estudos 
evolutivos, populacionais e filogeográficos. O marcador 
mitocondrial é vantajoso por ser sensível aos efeitos 
da deriva genética, por não possuir íntrons, apresentar 
apenas 37 genes e não sofre recombinação. Em ter-
mos metodológicos, a técnica mais utilizada no estudo 
do polimorfismo do DNAmt consiste em amplificar a 
região controle (D-Loop), por meio da técnica de PCR 
e sequenciar o produto amplificado. Então, são verifi-
cadas mutações pontuais, inserções e deleções em 
relação à sequencia padrão. 

 

4. Conclusões 

Tendo em vista a importância ecológica e pes-
queira de O. oglinum e H. clupeola aliada à necessida-
de de compreensão de sua estrutura populacional na 
Bacia Sudeste do Brasil, recomenda-se a aplicação das 
técnicas moleculares STR e DNAmt com fins à análise 
de fluxo gênico e variação geográfica. 

Para a consecução destes objetivos, devem ser 
coletadas amostras frescas de músculo de exemplares 
provenientes (preferencialmente) de coletas científi-
cas, para evitar alterações da amostra, como contami-
nação do DNA. As coletas devem ser feitas ao decorrer 
do ano abrangendo a área de ocorrência das espécies, 
sinoticamente para prevenir misturas (devido a deslo-
camentos ou migração), para que seja observada a 
existência ou não de variações geográficas que justifi-
quem a separação da espécie em diferentes estoques. 
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