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RESUMO 
 

A tilápia é originária da África e é um dos peixes mais cultivados no mundo. Este 
trabalho teve por objetivo avaliar a diversidade genética da tilápia Oreochromis 
mossambicus oriunda das bacias dos rios Limpopo, Incomati, Umbeluzi e do rio 
Sabié, em Moçambique. Marcadores microssatélites foram usados para avaliar a 
estrutura genética e comparar a variabilidade genética de estoques selvagens de O. 
mossambicus. Amostras de DNA de 200 espécimes foram analisadas. Os cinco loci 
(UNH104, UNH129, UNH142, UNH222 e UNH231) usados neste estudo mostraram 
alto polimorfismo. A heterozigosidade observada (Ho) variou de 0,940 a 1,000 e a 
riqueza alélica (Ar) de 8,937 a 15,751. A ANOVA não mostrou diferenças 
signiticativas entre as quatro populações para os parâmetros A, Ar, Ho e He 
(p<0,05). Todos os estoques apresentaram um excesso de heterosigosidade em 
relação ao Equilíbrio de Hardy-Weinberg (EHW). A ocorrência de uma redução 
populacional recente nas amostras do rio Limpopo mostra que esta população está 
passando por um efeito gargalo. A estrutura genética foi investigada por meio dos 
índices FST, RST, FCA e AMOVA. A maior variabilidade genética foi verificada dentro 
das populações e uma pequena divergência foi observada entre elas. Os valores 
obtidos na análise par a par de RST e NM foram significativos (p<0,05). A análise 
bayesiana conduzida no programa Structure indicou a presença de uma única 
população, enquanto que a análise fatorial de correspondência (FCA) mostrou uma 
baixa estruturação. Os resultados obtidos mostraram baixo grau de estruturação 
genética em todos os estoques analisados, indicando que está ocorrendo um grande 
fluxo gênico entre as populações existentes nos rios estudados. As implicações 
desses resultados foram discutidas quanto ao manejo e conservação dos estoques 
de O. mossambicus.  
 
Palavras-chave : Oreochromis mossambicus, microssatélite, tilápia, variabilidade genética. 

 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

ABSTRACT 

 

Tilapia is native from Africa and it is one of the most cultivated fish in the world. The 
goal of this research was to evaluate the genetic diversity of tilapia Oreochromis 
mossambicus from the Basins of the Limpopo, Incomati and Umbeluzi Rivers and of 
the Sabié River in Mozambique. Microsatellite markers have been used to assess the 
genetic structure and compare the genetic variability of wild populations of O. 
mossambicus. Samples of DNA from 200 specimens were analyzed. All five loci 
(UNH104, UNH129, UNH142, UNH222 and UNH231) used in this study were 
polymorphic with observed heterozygosity ranging from 0.940 to1.000 and the allelic 
richness average (Ar) from 8.937 to 15.751. ANOVA showed no significant 
differences between the four populations analyzed for the parameters A, Ar, Ho and 
He (p <0.05). All the stocks exhibited remarkably significant heterozygosity excess 
relative to Hardy-Weinberg Equilibrium. Evidence of genetic bottleneck was found in 
the population of the Limpopo River. Population genetic structure was investigated 
using FST, RST, FCA as well as AMOVA. The most genetic variability was within 
populations and a slight divergence between populations was observed. The 
analyses of RST and Nm stepwise values were significant (p <0.05). Bayesian analysis 
performed by the software Structure indicated the presence of a single population, 
while the factorial correspondence analysis (FCA) showed a slight structure. All data 
showed low levels of genetic structure among populations, indicating that a great 
gene flow yet persists across the rivers. The implications of these findings for the 
management and conservation of O. mossambicus stocks are discussed. 
 

Keywords: Oreochromis mossambicus, microsatellite, tilápia, genetic variability. 
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1   INTRODUÇÃO  

 

1.1 A TILÁPIA 

 

As tilápias são peixes de água doce originárias da África. Pertencem à família 

Cichlidae. Incluem-se entre os peixes mais cultivados no mundo, devido a sua 

rusticidade, crescimento rápido e não requerer tecnologia sofisticada para o seu 

cultivo. Foram introduzidas de forma acelerada nos países tropicais e subtropicais e 

são, atualmente, cultivadas em cerca de 100 países (CAMPO, 2006). 

De acordo com Hilsdorf (1995), as tilápias exibem vantagens que as tornam 

um grupo de peixes de interesse mundial, como, por exemplo: alta adaptabilidade a 

diferentes condições do meio; vivem em ampla faixa de acidez e alcalinidade da 

água; são de fácil reprodução; crescem e se reproduzem em águas salobras e 

salgadas; toleram altas concentrações de amônia tóxica; possuem alta resistência a 

doenças; têm elevada produtividade; e, são geralmente herbívoros, aceitando todo 

tipo de alimentos, tanto naturais como artificiais (POPMA & LOVSHIN, 1994; 

GRAEFF & PRUNER, 2006). Segundo Campo (2006), 98% de toda a produção é 

realizada fora do ambiente natural da tilápia, recebendo o nome de “galinhas 

aquáticas” devido a sua aparente facilidade de cultivo.  

O termo tilápia provém da palavra peixe do dialeto Bushman da África do Sul. 

Este termo surgiu da dificuldade que A. Smith (o autor do nome) tinha de pronunciar 

esta palavra em Bushman (TRAWERAS 1982, apud PULLIN & MCCONNELL, 

1982). 

Para seu manejo técnico e científico, as mais de 70 espécies 

(FITZSIMMONS, 2000) e 100 subespécies de tilápias foram agrupadas em quatro 

gêneros da tribo Tilapini, de acordo com os seus hábitos reprodutivos, sendo eles 

Oreochromis, Tilapia, Sarotherodon e Danakilia (CAMPO, 2006). 

A partir de 1930 até meados dos anos 70, a tilápia de Moçambique 

(Oreochromis mossambicus Peter, 1852) foi introduzida em diversos países para 

aquicultura, controle de ervas daninhas e de determinados insetos. Este peixe é 

mais cultivado na Ásia do que na África, seu local de origem. Durante a segunda 

guerra mundial, a tilápia foi uma fonte inestimável de alimento protéico para a 

população da Indonésia (COSTA-PIERCE & RAKOCY, 1997). É uma das quatro 
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espécies de tilápia mais cultivadas, entre as quais se incluem a tilápia do Nilo (O. 

niloticus), a tilápia azul (O. aureus) e a tilápia de Zanzibar (O. urolepis hornorum) 

(KUBITZA, 2000) 

A tilápia de Moçambique tem contribuído com material genético para a 

formação de diversas linhagens. Uma das mais conhecidas é o híbrido vermelho 

denominado tilápia vermelha da Flórida (TVF) resultante do cruzamento entre o 

mutante vermelho de O. mossambicus e O. urolepis hornorum. O aparecimento de 

mutantes vermelhos de O. mossambicus possibilitou o desenvolvimento de 

linhagens híbridas com colorações que variam de rosa claro a amarelo-laranja até 

tons laranja-avermelhado. Estas linhagens permitiram a inserção da tilápia em 

mercados onde, originalmente, não eram bem aceitas. São genericamente 

conhecidas como tilápias vermelhas e recebem os mais diferentes nomes (Saint 

Peter e Saint Pierre, Red Koina, tilápia vermelha da Flórida, tilápia vermelha da 

Jamaica, tilápia vermelha de Taiwan) (WATANABE et al., 1997).  

Um híbribo muito usado em piscicultura é o originado a partir do cruzamento 

entre O. mossambicus e O. niloticus (MACARANAS et al., 1986). Agresti et al. 

(2000) criaram um centro de origem artificial (ACO) para tilápias através de um 

programa de cruzamentos interespecíficos de cinco grupos de peixes: Oreochromis 

niloticus (On) do tipo selvagem, linhagens vermelhas de O. niloticus (ROn), O. 

aureus (Oa), O. mossambicus (Om) e Sarotherodon galilaeus (Sg). Um mapa 

genômico foi criado, por exemplo, para cada parental numa família Om x (Oa x ROn) 

usando marcadores microssatélites e AFLP.  

Segundo Kamal & Mair (2005), a tilápia do Nilo (O. niloticus) domina o cultivo 

em água doce, mas é uma das menos tolerantes a água salgada. O. mossambicus, 

por sua vez, são mais tolerantes a altas salinidades, mas tendem a ter menores 

taxas de crescimento. Esses autores compararam o desempenho do cultivo das 

tilápias O. niloticus, O. mossambicus e seus híbridos em água com salinidades de 0, 

7,5, 15, 22,5 e 30ppt. Verificaram que houve uma correlação entre o crescimento e a 

salinidade. De uma forma geral, os híbridos mostraram um melhor desempenho em 

termos de ganho de peso em relação a O. mossambicus em todas as salinidades 

testadas. Enquanto que em relação a O. niloticus, tiveram um crescimento maior 

apenas em salinidades acima de 10ppt. A sobrevivência da tilápia O. niloticus foi 

baixa em salinidades a partir de 22,5 ppt, provavelmente, devido à suscetibilidade a 
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doenças e ao estresse. Este trabalho mostra a importância de O. mossambicus para 

o desenvolvimento do cultivo de tilápia em água salgada. 

 

1.2 DISTRIBUIÇÃO GEOGRÁFICA DE O. mossambicus 

 

  O primeiro trabalho sobre a distribuição de O. mossambicus foi realizado por 

Peter, em 1852, no qual o autor se refere ao habitat natural desta espécie nas 

regiões de Tete, Sena, Quelimane, Lumbo, Inhambane, Quirimba, situadas em 

Moçambique. Ocorre do baixo Zambezi até Tete, incluindo a zona costeira de 

Moçambique a partir de Quelimane, ao norte do delta Zambezi e próximo à zona sul 

do rio Limpopo. É encontrada também nos afluentes do rio Zambezi no baixo Shiré e 

Mazoe (TREWAVAS, 1983).  

Trabalhos mais recentes indicam que esta espécie distribui-se em bacias 

hidrográficas que incluem, além de Moçambique, os países África do Sul, Zimbábue, 

e Suazilândia (Figura 1). Atualmente, encontra-se amplamente distribuída ao redor 

do mundo (SCOTT et. al, 2006). 

 O. mossambicus pode mover-se de um estuário para outro, principalmente 

durante as cheias.  A distribuição original da tilápia na África foi modificada por 

introduções deliberadas ou não planejadas de várias espécies fora da sua área de 

distribuição natural (dentro da mesma bacia ou de uma bacia para outra). Esta 

transferência tinha diferentes objetivos: estocagem em lagos naturais nos quais as 

tilápias não ocorriam; introdução em um habitat natural para ocupar um nicho 

ecológico não ocupado por alguma das tilápias presentes, a fim de aumentar a 

produção pesqueira; controle biológico de vegetação aquática ou para o controle de 

mosquitos; e, para aqüicultura (as espécies cultivadas acidentalmente escapavam 

para o meio natural) (PHILIPPART & RUWET, 1982). 

Introduções involuntárias ocorrem durante a introdução deliberada de outra 

espécie ou por causa da confusão entre espécies simpátricas. Em vários casos é 

impossível saber se a presença de uma dada espécie é uma ocorrência natural ou 

simplesmente resultado da atividade humana. Um exemplo é a presença de O. 

mossambicus no rio Thalamakane em Botsuana, em pequenos corpos de água no 

deserto da Namíbia e em 2 tributários do médio Zambezi em Moçambique, onde 

esta espécie era considerada ausente (PHILIPPART & RUWET, 1982). 
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Figura 1:  Mapa da região sudeste da África, indicando os locais de ocorrência natural da tilápia O. 

mossambicus Fonte: Scott et  al.( 2006) 

 

1.3 CARACTERÍSTICAS BIOLÓGICAS 

 

Morfologicamente a tilápia Oreochromis mossambicus (Peters, 1852) (Figura 

2) apresenta-se da seguinte forma: nadadeira dorsal com 15 a 17 espinhos, 10 a 13 

raios ramificados; nadadeira anal com 3 espinhos e 9 a 12 raios ramificados; linha 

lateral com 30 a 32 escamas; juvenis de cor prateada, com 6 a 7 barras verticais e 3 

manchas pretas; adultos de cor verde prateado e azul acinzentado escuro; 

nadadeira dorsal e caudal com margem vermelha; tamanho máximo de 40 cm; corpo 

moderadamente espesso, não muito alongado; nadadeira caudal truncada; cabeça 

das fêmeas e juvenis com um perfil reto, e côncavo em machos; mandíbulas com 3 a 

5 fileiras de dentes delgados e bicúspides na linha externa, as mandíbulas dos 

machos mais velhos são ampliadas e os dentes são projetados para frente; 

possuem 16-20 arcos branquiais; os machos distinguem-se das fêmeas em especial, 

no período da desova, por possuírem cores muito mais vivas, com uma cor preta 

acinzentada na região dorsal e esbranquiçada na parte inferior (ventral) da cabeça; o 

peso máximo registrado, em ambiente natural, foi de 3,265 kg na África do Sul, 

2,181 kg em Zimbábue e 0,640 kg em Malawi (SKELTON, 2001). 
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Figura 2: Exemplar de O. mossambicus. Fonte: Scott et  al.( 2006) 

 

O. mossambicus ocorre em águas de fluxo lento, proliferando-se em águas 

paradas (PHILIPPART & RUWET, 1982). O período de reprodução de O. 

mossambicus inicia-se em setembro (20 – 26°C) e prolonga-se at é março, mas a 

máxima atividade concentra-se entre setembro e dezembro. Um ciclo completo de 

reprodução leva cerca de 7 semanas. As fêmeas têm múltiplas desovas a cada 3 ou 

4 semanas durante uma estação. Os machos constroem os ninhos em forma de 

pires sobre fundos arenosos. As fêmeas incubam os ovos e protegem as larvas e os 

alevinos na boca. Os juvenis formam cardumes nas águas rasas. Crescem 

rapidamente, podendo amadurecer e desovar dentro de um ano. Seu 

desenvolvimento é comprometido em condições adversas (BRUTON & BOLT, 1975). 

O. mossambicus é incapaz de adaptar-se a elevações de pressão que ocorre 

com o aumento da profundidade da água, sobrevive até uma profundidade máxima 

de 20 metros a uma temperatura de 30°C e 7 metros a  15°C  (CAULTON & HILL, 

1975).  

As tilápias são peixes tropicais que apresentam, em geral, um conforto 

térmico entre 27 e 32°C. Temperaturas abaixo ou aci ma desta variação reduzem o 

apetite e o crescimento. Abaixo de 20°C, o apetite fica extremamente reduzido e 

aumenta os riscos a doenças. Em temperaturas abaixo de 18°C, o sistema 

imunológico das tilápias é suprimido. Assim, o manuseio e o transporte destes 

peixes nos meses de inverno e início da primavera resultam em grandes 

mortalidades devido a infecções bacterianas e fúngicas. Temperaturas na faixa de 8 

a 14°C, geralmente, são letais (GRAEFF & PRUNER, 20 06). Por sua vez, O. 

mossambicus é uma espécie euritérmica que tolera uma ampla variação de 
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temperatura (8 a 42°C), porém a temperatura ótima p ara seu desenvolvimento varia 

de 17 a 35°C.  

As tilápias toleram baixas concentrações de oxigênio dissolvido na água. A 

concentração crítica de oxigênio para O. niloticus e híbridos desta espécie com O. 

mossambicus situa-se entre 20 e 10% de saturação (1,6 a 0,7 mg/L), em 

temperaturas de 26 a 35°C (BECKER & FISHELSON, 1986 ).  

As tilápias apresentam baixa sobrevivência em águas com pH abaixo de 4,0. 

Em águas com pH 2,0, a tilápia não sobrevive por mais de 12 horas. Quando 

expostas a pH baixo, mostram sinais de asfixia (movimentos operculares acelerados 

e boquejamento na superfície). Exposições a águas ácidas causam aumento na 

secreção de muco, irritação e inchaço nas brânquias, culminando com a destruição 

do tecido branquial. Os peixes morrem com a boca aberta e apresentam olhos 

saltados. O pH da água no cultivo de tilápias deve ser mantido entre 6 e 8,5. Abaixo 

de 4,5 e acima de 10,5 a mortalidade é significativa (GRAEFF & PRUNER, 2006).  

A amônia existente na água provém da excreção nitrogenada dos próprios 

peixes e de outros organismos aquáticos, bem como da decomposição microbiana 

de resíduos orgânicos que pode prejudicar o desempenho, aumentar a incidência de 

doenças e, até mesmo, causar a morte direta dos peixes por intoxicação. Está 

presente na água sob forma de amônia (NH3) e na forma iônica amônio (NH4
+). Para 

saber quanto da amônia total está na forma tóxica, é preciso medir o pH da água. 

Quanto maior for o pH, maior será a porcentagem de amônia tóxica. Assim, uma 

água com 2 mg/L de amônia total pode conter apenas 0,00014 mg de NH3/L a pH 7 

(0,7%) ou níveis tóxicos maiores que 1 mg/L em água com pH acima de 9,3. 

Concentrações de amônia abaixo de 0,24 mg/L são consideradas adequadas para 

as tilápias (REDNER & STICKNEY, 1979). 

O. mossambicus é uma das espécies de tilápia mais tolerantes à salinidade. 

Sobrevive bem a concentrações de sal de até 70ppt e tolera concentrações 

próximas a 120ppt quando adaptada gradualmente. Consegue se reproduzir em 

águas com salinidade próxima a 50ppt (TREWAVAS, 1983). Nas lagoas e lagos 

costeiros, as conexões irregulares com o mar levam a uma seqüência de altas e 

baixas salinidades. As populações de O. mossambicus que ocorrem nestes locais 

têm, portanto, tolerância a uma variação muito ampla de salinidade (WHITFIELD & 

BLABER, 1979; WATANABE et al., 1997). 
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As tilápias, entre as quais se inclui O. mossambicus, têm um regime alimentar 

variado, com um componente vegetal dominante (algas, fitoplâncton, detritos 

vegetais, sedimentos finos ricos em diatomáceas e bactérias) e um componente 

animal (zooplâncton e organismos bênticos, tais como larvas de insetos, crustáceos 

e moluscos). Além disso, O. mossambicus pode alimentar-se também de insetos 

terrestres que flutuam na superfície da água. Sua alimentação ocorre durante o dia, 

com maior intensidade entre 12:00h e 15:00h (PHILIPPART & RUWET, 1982). 

 

1.4 IMPORTÂNCIA 

 

De acordo com a Organização das Nações Unidas (ONU), por volta de 2020, 

a população mundial deverá ultrapassar nove bilhões de habitantes. A população 

atual de Moçambique é estimada em cerca de 20,5 milhões de habitantes com taxa 

de crescimento de 2,5%. Estima-se que no ano 2025, a população será de 35 

milhões de habitantes (HOGUANE, 2007). Em 2004-2006, o número de pessoas 

subnutridas em Moçambique era de 7,5 milhões de habitantes, ou seja, 37% da 

população total (ONU, 2009). Esses índices apontam para a necessidade de se 

equacionar uma produção de alimentos que esteja em congruência com as pressões 

geradas pelo aumento populacional e pela subnutrição, através do desenvolvimento 

sustentável dos recursos naturais (MOREIRA, 2003).  

Estimativas recentes feitas pela ONU indicam que o suprimento de produtos 

oriundos do mar deverá aumentar sete vezes até o ano 2020 para suprir a demanda 

mundial. Em vista do rápido declínio nos estoques pesqueiros, causado 

principalmente pela pesca e captura predatória, esta demanda só poderá ser suprida 

pela aquicultura (MOREIRA, 1999).  

Dados da Organização de Agricultura e Alimentação (FAO, 2009) mostram 

que em 2007 a produção mundial de pescado alcançou 140 milhões de toneladas. 

Enquanto a produção oriunda da captura estacionou ao redor de 90 milhões de 

toneladas desde 2001, a aquicultura continuou a mostrar um forte crescimento, com 

uma taxa anual média de 6,5%, passando de 36,8 milhões em 2002 para 50,3 

milhões de toneladas em 2007. Entre as espécies mais cultivadas no mundo, 

incluem-se carpas, tilápias, salmões, camarões e moluscos (ostras, mexilhões, 

mariscos e vieiras). 
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Em 2005, o consumo per capita global de pescado foi estimado em 16,4 kg, 

contabilizando 15,6 % da ingestão da população global de proteínas animais e 6,0% 

de todas as proteínas consumidas. Estimativas preliminares para 2007 indicam um 

aumento do consumo per capita para 17,0 kg (FAO, 2009). 

O desenvolvimento da aquicultura em Moçambique e em vários países do 

mundo tem um papel importante no desenvolvimento sócio-econômico, uma vez que 

garante proteínas de baixo custo, melhoria da dieta da população, geração de 

empregos, promoção do desenvolvimento regional e redução da pobreza. 

Em Moçambique, a aquicultura é uma atividade relativamente nova. O país 

contribui somente com 907 t da produção mundial de pescado oriundo da 

aqüicultura (FAO, 2007). O cultivo de espécies de água doce, como a tilápia, já 

existe a várias décadas (desde 1950) de maneira artesanal. As potencialidades para 

o desenvolvimento da aquicultura em Moçambique são enormes, com a existência 

de condições propícias para investimentos devido a: clima favorável (tropical e 

subtropical); ambiente livre de poluição; baixa pressão populacional; disponibilidade 

de terra para a aquicultura costeira; e, existência de espécies nativas com grande 

potencial como, por exemplo, Penaeus monodon (camarão tigre), Penaeus indicus 

(camarão branco) e Oreochromis mossambicus (tilápia) (FAO, 2003). 

 

1.5 DIVERSIDADE GENÉTICA E CONSERVAÇÃO 

 

A aplicação da genética em aquicultura na África é restringida pela pesquisa 

científica deficitária, decorrente da falta de recursos financeiros e de incentivo por 

parte dos órgãos governamentais. O desenvolvimento da pesquisa em genética 

depende da comunidade doadora, uma vez que os governos não possuem 

condições financeiras para suportar os custos de pesquisa, além de não darem 

prioridade a essa área (CHANGADEYA et al., 2003). Apesar de existirem fundos 

para a investigação em aquicultura, apenas um valor muito limitado é reservado para 

a pesquisa em genética (YAPI-GNAORÉ, 2002). 

A caracterização genética é de grande importância na piscicultura, uma vez 

que garante o conhecimento da base genética dos plantéis em cultivo e estes 

determinarão o sucesso do produto final. Com este conhecimento é possível dar 

assistência aos criadores, de modo a orientá-los quanto ao manejo adequado dos 

reprodutores e a obterem o retorno financeiro desejado (MELO et al, 2008). 
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O desenvolvimento de marcadores moleculares de DNA trouxe um grande 

impulso aos estudos de genética. As técnicas de análise de genomas e a criação de 

mapas genéticos de alta resolução estão se desenvolvendo em grande velocidade 

graças ao uso desses marcadores. Tal relevância deve-se ao seu elevado número e 

à facilidade de análises por reações em cadeia da polimerase (PCR) (SAIKO et al., 

1988). Os marcadores moleculares são utilizados em estudos de taxonomia 

molecular, estrutura populacional, graus de parentesco, biodiversidade molecular, 

evolução, identificação de regiões do genoma associadas a caracteres de interesse, 

construção de mapas genéticos, entre outros (FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 

1998). Os marcadores moleculares são rotineiramente utilizados para a investigação 

da estrutura genética de populações naturais (BALLOUX, 2002). Eles permitem 

identificar espécies independentemente do seu estágio de vida (FERGUNSON, 

1995).  

Dentro do campo da genética da conservação, os marcadores moleculares 

são ferramentas de suma importância que permitem elucidar temas como: os efeitos 

deletérios da endogamia sobre a reprodução e a sobrevivência; perda da 

diversidade genética e da habilidade de evoluir em resposta a mudanças ambientais; 

fragmentação das populações e redução do fluxo gênico; manejo genético de 

populações em cativeiro e efeitos adversos da adaptação ao meio ambiente 

(FRANKHAM et al, 2008). 

Os principais marcadores moleculares podem ser classificados em dois 

grupos, conforme a metodologia utilizada para identificá-los: hibridização ou 

amplificação de DNA. Entre os identificados por hibridização estão os marcadores 

RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) (BOTSTEIN et al., 1980) e 

minissatélites ou locos VNTR (Variable Number of Tandem Repeats) (JEFFREYS et 

al., 1985). Já aqueles revelados por amplificação incluem os marcadores do tipo: 

RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA) (WILLIAMS et al., 1990); SCAR 

(Sequence Characterized Amplified Regions); STS (Sequence Tagged Sites) 

(PARAN & MICHELMORE, 1993); microssatélites (LITT & LUTTY, 1989); e AFLP 

(Amplified Fragment Length Polymorphism) (VOS et al., 1995). Outro tipo de 

marcador são as aloenzimas que são denominadas de marcadores bioquímicos.  

Destes marcadores, os microssatélites apresentam numerosas vantagens 

quando comparados aos demais, devido às caracteristicas que apresentam (LITT & 
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LUTY, 1989). São também conhecidos como “simple sequences repeats” (SSR) ou 

“short tandem repeats” (STR) (BORÉM & CAIXETA, 2006). 

Os microssatélites são pequenas sequências de DNA que se repetem (de 1 a 

6 nucleotídeos). Distribuem-se ao acaso por todo o genoma, no qual ocorrem em 

abundância. Apresentam grande polimorfismo, o que os torna bastante informativos. 

São de fácil identificação e têm sido utilizados em mapas de ligação, para 

identificação individual em testes de paternidade e caracterização genética de 

populações (JACOB et al., 1991; MENEZES et al., 2006).  

As diferentes repetições de microssatelites são divididas em: (a) repetições 

perfeitas (quando não apresentam nenhuma interrupção); (b) repetições imperfeitas 

(quando são interrompidas por bases não repetidas); (c) repetições compostas 

(quando duas ou mais repetições (classes) de microssatelites estão dispostas 

adjacentes). As repetições compostas podem ser perfeitas ou imperfeitas (BORÉM & 

CAIXETA, 2006). 

Os microssatélites são flanqueados por sequências únicas que são 

geralmente conservadas entre indivíduos de uma mesma espécie. Este fato permite 

a seleção de iniciadores (primers) específicos que amplificam fragmentos contendo 

DNA repetitivo por meio da PCR.  Por basearem-se em PCR para sua análise, 

necessitam apenas de pequenas quantidades de DNA. Os microssatélites possuem 

características co-dominantes, o que lhes permite discriminar os heterozigotos dos 

homozigotos. São altamente polimórficos, devido ao número de repetições das 

bases (HANCOCK, 1999) que pode ser variável entre os indivíduos de uma mesma 

espécie. São de herança mendeliana e multialélicos (STRASSMAN et al., 1996).  

Encontram-se distribuídos aleatoriamente pela região eucromática do genoma de 

diversos organismos, o que permite uma cobertura completa dos cromossomos de 

uma dada espécie (LITT e LUTY, 1989; TAUTZ, 1989; LOVE et al., 1990; 

CHISTIAKOV et al., 2005). Podem estar presentes tanto em regiões codificadoras 

como não codificadoras (ZANE et al., 2002).  

Os marcadores microssatélites são aplicados em estudos populacionais. É 

possível revelar a estrutura e a diferenciação genética e geográfica das populações 

em estudo através da análise das freqüências alélicas, cálculo de heterozigosidade 

e distância genética (ZHANG et. al., 2006). 

Vários mecanismos são sugeridos para explicar a alta taxa de mutação de 

microssatélites, incluindo erros durante a recombinação, crossing-over desigual e 
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“’escorregões” da DNA-polimerase durante a replicação ou reparação (STRAND et 

al.,1993). 

Os modelos mutacionais são utilizados para obter o número esperado de 

alelos em uma população a partir da heterozigosidade observada e também na 

análise estatística da variabilidade genética. Dentre esses modelos, pode-se citar: o 

modelo de alelos infinitos (IAM); o modelo de mutação passo a passo (SMM); e, o 

modelo de mutação de duas fases (TPM) (OLIVEIRA et al., 2006).  

O modelo dos alelos infinitos (IAM) rejeita eventos de homoplasia, sugerindo 

que cada mutação é resultado da criação aleatória de um novo alelo (KIMURA & 

CROW, 1964). Alelos idênticos compartilham o mesmo ancestral e são idênticos por 

descendência (BALLOUX & LUGON-MOULIN, 2002). Ao aplicar este modelo em loci 

microssatélites, as mutações alteram o número de repetições, no entanto a 

proximidade em termos do número de repetições não indica uma maior relação 

filogenética. Trata-se do modelo clássico de Wright (1931) que utiliza a estatística F 

(OLIVEIRA et al., 2006). 

O modelo de mutação passo a passo (SMM) assume que todo evento 

mutacional envolve uma mudança numa única repetição (KIMURA & OHTA, 1978; 

BELL & JURKA, 1997). Cada mutação cria um novo alelo quer por adição ou por 

deleção de uma única unidade repetitiva. Isto implica que dois alelos que diferem por 

um único motivo estão mais relacionados (ou seja, possuem um ancestral comum 

mais recente) em relação a alelos que diferem por várias repetições. Slatkin (1995) 

propôs uma medida de diferenciação genética (RST) semelhante à de Wright (1951) 

(FST) e à de Nei (1973) (GST), mas baseada no modelo SMM. Este modelo é usado, 

normalmente, para estimar relações entre indivíduos e estrutura da população, 

exceto na presença de homoplasia (quando dois alelos são idênticos por estado e 

não por descendência). O modelo descrito por Slatkin (1995) baseia-se em 

características com distribuição contínua, número de pares de bases ou número de 

repetições, e grupos de indivíduos de acordo com o número de repetições.  
Di Rienzo et al. (1994) introduziu o modelo de duas fases (TPM) como uma 

extensão do modelo SMM para estudos com microssatélites.  Este modelo leva em 

conta uma grande proporção de eventos mutacionais que envolvem a adição ou 

deleção de várias unidades de repetição.  

A escolha do modelo teórico a ser aplicado em análises de microssatélites 

depende dos pressupostos subjacentes a cada modelo (ZHANG et al., 2006). 
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Dentre as vantagens do uso de microssatélites na análise de variabilidade 

genética inclui-se a detecção de loci únicos, utilizando-se condições altamente 

estringentes (temperaturas de anelamento altas: 55oC a 60oC). Temperaturas de 

anelamento mais altas possibilitam a análise de um locus específico (HOSHINO et 

al., 2002). Outra grande vantagem dos microssatélites é a possibilidade de utilização 

de primers, desenvolvidos para uma determinada espécie, em espécies 

relacionadas para a detecção de loci SSR.  A este processo denomina-se de 

transferibilidade ou amplificação cruzada, que permite que uma outra espécie seja 

avaliada com marcadores potentes, sem a necessidade de gastos com o 

desenvolvimento de primers (HOSHINO et al., 2002). 

Os microssatélites predominantes em peixes compreendem repetições de 

duas bases (GT/AC)n ou (CT/GA)n (GOFF et al., 1992), sendo úteis para análises de 

estrutura de populações e características quantitativas (KELLOGG et al., 1995). 

Loci polimórficos de microssatélites são frequentemente aplicados à análise 

de diversidade genética, à identificação de parentesco e à criação de programas de 

cultivo de peixe (CHISTIAKOV et al., 2005; ZHANG et. al., 2006). Em aquicultura, 

estes marcadores são usados para identificação de genes responsáveis por 

características de interesse econômico para aplicação em programas de 

melhoramento (CHISTIAKOV et al., 2005).  

Atualmente, é cada vez mais crescente o número de estudos com tilápias 

usando marcadores moleculares, principalmente para o monitoramento de 

programas de melhoramento e conservação, estudos da variabilidade genética, 

filogenia, caracterização genética, hibridização e outros (COSTA-PERCE & DOYLE, 

1997; CALETON et al., 2001; ROGNON & GUYOMARD, 2003; WON et al., 2006; 

EL-SERAFY et al., 2007). 

Gregg et al. (1998) utilizaram marcadores moleculares aloenzimáticos em um 

estudo com três espécies de tilápia (O. mossambicus, O. mortimeri e O. macrochir) 

existentes em Zimbábue, nos lagos Kariba e Kyle, e evidenciaram a existência de 

hibridização entre estas espécies. 

Kocher et al. (1998) construíram um mapa genético da tilápia Oreochromis 

niloticus, utilizando marcadores de DNA. Estudaram a segregação de 62 

microssatélites e 112 marcadores aleatórios anônimos gerados por AFLP 

(polimorfismo no comprimento dos fragmentos amplificados) em 41 embriões 

haplóides derivados de uma única fêmea. Identificaram os vínculos entre 162 
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(93,1%) desses marcadores. Verificaram que 95% dos microssatélites e 92% dos 

marcadores AFLP estavam ligados no mapa final. 

Lee et al. (2005) construíram a segunda geração do mapa genético de ligação 

da tilápia (Oreochromis spp), a partir da progênie F2 de um cruzamento 

interespecífico entre O. aureus e O. niloticus. O mapa apresentou 525 

microssatelites e 21 marcadores baseados em genes. 

MELO et al. (2006) caracterizaram geneticamente 235 indivíduos de seis 

plantéis de tilápia da região sudeste do Brasil, utilizando 5 loci microssatélites, tendo 

se verificado diferença genética entre os seis plantéis, obtida pelo cálculo do índice 

de fixação de alelos. 

Nyingi et al. (2009) caracterizaram populações da tilápia O. niloticus no 

Quênia usando o DNA mitocondrial como marcador molecular para determinar a 

origem das populações locais. 

Marcadores genéticos com métodos de inferência estatísticos bem 

estabelecidos podem ser usados para identificar as forças, tanto naturais como 

antrópicas, que são responsáveis pela perda de diversidade genética. Além disso, 

os genes fornecem um meio cada vez mais popular e eficaz para a compreensão de 

aspectos importantes do comportamento, movimentos e dinâmica de populações de 

espécies de grande importância para programas de conservação (GROOM et al., 

2006). 

A diversidade genética pode ser explicada pela existência de diferentes 

genótipos dentro de uma população (VILA et al.,1997). Segundo Fisher (1930), “A taxa de 

mudança evolutiva na população é proporcional à quantidade de diversidade genética disponível”. 

A biologia da conservação é um campo relativamente recente. Esta área de 

conhecimento aplica os princípios de ecologia, biogeografia, genética populacional, 

economia, sociologia, antropologia, filosofia e outras disciplinas para manutenção da 

diversidade biológica (MEFFE et al., 2006).  

A genética da conservação, por sua vez, trata da teoria e de todas as técnicas 

da genética aplicadas para preservar espécies como entidades dinâmicas capazes 

de se adaptarem às mudanças ambientais (SOLÉ-CAVA, 2001). A variação genética 

fornece a matéria-prima para a futura adaptação de uma espécie e é a base para a 

"flexibilidade” evolutiva e a capacidade de resposta às mudanças ambientais. A 

variação genética deve ser preservada, tanto a curto como a longo prazo porque ela 

garante a sobrevivência das espécies. A diversidade genética (medida em nível dos 
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genes ou características genéticas quantitativas) representa o nível primário da 

biodiversidade. Os genes regulam todos os processos biológicos do planeta. Todos 

os produtos bioquímicos, cada padrão de crescimento, cada comportamento 

instintivo, cada padrão morfológico é codificado em uma biblioteca genética "de uma 

extensão global inimaginável” (SCRIBNER et al., 2006). 

As técnicas moleculares e a genética de populações podem complementar 

estudos ecológicos de demografia e comportamento, ajudando a fazer previsões 

confiáveis das tendências das populações e controlá-las face a ameaças à 

sobrevivência das espécies e do seu potencial evolutivo. Assim, a genética da 

conservação tem dois objetivos fundamentais: ajudar a manter os padrões naturais 

de diversidade genética em vários níveis e, assim, preservar as opções para a 

evolução futura, e fornecer ferramentas para o monitoramento e avaliação das 

populações que podem ser usadas para planos de conservação (SCRIBNER et al., 

2006). 

O Governo de Moçambique, por meio do Ministério da Coordenação da Ação 

Ambiental, definiu a conservação da biodiversidade como objetivo prioritário nacional 

em relação às obrigações surgidas da Convenção sobre a Diversidade Biológica 

(MICOA, 2003). 

Assim, com os resultados gerados no presente trabalho pretende-se fornecer 

informações que possam contribuir para o desenvolvimento da aquicultura em 

Moçambique, bem com para planos de manejo para a manutenção da variabilidade 

genética dos estoques naturais da tilápia Oreochormis mossambicus Peters, 1852.  

 

1.6 CARACTERIZAÇÃO DA ÁREA DE ESTUDO 

 

As coletas de tilápia foram realizadas em três bacias hidrográficas (do rio 

Limpopo, Incomati e Umbeluzi) situadas ao sul de Moçambique. Um dos pontos de 

coleta foi no rio Sabié que pertence à bacia do rio Incomati.  

O rio Limpopo (Figura 3 a,b) tem 1.461 km de extensão e possui uma bacia 

hidrográfica com uma área de 412.000 km2, partilhada com quatro países da 

Comunidade para o Desenvolvimento da África Austral (SADC - South African 

Development Comunity), nomeadamente África do Sul, Botsuana, Zimbábue e 

Moçambique. A bacia do rio Limpopo localiza-se entre os paralelos 22° e 26° Sul e 
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entre os meridianos 26° e 35° Leste. Em Moçambique,  enquadra-se entre os 

paralelos 22º e 25º Sul e os meridianos 31º e 35º Leste. Constitui um dos principais 

rios de Moçambique (BRITO et al., 2009). É o segundo rio mais extenso e abastece 

o maior sistema de irrigação do país. 

O rio Limpopo nasce na confluência dos rios Marico e Crocodilos na zona 

noroeste de Pretória, África do Sul. Em Moçambique, o rio percorre 561 km antes de 

desaguar no Oceano Índico em Zongoene, a 60 km da cidade de Xai-Xai. Este rio 

sofre variações consideráveis devido a períodos de seca e cheias. O nível de água é 

muito baixo durante a estação seca (BRITO et al., 2009). 

 Em certos anos, pode permanecer seco por alguns meses. Seu leito reduziu-

se bastante no baixo Limpopo, a partir da barragem de Macarretane até a foz do rio 

Zongoene, devido à construção de reservatórios e barragens nos países a montante 

(MINISTÉRIO DA ADMINISTRAÇÃO ESTATAL, 2005). 

As águas do rio Limpopo tendem a ser altamente mineralizadas (salinas) 

devido a vários motivos: a) o fato de o rio drenar uma área de captação árida; b) o 

fluxo de água salina drenada dos vários sistemas de irrigação existentes ao longo de 

suas margens, o que aumenta a condutividade e a concentração de sais em direção 

à jusante; c) e, no período seco ocorre penetração de água do mar (salgada) para o 

interior, até 80 km da costa (MINISTÉRIO DA ADMINISTRAÇÃO ESTATAL, 2005). 

 

  
Figura 3a:  Bacia do rio Limpopo. Fonte:            Figura 3b:  Detalhe do rio Limpopo 

           Brito et al. (2006) 
 

O rio Incomati (Figura 4) nasce na África do Sul e passa pela Suazilândia. Em 

Moçambique, depois de percorrer 120 km, o rio deságua por um estuário no Oceano 

Índico, no Distrito de Marracuene. Esta bacia tem 14.925 km2
 

em território 

Moçambicano (32% do total da bacia partilhada com a África do Sul e Suazilândia). 

a b 
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Os principais afluentes são Komati, Crocodilo e Sabié (Figura 5). A precipitação 

média anual, na área moçambicana da bacia, é de cerca de 650 mm (ARA-SUL, 

2010).  

O rio Incomati é bastante propenso à intrusão salina, que está associada aos 

baixos níveis de água que se têm verificado ultimamente e à maré que chega a 

atingir 1,0 m na região estuarina. A ocorrência de intrusão é bastante alta mesmo na 

época chuvosa.  Neste período, os episódios de cheias são freqüentes. Em 

Moçambique, além da barragem de Corrumana, encontram-se infra-estruturas de 

irrigação com uma área aproximada de 26.000 ha (LEESTEMAKER et al., 2000). 

 

    
Figura 4:  Rio Incomati                                   Figura 5:  Rio Sabié 

 

O rio Umbeluzi possui uma bacia internacional com uma área total de 5.460 

km2, dos quais 58% estão na Suazilândia, 1% na África do Sul e 41% em 

Moçambique. O rio nasce na Suazilândia a uma altitude de 1.680 m e corre para o 

leste, entrando no território nacional pela vila fronteiriça de Goba. Os principais 

afluentes em Moçambique são os rios Calichane e Movene, respectivamente a 

montante e a jusante (Figura 6). 

 Possui uma cobertura vegetal caracterizada por um extrato abundante de 

gramíneas, predominando as matas cerradas e matas baixas abertas junto à 

fronteira e à zona central. Na parte restante predominam matas e parques de 

árvores. O clima é seco com exceção da zona de Goba que é tropical chuvoso de 

savana. Na zona norte, o clima é seco com estação seca no inverno e uma pequena 

mancha com clima temperado úmido sem estação seca. A temperatura média varia 

entre 20 e 25°C (ARASUL, 2010).  

A precipitação média é de 736 mm. A época chuvosa tem início em novembro 

no litoral e em outubro nos Pequenos Libombos, terminando em abril e março, 
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respectivamente. A duração da precipitação é de cerca de 6 meses, chegando aos 7 

- 8 meses na região de Namaacha. A maior concentração de chuvas ocorre de 

dezembro a fevereiro. Este rio possui duas obras hidráulicas de grande vulto: a 

Barragem de Mnjoli na Suazilândia e a Barragem dos Pequenos Libombos em 

Moçambique (IUCN, 2006). 

 

   
                     Figura 6: Detalhe do rio Umbeluzi 

 

1.7 JUSTIFICATIVA  

 

No intuito de reduzir a pobreza absoluta e minimizar os efeitos da fome que 

se fazem sentir no país, o Instituto de Nacional de Investigação Pesqueira de 

Moçambique está desenvolvendo um projeto piloto de criação de tilápias em gaiolas 

no Lago Niassa, com o objetivo de expandir esta técnica para todo o país. Pretende-

se também iniciar o cultivo de tilápias em viveiros, iniciando-se pela região sul. 

Existem no mundo, particularmente no Brasil, vários estudos que relatam o 

desempenho das tilápias em sistemas de cultivo. Esses estudos, aliado ao 

conhecimento da variabilidade genética das tilápias existentes nas águas 

moçambicanas é de suma importância, uma vez que com base nele poder-se-á 

selecionar variedades mais apropriadas para o cultivo, que tenham um crescimento 

rápido, bom índice de conversão alimentar e resistência a doenças. 

 Um estudo em nível molecular pode mostrar o grau de hibridação entre 

espécies existentes no meio natural, bem como conhecer as possíveis diferenças 

genéticas intra e inter populacional de Oreochromis mossambicus de diferentes 

bacias em Moçambique de maneira a contribuir para estabelecer medidas de 

conservação dos estoques nativos existentes. Em Moçambique, não existem 
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estudos em nível molecular deste peixe. Deste modo, os resultados do presente 

trabalho poderão fornecer um suporte técnico e científico para a seleção das 

espécies com melhor desempenho para o cultivo e para medidas de conservação da 

variabilidade genética em seu ambiente natural. 
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2 OBJETIVOS  

 

2.1 GERAL  

 

Avaliar a diversidade genética das populações de Oreochromis mossambicus 

existentes nas bacias dos rios Limpopo, Incomati e Umbeluzi e no rio Sabié, em 

Moçambique, por meio de marcadores moleculares microssatélites. 

 

2.2  ESPECÍFICOS 

  

� Caracterizar a variabilidade genética dos estoques de tilápia O. mossambicus 

coletados nos rios Limpopo, Incomati, Umbeluzi e Sabié; 

� Testar a hipótese nula de não diferenciação dos estoques selvagens de tilápia 

coletados nos rios acima indicados; 

� Propor estratégias para conservação dos estoques de cada local de coleta. 
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3 MÉTODO 

 

 3.1 OBTENÇÃO DAS AMOSTRAS 

 

Foram coletadas 200 amostras de Oreochromis mossambicus: 50 da bacia do 

rio Limpopo; 50 da bacia do rio Umbeluzi; 50 do rio Incomati; e, 50 do rio Sabié 

(Tabela 1 e Figura 7). 

 
 
Tabela 1:  Coordenadas dos pontos onde foram efetuadas as coletas de O. mossambicus nos rios 
Limpopo, Incomati, Sabié e Umbeluzi 

Local  Longitude  Latitude  

Rio Limpopo                  23°52’54,45’’ S                32°08’08,45’’ L  

Rio Incomati                  25o01’01,40” S               32°44’56,39’’ L  

Rio Sabié                  25o08’09,01’’ S               32o07’59,16’’ L 

Rio Umbeluzi                  26°02’13,25’’ S                32°23’02,64’’ L  

 

 

Após as coletas, os peixes foram pesados e medidos quanto ao comprimento 

total, comprimento padrão, largura do corpo e comprimento da cabeça com o auxílio 

de um ictiômetro. A seguir, contou-se o número de espinhos e raios das nadadeiras 

dorsal e anal. 

O material biológico para a extração do DNA foi composto de nadadeira 

caudal e de tecido da muscular de tilápias (O. mossambicus) com aproximadamente 

1,5 cm2. As amostras foram conservadas em etanol a 95% e mantidas a uma 

temperatura de 4°C até a extração do DNA. Depois de  retirado o tecido, as tilápias 

foram conservadas em freezer a -20°C.  
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 Rio Limpopo 

  Rio Incomati 
Mapa hidrográfico de Moçambique. Fonte: Ministerio 

de Educação (1986) 

 Rio Sabié 

Rio Umbeluzi 

Figura 7:  Mapa da região sul de Moçambique mostrando os locais de coleta Fonte: Moreira (1999) 
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3.2 EXTRAÇÃO DO DNA 

 

A extração do DNA foi feita de acordo com o protocolo descrito por Taggart et 

al. (1992). Após a extração, fizeram-se as leituras das concentrações de cada 

amostra no espectrofotômetro Nanodrop® ND-1000 (Thermo Fisher Scientific). As 

amostras foram submetidas à eletroforese em gel de agarose (0,8%) para avaliar a 

integridade do DNA. Utilizou-se um marcador de peso molecular λ−HindIII  

(Invitrogen).  

  Uma vez que o DNA resultante da extração da nadadeira caudal mostrou-se 

muito degradado, fez-se uma segunda extração de DNA com um pedaço do tecido 

muscular, usando o mesmo protocolo acima. 

Utilizou-se também um Kit de Extração de DNA Genômico (GE Healthcare 

Life Science) para obtenção de uma melhor qualidade na extração de DNA, já que 

as amostras não se encontravam em boas condições. 

 

3.3 ESCOLHA DOS LOCI MICROSSATÉLITES 

 

A análise de marcadores microssatélites para a composição da estrutura 

genética de populações das tilápias baseou-se na utilização de sequências de 

microssatélites disponíveis no “GenBank”. A escolha dos loci para análise dependeu 

da localização do mesmo no mapa de ligação descrito por Lee & Kocher (1996). Os 

loci escolhidos não pertencem ao mesmo grupo de ligação.  

Foram selecionados os seguintes loci: UNH104, UNH118, UNH123, UNH142, 

UNH203, UNH216, UNH222, UNH231, UNH129, UNH169 e UNH111 (LEE & 

KOCHER , 2005) (Tabela 2).  
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Tabela 2:  Loci selecionados, número de acesso no GenBank e seus respectivos primers 
 

Loci  Número de acesso 
do GenBank 

Primers (5’ – 3’) 

UNH104 G12257 A: GCA GTT ATT TGT GGT CAC TA 
B: GGT ATA TGT CTA ACT GAA ATC C 

UNH118 G12271 A: CAG AAA GCC TGA TCT AAT ATT 
B: TTT CAG ATA CAT TTT ATA GAG GG 

UNH123 G12276 A: CAT CAT CAC AGA CAG ATT AGA 
B: GAT TGA GAT TTC ATT CAA G 

UNH142 G12294 A: CTT TAC GTT GAC GCA GT 
B: GTG ACA TGC AGC AGA TA 

UNH203 G12354 A: CAC AAA GAT GTC TAA ACA TGT 
B: GAA TTT GAC AGT TTG TTG TTT AC 

UNH216 G12367 A: GGG AAA CTA AAG CTG AAA TA 
B: TGC AAG GAA TAT CAG CA 

UNH222 G12373 A: CTC TAG CAC ACG TGC AT 
B: TAA CAG GTG GGA ACT CA 

UNH231 G123882 A: GCC TAT TAG TCA AAG CGT 
B: ATT TCT GCA AAA GTT TTC C 

UNH129 G12282 A: AGA AGT CGT GCA TCT CTC 
B: TGT ACA TCA TCT GTG GG                      

UNH111 G12264 A: TGC TGT TCT TAT TTT CGC   
B: ATA AGA GTG TAT GCA TTA CTG G 

UNH169 G12321    A: GCT CAT TCA TAT GTA AAG GA 
B: TAT  TTT TTG GGA AGC TGA 

 
 
 

3.4  AMPLIFICAÇÃO POR PCR (REAÇÃO EM CADEIA DA DNA 

POLIMERASE) 

 

 Os primers microssatélites selecionados foram sintetizados pela Integrated 

DNA Tegnologies representada pela “Prodimol”.  Os primers foram diluídos em água 

deionizada (autoclavada) a uma concentração final de 10 µM. 

 Seis amostras do DNA de cada local amostrado foram usadas para fazer a 

padronização do protocolo de amplificação para cada locus microssatélite analisado. 

Realizaram-se vários testes de gradiente de concentração de MgCl2 (entre 1,5 mM e 

3,0 mM) e temperatura (entre 50°C e 60°C). Testaram -se também diferentes 

concentrações de DNA.  

Alguns loci não mostraram resultados satisfatórios após a reação de 

amplificação (PCR). Assim dos 11 loci testados, selecionaram-se 5 para as análises 

posteriores. 
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Após a otimização das reações, foram realizadas as amplificações para a 

análise populacional. As reações de amplificação para os loci selecionados 

continham tampão de reação 10x (sem MgCl2), 2,5 mM de dNTPs, 10 µM de cada 

primer (direto e reverso), 5U de Taq DNA Polimerase (Fermentas),  

aproximadamente 50 ng de DNA, 2,0 a 3,0 mM de MgCl2 e água deionizada 

suficiente para completar o volume final de 10µL. 

As condições de amplificação estão descritas na Tabela 3. Devido à 

dificuldade obtida para a amplificação do locus UNH129, foi utilizada a técnica da 

“PCR Touchdown” (Tabela 4). Todas as amplificações foram realizadas nos 

termocicladores PTC-100 e PTC-200 (MJ Research e Bio Rad). 

  Para verificação da eficiência da PCR, submeteu-se o produto de 

amplificação à eletroforese em gel de agarose (1%). Os géis foram corados com 

brometo de etídeo, observados e fotografados sob luz ultravioleta com o 

fotodocumentador ImageQuant 300 (GE Healthcare Life Sciences). 

Após confirmação da amplificação, os produtos de PCR foram analisados em 

géis de poliacrilamida a 7,5% (21 mL de H2O MilliQ; 7,5 mL de poliacrilamida 30% 

[Acrilamida e Metilenobisacrilamida 29:1]; 1,5 mL de TBE 10 X, pH 8,3; 300 µL de 

persulfato de amônio a 10% e 30 µL de TEMED). O tamanho das bandas foi 

determinado com os marcadores 10 pb e 100 pb DNA Ladder (Invitrogen). Os géis 

foram corados com solução de nitrato de prata (AgNO3) (Sigma) a 1g/L e revelados 

com solução de hidróxido de sódio (NaOH).  

Para a medição das bandas utilizou-se o software ImageQuant 300 (GE 

Healthcare Life Sciences). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 37

Tabela 3 : Condições de amplificação para os loci analisados 

Loci Temperatura de anelamento Concentração de MgCl 2 

UNH104 54°C 3,0 mM 

UNH129 51°C 2,0 mM 

UNH142 58°C 2,5 mM 

UNH222 56º C 2,5 mM 

UNH231 56º C 2,5 mM 
 

 

Tabela 4 : Condições de amplificação touchdown usada para o locus UNH129 

Etapas Temperatura Tempo 

1- Desnaturação inicial 95°C 5 min 
2- Desnaturação 95°C 45 s 
3- Anelamento 63ºC 45 s 
4- Extensão 72°C 45 s 
5-     Repetir a etapa 2 - 1 vez 
6- Desnaturação 95°C 45 s 
7- Anelamento 61°C 45 s 
8- Extensão 72°C  45 s 
9- Repetir a etapa 6 - 1 vez 
10- Desnaturação 95°C 45 s 
11- Anelamento 59°C 45 s 
12- Extensão 72°C 45 s 
13- Repetir a etapa 10 - 1 vez 
14- Desnaturação 95°C 45 s 
15- Anelamento 57°C 45 s 
16- Extensão 72°C 45 s  
17- Repetir a etapa 14 - 1 vez 
18- Desnaturação 95°C 45 s 
19- Anelamento 51°C 45 s 
20- Extensão 72°C 45 s 
21-   Repetir a etapa 18 - 25  Vezes 
22-   Extensão final 72°C 10 min 
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3.5 ANÁLISE ESTATÍSTICA 

   

3.5.1 Variabilidade genética  

A diversidade genética intrapopulacional foi caracterizada pelo número de 

alelos por locus (A), riqueza alélica (Ar), frequências alélicas, déficit de 

heterozigosidade intrapopulacional (FIS), heterozigosidade observada (Ho), 

diversidade gênica esperada segundo o equilíbrio de Hardy-Weinberg (He). Essas 

estimativas foram obtidas nos programas Arlequin v. 3.01 (EXCOFFIER et al., 2006), 

Fstat v.2.9.3.2 (GOUDET, 2002) e Genepop v. 1.2 (RAYMOND & ROUSSET, 1995). 

 Assim, as estatísticas F podem ser obtidas a partir dos conceitos de 

heterozigosidade observada e esperada, onde: Ho é a heterozigosidade média 

observada dentro das populações; He é a heterozigosidade média esperada 

segundo o equilíbrio de Hardy-Weinberg nas populações e HT é a heterozigosidade 

média esperada segundo o equilíbrio de Hardy-Weinberg para o conjunto das 

populações. 

A diferenciação genotípica, que consiste na distribuição de genótipos nas 

populações, foi estimada pelo teste exato de Fisher por meio do Genepop v. 1.2 

(RAYMOND & ROUSSET, 1995). Para esta análise, a hipótese nula testada leva em 

consideração que a distribuição genotípica é idêntica em toda a população.  

 Com base no teste de Kruskal-Wallis foi realizado a análise de variância com 

um critério de classificação (one way ANOVA) para verificar se existem diferenças 

significativas entre os valores obtidos nas analises (A, Ar, Ho e He). 

O programa Bottleneck v. 1.2.02 (CORNUET & LUIKART, 1996) foi utilizado 

para determinar se houve uma recente redução no tamanho efetivo da população. 

Esta ferramenta avalia cada população de acordo com as diferenças no excesso ou 

deficiência de heterozigosidade. Avalia também as diferenças no número de alelos 

em uma determinada população.  

A heterozigosidade foi medida sob três modelos de mutação (I.A.M., T.P.M. e 

S.M.M. com 5.000 iterações).  Para avaliar o nível de significância foi usado o teste 

de Wilcoxon de excesso ou deficiência de heterozigosidade. Este teste dispõe de 

alto poder estatístico e pode ser aplicado a alguns loci com baixo tamanho amostral.  
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3.5.2 Estrutura Genética 

A distribuição da variabilidade genética entre e dentro das populações foi 

caracterizada pelas estatísticas F de Wright (1965), segundo a metodologia de NEI 

(1977). Esta estatística admite que todos os desvios de panmixia sejam 

exclusivamente devido aos efeitos da deriva genética e do sistema reprodutivo.  
 A estrutura genética das populações foi investigada pela Análise de Variância 

Molecular (AMOVA - Analysis of Molecular Variance) (EXCOFFIER et al., 1992), que 

leva em consideração a variância das frequências gênicas entre as diferentes 

localidades amostradas (WRIGHT, 1978). Portanto, o FST corresponde ao grau de 

subdivisão genética intra-específica (EXCOFFIER et al., 1992).  

A Análise de Variância Molecular e as estimativas dos valores de ΦST 

(WRIGHT, 1965), segundo a metodologia de NEI, (1977), baseados no número de 

diferentes alelos entre pares de populações (WEIR & COCKERHAM, 1984; 

MICHALAKIS & EXCOFFIER, 1996), foram calculados pelo programa Arlequin v. 

3.01 (EXCOFFIER et al., 2006). Este mesmo programa foi utilizado para calcular 

uma estimativa análoga ao FST e RST (SLATKIN, 1995) e o número de migrantes 

(Nm). Enquanto que os valores de FST derivam da variância das frequências 

alélicas, os valores de RST levam em consideração a variância do tamanho dos 

alelos (BALLOUX & LUGON-MOULIN, 2002). 

O programa estatístico Structure v.2.2 (PRITCHARD et al., 2000) foi utilizado 

para verificar a estrutura populacional. Este implementa um método bayesiano de 

agrupamento para inferir a estruturação populacional usando somente os dados 

genotípicos das amostras. Um modelo com um número K de populações (onde o K 

pode ser desconhecido) é assumido e cada uma das populações é caracterizada por 

um conjunto de frequências alélicas de cada locus. Então, indivíduos da 

amostragem são designados probabilisticamente às populações ou, mutuamente, 

para duas ou mais populações se seus genótipos indicarem que eles estão 

misturados. Para a determinação do número de populações (K) existentes utilizou-se 

o modelo de ancestralidade misturada (admixture), com os alelos correlacionados, 

que permite a resolução máxima na separação das populações com K variando de 2 

a 8. Dez corridas independentes com 500.000 simulações em cadeias de Monte 

Carlo Markov e 100.000 gerações “burn in” foram usadas para cada valor de K.  
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Para verificar o grau de diferenciação da população e a relação entre as 

populações fez-se a Análise de Correspondência Fatorial (FCA) através do 

programa Genetix v.4.05.2 (BELKHIR, 1999).  

O dendrograma foi gerado baseado nos valores da distância de Nei (1972), os 

quais foram agrupados pelo algoritmo UPGMA (Unweighted pair group method with 

arithmetic mean) implementado no programa TFPGA (Tools for Population Genetic 

Analyses) v. 1.3 (MILLER, 1997).  

Para verificar a existência de associação entre a distancia genética e a 

distancia geográfica, foi realizado o teste de Mantel com base no programa Genepop 

v. 1.2 (RAYMOND & ROUSSET, 1995). 
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4 RESULTADOS  

 

4.1 ANÁLISES MERÍSTICAS E MORFOMÉTRICAS 

A análise merística das quatro populações em estudo mostrou que os 

indivíduos amostrados apresentaram em média 16 espinhos e 11 raios dorsais, 3 

espinhos e 10 raios anais (Tabela 5)  

 

Tabela 5:  Valores médios das análises merísticas de exemplares de O. mossambicus coletados em 
diferentes rios de Moçambique 

 Rio Sabié Rio Limpopo Rio Incomati Rio Umbeluzi 
Medição Média DP Média DP Média DP Média DP 

Espinhos dorsais 16,02 0,42 16,14 0,49 15,92 0,53 16,00 0,40 

Raios dorsais 11,02 0,47 10,68 0,55 11,00 0,70 10,32 0,79 

Espinhos anais   2,90 0,46   3,00 0,00   3,00 0,00   3,00 0,00 

Raios anais 10,22 0,54 10,08 0,66 10,12 0,59   9,78 0,58 
n = 50; DP = desvio padrão 

 

Em relação à morfometria, a população do rio Sabié foi a que apresentou 

maiores valores médios em todos os parâmetros analisados, enquanto que a 

população do rio Umbeluzi apresentou os menores valores (Tabela 6). 

 

Tabela 6 : Valores médios das análises morfométricas de exemplares de O. mossambicus 
coletados em diferentes rios de Moçambique 

 Rio Sabié Rio Limpopo  Rio Incomati  Rio Umbeluzi  
Morfometria Media  DP Media DP Media DP Media DP 

ComprimentoTotal (cm) 35,66 5,44 23,93 3,45 23,27 2,55 19,03 1,15 

Comprimento Padrão (cm) 30,51 4,73 20,47 2,64 19,65 2,35 15,81 0,81 

Largura do Corpo (cm) 14,92 2,34 9,66 1,27 9,41 1,25 7,26 0,62 

Comprimento da Cabeça (cm) 10,02 1,56 6,39 0,9 6,23 0,84 5,32 0,66 

Peso Fresco (cm) 1,11 0,47 0,34 0,14 0,29 0,11 0,10 0,04 
n = 50; DP = desvio padrão 
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4.2 EXTRAÇÃO DE DNA TOTAL 

O DNA extraído a partir da nadadeira caudal apresentou-se muito degradado, 

como pode ser observado na Figura 8. Nota-se um arraste do DNA e a presença de 

uma maior concentração de fragmentos menores. Assim, optou-se pela extração de 

DNA do tecido muscular, cujo nível de degradação foi menor (Figura 9). A extração 

de DNA com kit comercial resultou em uma melhor qualidade do DNA (Figura 10).  

 
 
λ−Hind 

 

Figura 8:  Imagem da eletroforese em gel de agarose (0,8%) do DNA genômico extraído da nadadeira 
caudal de O. mossambicus pelo método fenol:clorofórmio 

 

 

 λ−Hind 

 

Figura 9:  Imagem da eletroforese em gel de agarose (0,8%) do DNA genômico extraído do tecido 
muscular de O.  mossambicus pelo método fenol:clorofórmio 

 
 
 
 

 23.130 pb  
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Figura 10:  Imagem da eletroforese em gel de agarose (0,8%) do DNA de O.  mossambicus extraído 
com kit de extração genômico 

 
O DNA extraído pelo método fenol:clorofórmio apresentou altas 

concentrações, com  variações de 27,7 a 1.944,9 ng/µL. Por outro lado, a extração 

feita com kit resultou em concentrações mais baixas de DNA, variando de 5,1 a 34,3 

ng/µL. Em ambos os casos, o nível de pureza foi aceitável, representado pela razão 

entre os comprimentos de onda de 260/280, com valor próximo a 2,0. Este fato pode 

ser observado nas Figuras 11 e 12 que mostram a leitura da concentração do DNA 

numa amostra extraída com kit de extração genômico e outra com fenol: clorofórmio, 

respectivamente.  

A grande dificuldade encontrada na extração do DNA foi o seu estado de 

conservação. O DNA das amostras de tilápias oriundas do rio Umbeluzi apresentou 

menor degradação que as demais amostras. O DNA de todas as amostras deste rio 

foi extraído usando kit de extração.  

 
Figura 11 : Gráfico com a leitura da concentração do DNA da amostra 51u, obtido a partir de kit de 
extração genômico 
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Figura 12:  Gráfico com a leitura da concentração do DNA da amostra C1m, extraído pelo método 
fenol: clorofórmio 

 

Antes de iniciar os testes para amplificação do DNA através da reação em 

cadeia da polimerase (PCR), foram selecionadas seis amostras pertencentes a cada 

um dos quatro pontos de coleta e fez-se uma diluição para 100 ng/µL, 80 ng/µL, 50 

ng/µL, 25 ng/µL (para o DNA extraído pelo método fenol: clorofórmio) e 5 ng/µL 

(para o DNA extraído com kit de extração genômico).  

 

4.3 TESTES DE AMPLIFICAÇÃO DOS LOCI MICROSSATÉLITES 

 

Dos 11 pares de primers selecionados, três não amplificaram os loci UNH118, 

UNH123 e UNH216, apesar de terem sido feitas várias modificações das condições 

de amplificação nomeadamente: quantidade e concentração dos reagentes, 

temperatura de anelamento e concentração do DNA. Já os loci UNH203, UNH169 e 

UNH111 apresentaram muitas bandas inespecíficas que dificultaram a identificação 

da banda de interesse. Deste modo, foram avaliados somente os loci UNH104, 

UNH129, UNH142, UNH222 e UNH231, conforme  mostra a Tabela 7. 
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Tabela 7:  Características dos loci analisados: locus, tamanho em pares de bases (pb), motivo, 
número de repetições, número de acesso ao GenBank, sequências sense e antisense 

 

Locus 
 

Tamanho 
  

 (pb ) 

Motivo  
 

N° de     
 

repetições   

   Acesso/  
 
GenBank  

Sequências Sense/Antisense   
 

(5'  -  3') dos primers 
 

UNH104    138pb 
 

CA/TG 
 

30 
 

  G12257 
 

 
A: GCA GTT ATT TGT GGT CAC TA  
B: GGT ATA TGT CTA ACT GAA ATC  

 
UNH129 

 
193pb 

 
CA/TG 

 
52 
 

  G12282 
 

A: AGA AGT CGT GCA TCT CTC 
B: TGT ACA TCA TCT GTG GG 

 
UNH142 

 
170pb 

 
CA/TG 

 
36 
 

 
  G12294 

 

 
A: CTT TAC GTT GAC GCA GT 
B: GTG ACA TGC AGC AGA TA 

 
UNH222 

 
180pb 

 
CA/TG 

 
34 
 
 

 
  G12373 

 
 

 
A:CTC TAG CAC ACG TGC AT 
B:TAA CAG GTG GGA ACT CA 
 

UNH231 180pb CA/TG 
 

25 
 

G123882 
 

A:GCC TAT TAG TCA AAG CGT 
B:ATT TCT GCA AAA GTT TTC C 

 

Para  a amplificação dos loci UNH231 e UNH222  não foi preciso fazer muitas 

variações nos protocolos de amplificação, uma vez que grande parte das amostras 

amplificaram facilmente. O mesmo não aconteceu em relação aos demais. Assim, 

para os loci UNH104 e UNH142 foi necessário fazer diversas variações nas 

condições de amplificação. Já para o locus UNH129 só foi possível uma boa 

amplificação, utilizando à estratégia de PCR touchdown. Esta técnica baseia-se na 

diminuição da temperatura de anelamento à medida que se avança com os ciclos de 

amplificação. A Tabela 8 apresenta as condições de amplificação utilizadas para os 

diferentes loci. 

 

Tabela 8:  Condições de amplificação para os loci microssatélites 

Locus Temperatura de anelamento Concentração de MgCl 2 

UNH104 54°C 3,0 mM 

UNH129 51°C 2,0 mM 

UNH142 58°C 2,5 mM 

UNH222 56°C 2,5 mM 

UNH231 56°C 2,5 mM 

 
 A eletroforese foi conduzida em gel de poliacrilamida na concentração de 9%, 

com corrente elétrica de 300 volts, 90 miliamperes e 30 watts. O tempo de corrida foi 

de 3 horas e 15 minutos. Utilizaram-se os marcadores moleculares de 100 e 10pb 
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para dimensionar o tamanho das bandas. Em todos os casos em que as bandas se 

apresentavam duvidosas como, por exemplo, banda torta ou não muito nítida, fez-se 

um segundo gel para evitar erros de genotipagem.   

Os géis de poliacrilamida apresentados nas Figuras 13, 14, 15, 16 e 17 

referem-se aos loci UNH104, UNH129, UNH142, UNH222 e UNH231, 

respectivamente. As setas pequenas indicadas no gel mostram algumas bandas 

inespecíficas (stutters) que não dificultaram a genotipagem dos loci microssatélites.  

As setas grandes indicam a banda de interesse. Na Figura 15, as letras a e b 

apontam para um indivíduo heterozigótico e um homozigótico, respectivamente. 

 

       100pb         10pb   

 
Figura 13:  Gel de poliacrilamida do locus UNH104: as setas menores indicam bandas inespecíficas e 
as setas maiores, as bandas de interesse (de 130 a 135pb) 
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200pb 
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                                                  100pb       10pb 

 

Figura 14:  Gel de poliacrilamida do locus UNH129: as setas menores indicam bandas inespecíficas e 
as setas maiores, bandas de interesse (por volta de 200pb).  

 

  100pb       10pb  

 

Figura 15:  Gel de poliacrilamida do locus UNH142: as setas menores indicam bandas inespecíficas e 
as setas maiores, bandas de interesse (em torno de 140pb); a – indivíduo heterozigoto; b – indíviduo 
homozigoto 

  
 
 

 
 
 
 
 
 

 100pb 

200pb 

100pb 

  

    200pb 

100pb 100pb 

b 
a 
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    100pb      10pb  

 

 Figura 16:  Gel de poliacrilamida do locus UNH222: as setas menores indicam bandas inespecíficas 
e as setas maiores, bandas de interesse (em torno de 160 pb)  

 

               100pb       10pb  

 

Figura 17:  Gel de poliacrilamida do locus UNH 231: as setas menores indicam bandas inespecíficas 
e as setas maiores, bandas de interesse (em torno de 160 pb) 
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   100pb          100pb  
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4.4 ANÁLISE DA DIVERSIDADE GENÉTICA POPULACIONAL 

4.4.1 Análise Intrapopulacional 

 
4.4.1.1 Alelos encontrados em cada locus microssatélite 

 
Os loci microssatélites analisados foram polimórficos. Das 200 amostras 

genotipadas, foram encontrados de 55 a 70 alelos. As Tabelas 9, 10, 11, 12 e 13 

mostram o número de alelos para cada locus, com seus respectivos tamanhos e 

número de repetições. O locus UNH104 apresentou 16 alelos com tamanho entre 

118 e 150pb e número de repetições de 20 a 36. Para o locus UNH129 foram 

encontrados 15 alelos de 181 a 209 pb com 46 a 60 repetições. O locus UNH142 

apresentou um total de 9 alelos, cujo tamanho variou de 138 a 154 pb e unidades de 

repetição de 20 a 28. Para o locus UNH222 foram genotipados 18 alelos que 

variaram de 148 a 186 pb e, em termos de unidades de repetição, de 18 a 34. No 

locus UNH231 foram encontrados 17 alelos, com tamanho entre 146 e 190 pb.  

Observa-se que o locus UNH142 foi o que apresentou menor número de 

alelos (9), enquanto que o locus UNH222 o maior número de alelos (18). 

 

Tabela 9: Alelos encontrados no locus UNH104, com seus respectivos tamanhos (pb) e unidades de 
repetição 

Alelos Tamanho (pb)                Número de repetições 

1 118 (CA/GT)20 
2 120 (CA/GT)21 
3 122 (CA/GT)22 
4 124 (CA/GT)23 
5 126 (CA/GT)24 
6 128 (CA/GT)25 
7 130 (CA/GT)26 
8 132 (CA/GT)27 
9 134 (CA/GT)28 

10 136 (CA/GT)29 
11 138 (CA/GT)30 
12 140 (CA/GT)31 
13 142 (CA/GT)32 
14 144 (CA/GT)33 
15 146 (CA/GT)34 
16 150 (CA/GT)36 
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Tabela 10:  Alelos encontrados no locus UNH129, com seus respectivos tamanhos (pb) e unidades de 
repetição 

Alelos Tamanho em pb Número  de repetições 

1 181 (CA/TG)46 
2 183 (CA/TG)47 
3 185 (CA/TG)48 
4 187 (CA/TG)49 
5 189 (CA/TG)50 
6 191 (CA/TG)51 
7 193 (CA/TG)52 
8 195 (CA/TG)53 
9 197 (CA/TG)54 

10 199 (CA/TG)55 
11 201 (CA/TG)56 
12 203 (CA/TG)57 
13 205 (CA/TG)58 
14 207 (CA/TG)59 
15 209 (CA/TG)60 

 

 

Tabela 11:  Alelos encontrados no locus UNH142, com seus respectivos tamanhos (pb) e unidades de 
repetição 

Alelo Tamanho em pb Número de repetições 

1 138 (CA/TG)20 
2 140 (CA/TG)21 
3 142 (CA/TG)22 
4 144 (CA/TG)23 
5 146 (CA/TG)24 
6 148 (CA/TG)25 
7 150 (CA/TG)26 
8 152 (CA/TG)27 
9 154 (CA/TG)28 
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Tabela 12:  Alelos encontrados no locus UNH222, com seus respectivos tamanhos (pb) e unidades de 
repetição 

 
Alelo Tamanho em pb  Número de repetições 

1   148 (CA/TG)18 
2 150 (CA/TG)19 
3 152 (CA/TG)20 
4 154 (CA/TG)21 
5 156 (CA/TG)22 
6 158 (CA/TG)23 
7 160 (CA/TG)24 
8 162 (CA/TG)25 
9 164 (CA/TG)26 

10 166 (CA/TG)27 
11 168 (CA/TG)28 
12 170 (CA/TG)29 
13 172 (CA/TG)30 
14 174 (CA/TG)31 
15 176 (CA/TG)32 
16 178 (CA/TG)33 
17 180 (CA/TG)34 
18 186 (CA/TG)37 

 

 

Tabela 13: Alelos encontrados no locus UNH231, com seus respectivos tamanhos (pb) e unidades de 
repetição 

Alelo Tamanho (pb) Número de repetições 
1 146 (CA/GT)8 
2 150 (CA/GT)10 
3 152 (CA/GT)11 
4 154 (CA/GT)12 
5 156 (CA/GT)13 
6 158 (CA/GT)14 
7 160 (CA/GT)15 
8 162 (CA/GT)16 
9 164 (CA/GT)17 

10 166 (CA/GT)18 
11 168 (CA/GT)19 
12 170 (CA/GT)20 
13 172 (CA/GT)21 
14 174 (CA/GT)22 
15 176 (CA/GT)23 
16 178 (CA/GT)24 
17 190 (CA/GT)30 
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4.4.1.2 DIVERSIDADE ALÉLICA E EQUILÍBRIO DE HARDY-

WEINBERG  

     
Dos 4 rios amostrados, o rio Sabié foi o que apresentou maior número de 

alelos (A) para os 5 loci analisados, com um total de 61 alelos. O menor número de 

alelos foi encontrado nas populações dos rios Limpopo e Incomati, ambos 

apresentaram 55 alelos (Tabela 14).  

A riqueza alélica (Ar) variou de 8,937 (locus UNH104) a 15,751 (locus 

UNH222), ambos na populaçáo do rio Sabié. 

A heterozigosidade observada (Ho) variou de 0,940 a 1,000. A 

heterozigosidade esperada variou de 0,839 (locus UNH104) a 0,911 (locus UNH222) 

na população do rio Sabié. 

De um modo geral, a população do rio Sabié foi a que apresentou maior 

variação nos parâmetros analisados. Esta população apresentou a maior 

diversidade alélica, cuja média do número de alelos foi 12,2. As populações que 

apresentaram menor diversidade alélica foram as do rio Umbeluzi e do rio Limpopo, 

ambas com valores de 11,0. 

O teste exato de Guo e Tompson e da cadeia de Markov, usada para 

determinar o coeficiente de endogamia (Fis), apresentaram valores negativos. Este 

resultado é um indicativo de excesso de heterozigotos, isto é, as populações em 

estudo apresentaram baixo grau de endogamia. O maior valor (-0,032) foi 

encontrado na população do rio Sabié no locus UNH222 e o menor (-0,198) na 

papulação do rio Incomati no locus UNH104. 

Todas as populações apresentaram um desvio significativo quanto às 

proporções esperadas para o modelo de equilíbrio de Hardy-Weinberg. Este fato 

está relacionado ao excesso de heterozigotos observados. 

Os resultados de todos os parâmetros analisados (A, Ar, Ho e He) foram 

comparados nos quatro grupos amostrados pelo teste one way ANOVA. Verificou-se 

que não houve diferenças significativas (p<0,05) (Tabela 15).  Um teste não 

paramétrico (teste de Kruskal-Walls) foi realizado para a heterozigosidade 

observada, uma vez que esta não apresentou uma distribuição normal. Neste teste o 

resultado não se apresentou significativo. 
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Tabela 14: Resumo dos dados estatísticos encontrados no cálculo da diversidade genética em 5 loci 
microssatélites de amostras de O. mossambicus oriundas de 4 rios: número de alelos (A); riqueza 
alélica (AR); heterozigosidade observada (HO); heterozigosidade esperada (HE); equilíbrio de Hardy- 
Weinberg (PHW); coeficiente de endogamia (FIS). 

Local Locus A A r Ho He PHW FIS 

Rio Sabié UNH104 9 8,937 0,980 0,839 0,0000 -0,169 

 UNH129 12 11,877 0,980 0,889 0,0010 -0,104 
 UNH142 11 10,820 1,000 0,844 0,0037 -0,188 
 UNH222 16 15,751 0,940 0,911 0,0000 -0,032 
 UNH231 13 12,817 0,960 0,880 0,0000 -0,092 
 Média 12,2 12,040 0,972 0,872 0,0009 -0,117 
 DP 2,6 2,525 0,023 0,030 0,0010 0,063 
        

Rio 
Limpopo UNH104 12 11,817     0,960 0,869 0,0000 -0,106 
 UNH129 11 10,940     0,980 0,892 0,0000 -0,102 
 UNH142 10 9,937     0,940 0,860 0,0003 -0,094 
 UNH222 12 11,934     0,960 0,892 0,0062 -0,078 
 UNH231 10 9,997     0,940 0,885 0,0003 -0,062 
 Media 11,0 10,925 0,956 0,879 0,0010 -0,083 
 DP 1,0 0,955 0,016 0,014               0,0020 0,018 

        
Rio 
Incomati UNH104 10 10,000 0,979 0,819 0,0000 

 
-0,198 

 UNH129 13 13,000 1,000 0,897 0,0035 -0,118 
 UNH142 10 9,996 0,959 0,846 0,0000 -0,135 
 UNH222 14 13,916 0,959 0,889 0,0000 -0,079 
 UNH231 13 12,917 1,000 0,893 0,0000 -0,121 
 Media    12,0   11,966 0,979 0,868 0,0006 -0,130 
 DP 1,9   1,839  0,020 0,035 0,0015 0,043 

        
Rio 
Umbeluzi UNH104 9 8,959 0,959 0,851 0,0000 

 
-0,128 

 UNH129 12 11,937 1,000 0,894 0,0000 -0,121 
 UNH142 10 9,880 0,960 0,874 0,0000 -0,103 
 UNH222 13 12,937 1,000 0,899 0,0002 -0,043 
 UNH231 11 10,917 1,000 0,883 0,0002 -0,175 
 Media 11,0 10,926 0,984 0,880 0,0001 -0,114 
 DP 1,6 1,583     0,022 0,019           0,0000 0,048 
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Tabela 15:  Resultados do teste one-way ANOVA 
 

Parâmetro Valor de P Significância 
A 0,625 n.s. 
Ar 0,631 n.s. 
Ho 0,359 n.s. 
He 0,876 n.s. 

   p<0,05 ; n.s. = não significativo 
 

 

4.4.1.3 Frequências alélicas 

 

As frequencias alélicas variaram entre as populações amostradas conforme 

mostram as Figuras 18, 19, 20, 21 e 22. Alguns loci apresentaram alelos exclusivos, 

como é o caso dos loci UNH104 e UNH231.  Os alelos 21, 34 e 36 do locus UNH104 

são exclusivos para as populações dos rios Incomati, Umbeluzi e Limpopo, 

respectivamente. As frequencias alélicas variaram de 0,010 a 0,298. A maior 

frequencia encontrada foi a do alelo 26, na população do rio Incomati. 

 

 
Figura 18:  Frequências alélicas encontradas no locus UNH104 

 
 

O locus UNH129 apresentou frequencias que variaram de 0,010 a 0,191 

(Figura 19). O alelo 51 foi o que se mostrou mais frequente na população do rio 

Incomati. Não se verificaram alelos exclusivos neste locus. Os alelos 47, 57 e 59 não 

se fizeram presentes nas populações dos rios Sabié, Limpopo e Umbeluzi. 

Locus UNH104 
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Figura 19:  Frequências alélicas encontradas no locus UNH129.  

 

O locus UNH142 não apresentou alelos exclusivos e o alelo 23 foi o mais 

frequente na população do rio Incomati. Neste locus, as frequencias variaram entre 

0,010 a 0,265. Alguns alelos não estiveram presentes nas populações amostradas, 

são eles: 28 e 31 na população do rio Sabié, 20 e 29 do rio Limpopo, 30 e 31 do rio 

Incomati e 20 e 31 do rio Umbeluzi (Figura 20). 

 

 

 

Figura 20:  Frequências alélicas encontradas no locus UNH142 

Locus UNH129 

Locus UNH142 
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As frequências alélicas do locus UNH222 estão representadas na Figura 21. 

A população do rio Umbeluzi apresentou maior frequencia do alelo 27. Neste locus, 

as frequencias alélicas tiveram sua variação entre 0,010 e 0,281. Os alelos 19, 20 e 

37 foram exclusivos para as populações dos rios Sabié, Umbeluzi e Incomati, 

respectivamente. 

 

Figura 21: Frequências alélicas encontradas no locus UNH222 

 
 

A frequencia de alelos encontrada no locus UNH231 variou de 0,010 a 0,245 

(Figura 22). O alelo 20 apresentou maior frequencia na população do rio Umbeluzi. 

O alelo 10 mostrou-se exclusivo para a população do rio Sabié. A população do rio 

Incomati apresentou exclusividade dos alelos 11 e 30. 

 

Locus UNH222 
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Figura 22:  Frequências alélicas encontradas no locus UNH231 

 
 
4.4.1.4 Efeito gargalo 

 

Fez-se uma análise para avaliar o efeito gargalo nas populações, com base 

no programa Bottleneck. Os valores obtidos indicam a ocorrência de uma redução 

populacional recente na população do rio Limpopo. Este resultado foi obtido a partir 

da análise de três modelos evolutivos de microssatélites I.A.M. (modelo de alelos 

infinitos), T.P.M. (modelo bifásico) e S.M.M. (modelo de mutação passo a passo), 

determinados através do teste de Wilcoxon. Os valores de probabilidade obtidos 

foram: 0,01563 para o modelo I.A.M.; 0,01563 para o modelo T.P.M.; e, 0,03125 

para o modelo S.M.M. Estes valores foram significativos (p<0,05) para o excesso de 

heterozigosidade.  

Observaram-se também valores significativos nas populações do rio Incomati, 

Sabié e Umbeluzi nos modelos mutacionais I.A.M. e T.P.M., porém para o modelo 

mutacional S.M.M. os valores não foram significativos. Deste modo, não se pode 

afirmar que estas populações tenham passado por um efeito gargalo recente, apesar 

de elas terem demonstrado um excesso de heterozigosidade. Todas as estimativas 

foram obtidas com base em 5.000 replicações (Tabela 16). 

 

Locus UNH231 
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Tabela 16:  Resumo dos valores obtidos no teste de Wilcoxon usando três modelos evolutivos de 
microssatélites (I.A.M., T.P.M. e S.M.M.) nas populações dos rios Sabié, Limpopo, Incomati e 
Umbeluzi 

 
População Modelo I.A.M. Modelo T.P.M. Modelo S.M.M. 

Rio Sabié 0,01563 (S) 0,01563 (S) 0,40625 (NS) 

Rio Limpopo 0,01563 (S) 0,01563 (S) 0,03125 (S) 

Rio Incomati 0,01563 (S) 0,01563 (S) 0,50000 (NS) 

Rio Umbeluzi 0,01563 (S) 0,01563 (S) 0,40625 (NS) 

Baseado em 5.000 replicações; p<0,05; (S) = valor significativo; (NS) = valor não significativo 

 

4.4.2 Análise Interpopulacional 

 

4.4.2.1 Diferenciação genética  

Os valores de diversidade genética foram obtidos pelo índice RST nas análises 

par a par entre as populações (Tabela 17). Os valores do índice RST foram 

significativos (p<0,05) entre todas as populações. A maior diferenciação genética 

ocorreu entre as populações do rio Sabié e do rio Incomati com RST de 0,04259 e a 

menor diferenciação entre os rios Limpopo e Umbeluzi com RST de 0,01862.  

A baixa estruturação que se verifica nas populações pode estar relacionada 

aos elevados valores de número de migrantes (Nm). As comparações dos valores 

obtidos entre os pares populacionais mostram que as populações dos rios Limpopo 

e Umbeluzi apresentaram maior valor do número de migrantes (171,73652) e as 

populações dos rios Incomati e Sabié um menor valor (36,93118). 

Tabela 17:  Diferenciação genética utilizando os índices RST (diagonal superior) e número de 
migrantes (Nm) (diagonal inferior) de populações de O. mossambicus para todos os loci estudados.  

 Rio Sabié Rio Limpopo Rio Incomati Rio Umbeluzi 

Rio Sabié -      0,03942**   0,04259** 0,02203** 

Rio Limpopo 64,24995 -   0,03466** 0,01862** 

Rio Incomati 36,93118   63,83213 - 0,03828** 

Rio Umbeluzi 85,30211 171,73652 53,66191 - 

Baseado em 1.000 permutações. **p<0,01; *p<0,05  
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Com base nos resultados do cálculo da distância de Nei (1978) pelo 

programa TFPGA (“Tools for Population Genetic Analyses”) versão 1.3 

(MILLER, 1997), desenhou-se um dendograma do tipo UPGMA (“Unweighted 

Pair Group Method with Arithmatic Mean”) para as quatro populações de O. 

mossambicus (Figura 23). Este dendograma agrupou as populações da 

seguinte forma: o primeiro agrupamento é composto pelas populações dos rios 

Sabié e Umbeluzi e o segundo, pelas populações dos rios Limpopo e Incomati. 

 

 

Figura 23: Dendograma obtido a partir do método UPGMA, baseado nos valores de distância 
genética de Nei (1978) encontrados para as populações de O. mossambicus dos rios Sabié 
(Corrumane), Limpopo, Umbeluzi e Incomati 

 

O teste de Mantel mostrou uma correlação não significativa (p = 0,386) entre 

a distância geográfica e a distância genética. 

 

4.4.2.2 AMOVA (Análise de Variância Molecular) 

Os resultados da Análise de Variância Molecular (AMOVA - Analysis of 

Molecular Variance) a partir dos índices FST e RST estão descritos nas Tabelas 18 e 

19. Para esta análise foram considerados quatro níveis de hierarquização:  

1° - as populações dos rios Sabié e Umbeluzi estão agrupadas e as restantes 

separadas; 

2° - separa as populações em dois grupos: grupo I =  populações dos rios Sabié e 

Umbeluzi; grupo II = populações dos rios Limpopo e Incomati;  

85

100 

79 

Sabié Sabié 
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3° - as populações dos rios Incomati e Limpopo estã o agrupadas e as demais 

separadas; 

4° - as populações dos rios Sabié e Incomati estão agrupadas e as dos demais rios 

separadas. 

Tabela 18:  Análise de Variância Molecular (AMOVA) utilizando o ΦST e considerando quatro 
diferentes agrupamentos das populações de O. mossambicus  

N.G. Comp. Grupo Causas da variação G. L.  S.Q. % V. 

3 R.S. e R.U. Entre os grupos 2 8,080 0,230 

  Entre populações dentro dos grupos 1 3,420 0,580 

  Dentro das populações 394 848,640 99,180 

 ΦST=0,00817     

2 R.S. e R. U./ Entre os grupos 1 4,260 0,150 

 R.L. e R.I. Entre populações dentro dos grupos 2 7,240 0,680 

  Dentro das populações 394 848,640 99,170 

 ΦST =0,00827     

3 R.I. e R.L. Entre os grupos 2 7,680 0,000 

  Entre populações dentro dos grupos 1 3,820 0,780 

  Dentro das populações 394 848,640 99,220 

 ΦST =0,00778     

3 R.S. e R.I. Entre os grupos 2 6,485 0,660 

  Entre populações dentro dos grupos 1 5,015 1,330 

 ΦST =0,00669 

Dentro das populações 

 

394 

 

848,640 

  

99,330 

 

Baseado em 1.023 permutações; p<0,05; G.L.= Graus de Liberdade; S.Q.= Soma dos Quadrados; 
%V= Percentagem da Variância; R.S.= rio Sabié; R.U.= rio Umbeluzi; R.I.= rio Incomati; R.L.= rio 
Limpopo 
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Tabela 19:  Análise de Variância Molecular (AMOVA) utilizando o RST e considerando quatro diferentes 
agrupamentos das populações de O. mossambicus  

N.G. Comp. Grupo  Causas da variação G. L.  S.Q. % V. 
3 R.S. e R.U. Entre os grupos 2 1141,10 1,260 

  Entre populações dentro dos grupos 1 384,04 2,220 

  Dentro das populações 394 45898,09 96,520 

 RST=0,03475*     

2 R.S. e R.U./ Entre os grupos 1 617,92 0.680 

 R.L. e R.I. Entre populações dentro dos grupos 2 907,23 2,810 

  Dentro das populações 394 45898,09 96,554 

 RST =0,03491     

3 R.I. e R.L. Entre os grupos 2 1001,96 0,170 

  Entre populações dentro dos grupos 1 523,18 3,410 

  Dentro das populações 394 45898,09 96,510 

 RST =0,03244     

3 R.S. e R.I. Entre os grupos 2 6,485 1,410 

  Entre populações dentro dos grupos 1 5,015 4,450 

   RST =0,03446 

Dentro das populações 

  

394 

 

848,64 

 

96,950 

 

Baseado em 1.023 permutações; p<0,05; G.L.= Graus de Liberdade; S.Q.= Soma dos Quadrados; 
%V= Percentagem da variância; R.S.= Rio Sabié; R.U.= Rio Umbeluzi; R.I.= Rio Incomati; R.L.= Rio 
Limpopo 
 
 
 

De acordo com os resultados da AMOVA para o índice ΦST, verificou-se que 

nas diferentes simulações, as percentagens para a variabilidade genética 

encontram-se em torno de 99% dentro das populações, enquanto que as mesmas 

análises entre as populações (entre grupos) resultaram em valores percentuais 

muito baixos (de 0,000% a 0,660%). Estes resultados indicam uma baixa 

estruturação genética nestas populações.  

Os dados obtidos ao calcular-se o RST apresentam-se maiores que os obtidos 

para o FST, variando de 0,170% a 1,410% entre as populações (entre grupos). Ao 

fazer-se a mesma análise dentro das populações encontraram-se valores 

percentuais em torno de 96%. Os resultados indicam que a maior variabilidade 

genética encontra-se dentro das populações e que existe pouca diferença entre as 

populações. 
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Ao compararem-se os valores de ΦST e RST, verifica-se que RST apresenta 

valores maiores que os de ΦST e ambos são significativos, o que mostra uma baixa 

estruturação genética das populações em estudo. 

 

4.5 ESTRUTURAÇÃO POPULACIONAL E FLUXO GÊNICO 

 

Para avaliar a distinção do número de populações (K), foi realizada uma 

análise Bayesiana por meio do programa Structure 2.2 (PRITCHARD, 2000). 

Testaram-se as possibilidades de existência de 2 a 8 populações. Os resultados 

geraram valores de Ln(PD) (log neperiano da distribuição da população), a partir dos 

quais foi calculado o valor de K. Considera-se que o número mais provável de 

populações (K) é aquele que possui o menor valor de Ln(PD). Assim, o K a ser 

escolhido será aquele que apresentar menor desvio padrão quando o gráfico atinge 

um platô. Os resultados obtidos apontam para  K=1, ou seja,  a existência de  

apenas uma população da tilápia O. mossambicus (Figura 24). Evanno et al. (2005) 

verificaram que em muitos casos os valores de Ln(PD) não oferecem uma estimativa 

acurada dos valores de K. Estes autores delinearam uma metodologia para a 

determinação do K mais provável que utiliza o delta K (∆K)  a partir dos valores de 

Ln(PD). Com base nesse método, obteve-se também K=1 (Figura 25). 

 

  

 

Figura 24:  Gráfico com os resultados do Structure mostrando os valores de Ln(PD) em relação ao 
número de populações (K) testadas.  
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Figura 25:  Gráfico que ilustra os resultados do Structure mostrando os valores de ∆K em relação ao 
número de populações (K) testadas. 

 

A análise da estrutura do bar plot também confirma a ocorrência de uma única 

população (Figura 26). 

 

Figura 26: Gráfico da análise da estrutura do bar plot. A cor vermelha representa a existência de uma 
população de O. mossambicus. 

 

4.6 ANÁLISE DE CORRESPONDÊNCIA FATORIAL (FCA) 

 

A análise de correspondência (FCA) é um método de análise fatorial para 

variáveis categóricas. Nessa análise, uma decomposição dos dados é obtida para se 

estudar a estrutura dos dados sem que um modelo parta de uma hipótese ou que 

uma distribuição de probabilidade tenha sido assumida. O objetivo principal é a 

representação ótima da estrutura dos dados observados. Nessa análise, procura-se 

o subconjunto de variáveis que melhor represente a estrutura das variáveis originais, 

medindo a importância de cada variável (GUEDES, 1999).   

Os resultados de FCA estão representados na Figura 27, onde cada cor 

corresponde a uma população. A nuvem de pontos mostra uma sobreposição entre 

K 

∆K 
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as diferentes cores, o que pode indicar uma baixa estruturação das populações e 

alguma relação existente entre elas. Este fato pode ser causado pelo elevado 

número de migrantes (Tabela 17) que causa um grande fluxo gênico entre as 

populações, interferindo deste modo na sua estruturação. 

O fator 1 explica 37,44% da inércia, o fator 2 explica 33,36% e o fator 3, 

28,81%. 

 

 

 
Figura 27:  Distribuição das populações de O. mossambicus de todos locais amostrados através da 
análise de correspondência fatorial (FCA). Cada cor dentro dos retângulos indica uma população: 
     - rio Sabié;       - rio Limpopo;  -   rio Incomati;      - rio Umbeluzi 
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Os valores obtidos no teste exato de Fischer mostram diferenças significativas 

entre todos os pares de populações testadas. Este teste avalia a heterogeneidade 

na distribuição das frequencias genotípicas (Tabela 20). 

 

Tabela 20:  Diferenciação genotípica estimada pelo teste exato de Fisher entre populações de tilápia 

O. mossambicus 

Pares de populações  Valor de p  

Sabié e Limpopo p<0,01 

Sabié e Incomati altamente significativo 

Limpopo e Incomati altamente significativo 

Sabié e Umbeluzi altamente significativo 

Limpopo e Umbeluzi altamente significativo 

Incomati e Umbeluzi altamente significativo 
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5 DISCUSSÃO 

 

5.1 ANÁLISES MERÍSTICAS E MORFOMÉTRICAS 

 

  Nos rios amostrados, além de Oreochromis mossambicus existem outras 

espécies de tilápias como, por exemplo, a Tilapia rendalli. Os indivíduos coletados 

foram selecionados de acordo com as características morfológicas e merísticas 

descritas por TREWAVAS (1983).  Durante a coleta, contou-se com o apoio de um 

técnico do Instituto de Investigação Pesqueira de Moçambique treinado para 

diferenciar as várias espécies de tilápia, bem como com o saber popular da 

comunidade ribeirinha. Verificou-se a coloração dos peixes e das nadadeiras que se 

caracterizam pela ausência de listras e cor vermelha nos extremos das nadadeiras 

dorsal e caudal. Analisou-se a forma da cabeça e obtiveram-se algumas medidas 

como o número de espinhos e raios das nadadeiras dorsal e caudal. Essas 

precauções foram tomadas para ter certeza de que os peixes coletados pertenciam 

à espécie O. mossambicus.  

As avaliações merísticas dos individuos amostrados apresentaram um 

número de 16 espinhos e 11 raios dorsais, 3 espinhos e 10 raios anais. Esses 

valores coincidem com a descrição de Skelton (2001) para O. mossambicus, na qual 

a nadadeira dorsal contém de 15 a 17 espinhos e 10 a 13 raios ramificados e a 

nadadeira anal, 3 espinhos e 9 a 12 raios ramificados.  

Estes mesmos valores foram também descritos por Pullin (1988) que 

descreveu O. mossambicus usada em cultivo. Do total de 200 amostras coletadas 

em cada um dos 4 rios amostrados, todos os exemplares avaliados apresentaram as 

características morfológicas e merísticas que correspondem a O. mossambicus. 

Com relação às medidas morfométricas, os maiores valores dos exemplares 

do rio Sabié pode ser devido ao fato deste rio sofrer uma menor pressão da pesca 

que o rio Umbeluzi. O rio Sabié está localizado numa região mais remota, onde uma 

pequena população vive da pesca de subsistência. Já o rio Umbeluzi, o rio Limpopo 

e rio Incomati percorrem áreas mais populosas, sofrendo um maior esforço de 

pesca. 
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5.2 DIVERSIDADE GENÉTICA INTRAPOPULACIONAL 

 

  Apesar da tilápia O. mossambicus originar-se de Moçambique, poucos são os 

estudos em nível molecular realizados para esta espécie no país. Em contraste, 

várias pesquisas vêm sendo conduzidas em diversos países do mundo, a fim de 

estimar a diversidade genética e a diferenciação das populações de tilápias, 

principalmente para o monitoramento de programas de melhoramento e 

conservação do patrimônio genético (BALLOUX & MOULIN, 2002; CARLETON et 

al., 2002; BHASSU et al., 2004; ROMANA-EGUIA et al., 2004). 

Diversidade genética é a variedade de alelos e genótipos presentes no grupo 

em estudo (populações, espécies ou grupos de espécies). Esta pode ser medida em 

termos de frequência dos alelos, número de alelos e heterozigosidade observada 

(MOREIRA et al., 2007; FRANKHAN et al., 2008). Elevados níveis de variabilidade 

genética aumentam a possibilidade da ocorrência de um grande número de novas 

combinações genotípicas. Isto eleva o potencial evolutivo das espécies, pelo 

aumento da capacidade de adaptação a possíveis mudanças ambientais (SEBBENN 

et al., 2000). 

 Com a avaliação dos cinco loci microssatélites foi possível identificar um total 

de 75 diferentes alelos distribuídos da seguinte forma, os loci UNH104, UNH129, 

UNH142, UNH222 e UNH222 apresentaram 16, 15, 9, 18 e 17 alelos, 

respectivamente.  Estes valores são semelhantes aos encontrados por Hassanien & 

Gilbey (2005) numa análise da diferenciação da tilápia do Nilo, tendo como 

ferramenta os marcadores microssatélites. 

No presente trabalho, três dos 5 loci analisados apresentaram alelos 

exclusivos ou privados (UNH104, UNH222 e UNH231). Num trabalho sobre a 

caracterização genética de 4 linhagens da tilápia do Nilo, Rutten et al. (2004) 

encontraram alelos privados em todos os loci analisados. Segundo Pearse & 

Crandall (2004), os alelos exclusivos podem gerar um excesso de heterozigosidade, 

uma vez que durante o gargalo genético eles se perdem devido à deriva genética e 

pouco contribuem para a heterozigosidade esperada.  

Geralmente, as heterozigosidades esperadas são empregadas para a 

obtenção da heterozigosidade média, uma vez que são menos sensíveis ao 
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tamanho amostral do que as heterozigosidades observadas (FRANKHAM et al., 

2008). 

As medidas de heterozigosidade observada (Ho) e (He) representam o grau de 

diversidade gênica das populações em estudo. Neste trabalho foram obtidos valores 

que variaram de 0,940 a 1,000 enquanto as heterozigosidades esperadas (He) 

variaram de 0,839 a 0,911, sendo que os maiores valores de Ho foram encontrados 

nos  rios Sabié, Incomati e Umbeluzi, nos locus UNH142, UNH129, UNH222 e 

UNH231.  

D’Amato et al. (2006), utilizando marcadores microssatélites, fizeram um 

estudo envolvendo O. mossambicus e outras espécies de tilápias e obtiveram 

valores de Ho que variaram de 0,25 a 0,70 e para He de 0,36 a 0,82. Estes valores 

diferem dos encontrados no presente trabalho.  Esta diferença talvez se deva ao fato 

desses autores terem usado para seu estudo majoritariamente amostras 

provenientes de plantéis de cultivo, enquanto que as amostras usadas no presente 

trabalho foram todas obtidas em meio natural. Outros trabalhos como o de Romana-

Eguia et al. (2004) analisaram marcadores microssatélites em 11 populações de O. 

niloticus (tilápia NIFI, tilápia de Israel, quatro populações provenientes de programas 

de melhoramento – GIFT, GMT, FAC e SEAFDEC, além de cinco populações 

híbridas) e obtiveram valores de Ho = 0,560 e He= 0,702.  RUTTEN et al. (2004), 

num estudo sobre a caracterização genética de 4 linhagens de tilápia do Nilo, 

encontraram valores de Ho entre 0,624 e 0,711 e He entre 0,612 e 0,696. Os 

resultados obtidos por esses autores diferem dos encontrados no presente trabalho, 

em que Ho foi significativamente maior que He. 

Quando se tem uma população grande em que a reprodução se dá ao acaso 

e não existe nela a atuação de nenhuma força como ausência de mutação, migração 

ou seleção, as freqüências alélicas e genotípicas num locus autossômico atingem 

um equilíbrio a que se dá o nome de Equilibrio de Hardy-Weinberg, em homenagem 

a seus propositores (BEAUMONT & HOARE, 2003; FRANKHAN et al., 2008). 

No presente trabalho, encontrou-se desvios significativos no equilíbrio de 

Hardy-Weinberg nas quatro populações em estudo. Este fato pode ser explicado 

pelo excesso de heterozigotos (SELKOE & TOONEN, 2006), verificado pelos valores 

de FIS. Os valores de FIS representam uma medida do desvio das freqüências 

genotípicas em relação às freqüências panmíticas, expressas em termos de 
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deficiência ou excesso de heterozigotos, e que também podem ser interpretados 

como coeficiente de endogamia (F) (GROOM et al., 2006; FRANKHAN et al., 2008). 

 Ao estudar a variabilidade genética de duas variedades de tilápia nilótica por 

meio de marcadores microssatélites, Moreira et al. (2007) encontraram valores que 

foram variáveis e significativamente diferentes de zero (α = 0,005) nas variedades e 

seus cruzamentos. Esses valores indicaram a ocorrência de excesso de 

heterozigotos em todos os plantéis por eles analisados. Os valores de FIS 

encontrados no presente estudo corroboram com os valores encontrados por estes 

investigadores. 

Segundo Murray (1996), a predominância de cruzamentos isogâmicos pode 

ser o principal motivo da existência do excesso de heterozigotos.   

Beaumont & Hoare (2003), por sua vez, citam que o excesso de heterozigotos 

pode ocorrer devido ao acasalamento preferencial (disassortative), ou seja, quando 

os indivíduos dão preferência a um parceiro que possui características diferentes 

das suas. 

Desvios no equilíbrio de Hardy-Weinberg (EHW) também foram encontrados 

para todas as populações de tilápia do Nilo estudadas por Hassanien & Gilbey 

(2005), por meio de marcadores microssatélites. Outros trabalhos, como o de 

D’Amato et. al. (2007) e de Romana-Eguia et al. (2004), obtiveram resultados 

semelhantes, ou seja, de 5 loci microssatélites estudados, 4 apresentaram desvio 

significativo no EHW.  

Ao analisar o efeito gargalo, encontraram-se valores significativos nos três 

modelos evolutivos (IAM, TPM e SMM) para a população do rio Limpopo, 

demonstrando que esta está passando ou passou por um efeito gargalo recente. No 

entanto, para as demais populações (rios Incomati, Sabié e Umbeluzi) este teste foi 

significativo para os modelos evolutivos IAM e TPM, mas não significativo para o 

modelo SMM. Deste modo, não se pode afirmar que tenham sofrido uma redução 

populacional recente.  

Chacate & Chaúque (2007) realizaram um estudo de monitoramento da 

pescaria artesanal e de estatística pesqueira do rio Limpopo. Constataram que 

houve uma redução do rendimento da pesca das espécies O. mossambicus e O. 

niloticus. Verificaram uma diminuição do tamanho dos peixes no período 

compreendido entre 2006 e 2007. Em 2007, a maioria dos espécimes capturados 

encontrava-se na fase juvenil, ou seja, antes mesmo da primeira maturação gonadal. 
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Segundo D’Amato et al. (2007), o rio Limpopo possui um caráter temporal, no 

qual ocorrem variações entre períodos de cheias e de secas. Durante as épocas 

secas, os peixes ficam confinados em lagoas permanentes e algumas populações 

experimentam o efeito gargalo. Este fato aliado à pressão causada pelo grande 

esforço de pesca, confirma os resultados encontrados no presente trabalho para a 

população do rio Limpopo.  

Pactrick et al. (2000) fizeram um estudo sobre a divergência e o fluxo gênico 

de populações de ciclídeos do lago Malawi e obtiveram um efeito gargalo na 

população de Mbuna. Este efeito pode ter sido causado pelas grandes flutuações 

nos níveis de água do lago que levaram a uma grande redução populacional. 

Episódios de secas severas alternadas com cheias criam um forte impacto nas 

populações locais, levando a extinções e recolonizações. O efeito gargalo obtido por 

estes investigadores corrobora com o obtido no presente trabalho. 

Ao estudar a evolução de tilápias selvagens (Oreochromis spp), Costa-Pierce 

(2003) encontrou um efeito gargalo em uma das populações analisada. Esse 

resultado é semelhante ao resultado encontrado neste trabalho. 

 

5.3 ESTRUTURAÇÃO GENÉTICA DAS POPULAÇÕES 

 

O teste de Análise Molecular de Variância (AMOVA) baseia-se na análise da 

variância das frequências dos genes, tendo em conta o número das diferenças 

mutacionais entre os haplótipos moleculares (EXCOFFIER et al., 1992; 

MICHALAKIS & EXCOFFIER, 1996). O investigador define os membros hierárquicos 

dos indivíduos amostrados e a AMOVA reparte a variância total nos componentes da 

amostra (LABATE, 2000). 

Das diferentes simulações feitas para a AMOVA com base no parâmetro ΦST, 

verificou-se que a maior parte da variabilidade genética encontra-se dentro das 

populações. A maior percentagem de variância foi de 99,330%, enquanto entre as 

populações obteve-se no máximo 0,660% (ΦST = 0,00669) (Tabela 18). Ao realizar-

se a mesma análise com o parâmetro RST também se constatou que a maior parte 

da variabilidade genética encontra-se dentro das populações. A maior porcentagem 

foi de 96,950% dentro das populações e de 1,410% entre os grupos (RST = 0,03446) 

(Tabela 19). Resultado semelhante foi obtido Romana-Eguia et al. (2004) que após 
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analisarem a diversidade genética de tilápias usando marcadores microssatelites, 

também encontraram maior variância molecular dentro de cada grupo (99,61%) do 

que entre os grupos (0,18%).  

 Os valores de ΦST e RST encontrados foram 0,00669 e 0,03446, 

respectivamente. De acordo com Wright (1978), valores de FST entre 0 e 0,05 

indicam baixa estruturação genética, entre 0,05 e 0,15, estruturação moderada, 

entre 0,15 a 0,25  alta estruturação e acima de 0,25, forte estruturação genética. 

Deste modo, os valores encontrados na análise ΦST e RST sugerem que as 

populações apresentam baixa estruturação genética.  

Para as análises de RST e Nm par a par, todos os valores encontrados foram 

significativos e também indicaram baixa estruturação genética. Contrariamente, 

D’Amato et al. (2007) obtiveram uma alta estruturação genética e baixo fluxo gênico, 

onde RST foi de 0,43 (p<0,01) e Nm < 1. 

Moreira et. al. (2007) em um trabalho com O. niloticus obtiveram valores de 

RST (0,130) significativamente diferentes de zero para p<0,05.  Estes valores indicam 

de moderada à alta separação genética entre as variedades, que pode ser resultado do 

histórico diferencial de formação genética das variedades analisadas ao longo dos anos. 

Este valor difere do encontrado no presente trabalho. 

O dendograma construído a partir das distâncias de Nei (1978) evidencia a 

existência de diferenças entre as populações, a partir das quais aquelas mais 

relacionadas geneticamente foram agrupadas. Coincidentemente, o dendograma 

agrupou as populações mais próximas geograficamente. Entretanto, ao realizar-se o 

teste de Mantel verificou-se que não existe nenhuma relação entre a distância 

genética e a distância geográfica. O fluxo gênico tende a reduzir as distâncias 

genéticas entre as populações (SCRIBNER et al., 2006).  

Uma das vias através das quais as populações de O. mossambicus 

possivelmente se dispersam é por via marítima ao longo da costa (D’AMATO et al., 

2007). Assim, uma vez que todos os rios amostrados deságuam junto à costa sul de 

Moçambique, provavelmente o fluxo gênico entre estas populações se tenha dado a 

partir deste ponto. Durante o período das cheias do ano 2000, os rios Limpopo e 

Incomati estiveram ligados pelo rio Mazimechopes, permitindo um fluxo das 

populações que neles habitam (SHNEIDER, 2000). Provavelmente, o mesmo tenha 

acontecido em relação aos rios Umbeluzi e Sabié, uma vez que estes dois rios 

localizam-se geograficamente mais próximos.  
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O programa Structure 2.2. (PRITCHARD, 2000) sem informação a priori, 

infere o número de populações (K) mais provável, cada uma contendo um conjunto 

de indivíduos cujos genótipos estão em EHW. A análise testou a existência de 1 a 8 

populações, mas os valores de K e ∆K indicaram apenas uma população. Ao 

analisar-se a estrutura do bar plot, as representações dos genótipos mostraram 

também uma única população. Isto talvez possa ter ocorrido devido aos baixos 

valores de FST que não foram suficientes para separar essas populações. Este 

resultado pode ser justificado pela ocorrência de ligação entre os rios que teve lugar 

durante o período das cheias no ano 2000 (MICOA, 2005).  

Shneider (2000) ao estudar a ocorrência de espécies de peixes comerciais 

exóticos no rio Limopopo, depois das cheias do ano 2000, constataram que a 

presença de tilápia do Nilo neste rio. De acordo com Micoa (2007), episódios de 

cheias que atingem as bacias dos referidos rios são vários. A Tabela 21 aponta 

alguns dados sobre as cheias históricas em geral e a de 2000, em algumas bacias 

hidrográficas de Moçambique, onde se incluem os rios amostrados no presente 

trabalho. As cheias em Moçambique são causadas não só pela precipitação que 

ocorre dentro do território nacional, mas também pelo escoamento das águas 

provenientes das descargas das barragens dos países vizinhos situados a montante 

das bacias hidrográficas partilhadas (MICOA, 2007). 

 

Tabela 21 : Cheias históricas nas bacias hidrográficas de Moçambique 

Bacia Cheias Históricas Cheia de 2000 

 N° Período Ano Q (m³/s) Q (m³/s) 

Umbeluzi 4 1966 – 1984 1984 6.150 1.410 

Incomati 12 1937 – 1998 1976 5.260 11.000 

Limpopo 13 1915 – 1996 1977 8.740 10.581 

Buzi 12 1957 – 1995 1973 8.246 > 10.000 

Save 5 1960 – 1981 1974 6.300 > 10.000 

 

Micoa (2007) apresenta mapas de Moçambique que mostram os locais mais 

abrangidos pelas cheias. A cor vermelha indica os locais de alto risco, onde estão 

incluídos os rios amostrados no presente trabalho (Figura 28). 
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          Figura 28: Zonas de risco de cheias em Moçambique (MICOA, 2005) 

 

D’Amato et al. (2007) fizeram um estudo com base em marcadores 

moleculares microssatélites e mtDNA sobre a hibridização e a filogeografia de O. 

mossambicus na África do Sul e evidenciou a presença de duas ou três linhagens 

desta espécie. No lago Malawi, constatou-se a presença de uma linhagem mais 

antiga, a partir da qual ocorreu uma recente radiação ou colonização de uma linhagem mais recente na bacia do rio 

Zambezi através do sistema Shire, do qual este rio fazia parte no passado.  Por outro lado, o sistema 

Limpopo esteve ligado ao Alto Zambezi. Assim, não é de se admirar que a dispersão 

desta espécie para o rio Limpopo tenha ocorrido do Baixo Zambezi por onde se 

dispersou para a região sul de Moçambique. Ainda segundo esta mesma autora, O. 

mossambicus foi observada em águas marinhas ao norte de KwaZulu-Natal, o que sugere que sua 

dispersão possa também ocorrer ao  longo da costa. Este fato é mais um indicativo 

do fluxo gênico que ocorre entre as populações de O. mossambicus existentes nos 

rios amostrados. 
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A estrutura populacional é grandemente influenciada pelo fluxo gênico 

(SLATKIN, 1993). Espécies com altas taxas de dispersão ou que ocupam habitat 

livre de barreiras geográficas tendem a exibir baixos níveis de estruturação 

populacional, enquanto aquelas que possuem pequena capacidade de dispersão ou 

estão submetidas à separação imposta por barreiras físicas e comportamentais 

acentuadas apresentam um alto grau de divergência interpopulacional (GRAVES, 

1998).  

  Segundo Galetti et al. (2008), existe uma associação entre distância genética 

e distância geográfica, sendo que o isolamento por distância é um fator significativo 

de estruturação em uma grande escala geográfica. No presente caso, apesar dos 

rios amostrados situarem-se em bacias diferentes (com exceção do rio Sabié que faz 

parte do sistema do rio Incomati), a ocorrência das cheias acaba permitindo que haja 

um fluxo gênico entre as populações dos locais amostrados.  

A análise fatorial de correspondência (FCA) indicou uma sobreposição em 

todas as populações amostradas, porém existe alguma tendência delas se 

afastarem da zona central do gráfico tomando diferentes posições. Esta tendência é 

um indicativo de que as populações têm alguma estruturação, fato que não se 

consegue observar na análise feita pelo Structure. Esta baixa estruturação pode ser 

causada pela recente colonização destas populações na região sul de Moçambique, 

pela existência de fluxo gênico entre as populações através das correntes marítimas 

e pelos diferentes episódios de cheias ocorridos nos rios amostrados.  

Nyingi et al. (2009) realizaram um estudo para caracterização genética de 

populações de tilápias no Quênia. Esses autores obtiveram uma grande 

diferenciação entre as populações, provavelmente, devido ao elevado número de 

alelos privados (10). Neste trabalho, foi encontrado apenas 1 alelo privativo nas 

populações dos rios Incomati, Umbeluzi e Limpopo. 

Os resultados encontrados no presente trabalho diferem também daqueles 

encontrados por D’Amato et al. (2007), que estudaram populações de O. 

mossambicus e O. niloticus. Estes pesquisadores fizeram amostragens de 

populações pertencentes a bacias bem distantes umas das outras, entre as quais se 

inclui a bacia do rio Limpopo dentro do território sul africano. Além disso, usaram um 

número amostral muito pequeno, por exemplo, para a população do rio Limpopo 

analisaram somente seis indivíduos. Outro fato, não menos importante, foi que 

algumas populações analisadas eram provenientes de plantéis de cultivo. No 
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presente trabalho, o número amostral para cada rio foi de 50 indivíduos e todas as 

populações foram oriundas do ambiente natural. 

 

 

5.4 IMPLICAÇÕES DA GENÉTICA PARA O CULTIVO E A 

CONSERVAÇAO DA ESPÉCIE O. mossambicus 

   

Como discutido anteriormente, vários estudos mostram a importância de O. 

mossambicus para o cultivo. Apesar de apresentar um crescimento lento quando 

comparada a O. niloticus, esta tilápia exibe a vantagem de se adaptar facilmente a 

elevadas salinidades, o que torna possível o seu cultivo em água salgada. Devido a 

esta característica e à existência de um mutante sem pigmentação, ela tem sido 

usada para a formação de híbridos com alta tolerância à água salgada e que com 

coloração vermelha ou branca. Os híbridos com as colorações descritas são muito 

apreciados no mercado. 

A hibridização deve-se à recente divergência das espécies, de modo que as 

populações de tilápias continuam reprodutivamente compatíveis (COSTA-PIERCE & 

DOYLE,1997). Apesar da relativa facilidade de obtenção de híbridos em sistemas de 

cultivo, a hibridização em populações naturais não ocorre facilmente, a não ser que 

algum evento ambiental de grande escala ocorra, tais como cheias, terremotos, etc. 

(PULLIN, 1988).  A introdução de outras espécies de tilápia no meio natural, seja por 

eventos ambientais, como as constantes cheias alternadas com os períodos de seca 

dos rios de Moçambique, ou por ação antrópica, é um fator preocupante, uma vez 

que podem hibridizar-se com as espécies nativas, pondo em risco a existência de 

espécies puras.  

Para um programa de melhoramento genético é fundamental que haja 

diferenças entre os caracteres herdáveis nas populações em causa. Deste modo, 

torna-se de suma importância a conservação da integridade genética das 

populações alvo. 

As análises efetuadas no presente trabalho demonstram que “as populações” 

amostradas não devem ser tratadas como uma única população.  De acordo com os 

resultados obtidos e as discussões relatadas sugere-se: as seguintes medidas de 
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conservação dos estoques selvagens de O.mossambicus existentes em 

Moçambique. 

Um monitoramento periódico da variabilidade genética dos estoques da tilápia 

Oreochromis mossambicus oriundas de Moçambique em seu ambiente natural; 

� A criação de um banco de germoplasma de O. mossambicus para fins de 

conservação; 

� Uma avaliação da ocorrência de hibridização entre O. mossambicus e outras 

espécies de tilápia existentes nos rios estudados, através de uma análise de 

RFLP do DNA mitocondrial e nuclear; 

� A realização de um estudo abrangendo outras bacias hidrográficas do território 

moçambicano usando um número maior de loci microssatélites; 

� A proibição ou restrição da criação da tilápia do Nilo (O. niloticus) dentro do 

território mossambicano para evitar que ela escape do meio de cultivo para o 

ambiente natural; 

� O estabelecimento de um programa de melhoramento genético intraespecífico 

de O. mossambicus. 
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6 CONCLUSÕES 

 

O estudo das populações naturais de Orechromis mossambicus por meio de 

marcadores microssatélites possibilitou chegar às seguintes conclusões: 

� As populações não se encontram em equilíbrio de Hardy-Weinberg, 

possivelmente, devido ao excesso de heterozigotos apontados pelo índice de 

fixação; 

� A amostragem de rio Limpopo indica a ocorrência de uma redução populacional 

recente (efeito gargalo); 

� Valores de RST e FST demonstram baixa estruturação genética, possivelmente, 

em decorrência das cheias periódicas; 

� A maior variação genética está contida dentro das populações de O. 

mossambicus; 

� A parcela de variação entre as populações estudadas deve ser levada em 

consideração para fins de conservação; 

� O elevado polimorfismo na população de O. mossambicus revela que esta 

espécie pode ser utilizada na construção de uma linhagem com boa 

performance para a aqüicultura. 
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