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Resumo: 
 

Objetivou-se a identificação de loci 
potencialmente amploficáveis de microssatélies 
na espécie Hemisorubin platyrhynchos.A 
biblioteca de DNA, da espécie jurupoca 
(Hemisorubim platyrhynchos) foi obtida a partir 
de um sequenciador GAIIx (Illumina, USA) com 
leituras de 150 pares de bases. O programa 
PAL_FINDER_v.0.02.03, foi utilizado para fazer 
as leituras adquiridas do sequenciamento. O 
desenho dos primers foi realizado com o 
programa Primer3 v.2.. Foi encontrado um total 
de 457965 loci, também foi obtido um total de 
186157 loci com primers. O motivo AC 
apresentou o maior número com 220340 loci. 
Os dados técnicos e científico auxiliam no 
planejamento e execução de projetos 
relacionados à análise genética de populações 
e os microssatélites servirão como base para 
estudos genéticos da espécie à serem 
realizados sequentemente, podendo identificar 
a perda de variabilidade genética da espécie. 
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Introdução: 
 

Hemisorubim platyrhynchos, 
popularmente conhecida como jurupoca, é uma 
espécie de médio porte, pertencente à família 
Pimelodidae e tem ocorrência nos grandes rios 
da América do Sul, nas bacias dos rios 
Amazonas, Maroni, Orinoco e Paraná (REIS et 
al., 2003). 
 

A espécie jurupoca é predadora de 

microfauna bentônica e de peixes, com uma 
longevidade de 11,4 anos, podendo alcançar 
até 64 cm de comprimento (PENHA et al., 
2003). Trata-se de uma espécie carnívora que 
alimenta-se de peixes e invertebrados, sua 
carne é de tonalidade amarelada de excelente 
sabor, oque a torna uma espécie promissora 
para a aquicultura. 
 

          A fim de que programas de conservação, 

produção e melhoramento genético de peixes 

nativos revelem resultados adequados, 

precisos e de longo prazo, é necessário que se 

desenvolva o monitoramento genético de 

populações.  (LOPERA BARRERO et al., 

2009). 

Pelo fato de demonstrar alto 

polimorfismo, codominância e herança simples, 

o marcador molecular do tipo microssatélite 

(SSRs- Simple Sequence Repeats), é visto 

como um meio seguro para ser utilizado em 

ocasiões em que se deseja estudar a estrutura 

de populações, preservação de espécies e 

gerenciamento de recursos genéticos 

(TAVARES et al., 2011).  

A identificação de loci potencialmente 

amplificáveis de microssatélites para a espécie 

nativa Jurupoca (Hemisorubim platyrhynchos), 

busca o entendimento da genética dessas 

espécies. 

Metodologia: 

 
  A biblioteca de DNA, da espécie 
jurupoca (Hemisorubim platyrhynchos) foi 
obtida a partir de um sequenciador GAIIx 
(Illumina, USA) com leituras de 150 pares de 
bases. O programa PAL_FINDER_v.0.02.03, 
foi utilizado para fazer as leituras adquiridas do 
sequenciamento, identificando como 
microssatélites, sequências que continham 
repetições simples de pelo menos 12 pb de 
comprimento para dinucleotídeos (2mer), 
trinucleotídeos (3mer) e tetranucleotídeos 
(4mers), e pelo menos três repetições para 
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pentanucleotídeos (5mers) ou 
hexanucleotídeos (6mers). O desenho dos 
primers foi realizado com o programa Primer3 
v.2., sendo definido como parâmetros: 
conteúdo GC superior a 30%; temperaturas de 
anelamento de 58 – 65°C com uma diferença 
máxima entre 2°C entre o par; os dois últimos 
nucleotídeos 3’ sendo G ou C e poli-N de no 
máximo quatro nucleotídeos. Todos os outros 
parâmetros foram ajustados para valores 
padrão do Primer3. 
 
 
Resultados e Discussão: 

 
Foi encontrado um total de 457965 loci, 

sendo esses divididos em: dinucleotídeos 
274706; trinucleotídeos 36991; 
tetranucleotídeos 115456; pentanucleotídeos 
20071 e hexanucleotídeos 10741, também foi 
obtido um total de 186157 loci com primers, 
divididos em: dinucleotídeos 96257; 
trinucleotídeos 20630; tetranucleotídeos 54427; 
pentanucleotídeos 10770 e hexanucleotídeos 
4073.(Gráfico 1). O motivo AC apresentou o 
maior número com 220340 loci. Foi possível a 
identificação de um grande número de loci 
potencialmente amplificáveis de 
microssatélites, onde o motivo AC apresentou 
maior quantidade 75854 loci. (Gráfico 2). 

 
 
Gráfico 1: Total de loci e total de loci 

com primers. 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 

 

Gráfico 2: Relação de motivos com 
maior apresentação. 

 

 
 

Conclusões: 
 
A obtenção de dados técnicos e 

científico auxiliam no planejamento e execução 
de projetos relacionados à análise genética de 
populações de Hemisorubim platyrhynchos. Os 
microssatélites servirão como base para 
estudos genéticos da espécie à serem 
realizados sequentemente, podendo identificar 
a perda de variabilidade genética da espécie. 
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