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Um passarinho 

Quando aprende a voar 

Sabe mais sobre coragem 

Que de voo. 

Lucão 
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RESUMO 

 

Salminus franciscanus é a espécie de dourado endêmica da bacia do rio São Francisco. Essa 

espécie é um predador de topo de cadeia, um dos principais alvos da pesca esportiva e fonte de 

renda de centenas de ribeirinhos, uma vez que a carne desse peixe também é muito apreciada na 

gastronomia. Diante das consequências econômicas, sociais e ambientais que seriam causadas pelo 

declíneo populacional de S. franciscanus, torna-se necessário compreender como suas populações 

se distribuem pela bacia e qual a influência de certos fatores (como, por exemplo, a fragmentação 

de seu habitat pela barragem de Três Marias no canal principal do rio São Francisco) sobre a 

viabilidade dessas populações. Nesse trabalho, foram investigadas a diversidade genética, estrutura 

populacional e a história demográfica da espécie S. franciscanus através da Região Controle (ou 

D-loop) do DNA mitocondrial, a fim de fornecer subsídios para o delineamento de estratégias 

adequadas de manejo e conservação. Foram coletados e analisados 76 amostras de dourados do 

alto e médio rio São Francisco. As sequências de DNA da Região Controle obtidas revelaram 18 

haplótipos, alta diversidade haplotípica (Hd = 0,876 - 0,906) e moderada diversidade nucleotídica 

(π = 0,00603 - 0,00708). Além disso, foi detectada uma ausência de estruturação genética, tanto 

entre as populações a jusante e a montante da barragem de Três Marias, quanto entre os segmentos 

alto e médio da bacia do São Francisco (Fst = -0,0117 - 0,0235, p > 0,05). O teste de Mantel 

resultou em um valor não-significativo para isolamento por distância (r = -0,45, p > 0,05). As 

inferências sobre a história demográfica de S. franciscanus, feitas através das abordagens ABC 

(Approximate Bayesian Computation) e BSP (Bayesian Skyline Plot), detectaram um sinal de 

expansão populacional há 17.580 anos atrás, durante o último período interglacial do Pleistoceno. 

A elevada diversidade genética encontrada para o dourado, proveniente do sinal de expansão 

demográfica histórica, indica manutenção de potencial evolutivo para a espécie. A ausência de 

estruturação observada entre as populações a jusante e a montante da barragem de Três Marias 

sugere que o trecho a montante apresenta um ecossistema com boa capacidade de suporte e que as 

estratégias de repovoamento estão sendo bem-sucedidas, dispensando a necessidade da construção 

de um mecanismo de transposição. 

 

Palavras-chave: diversidade genética, estrutura populacional, história demográfica, D-loop. 

  



 
 

ABSTRACT 

Salminus franciscanus is an endemic fish species of the São Francisco river basin known as 

“dourado”. This species is a top-chain predator, one of the main targets of sport fishing and income 

source of several riverine communities, since the meat of this fish is also appreciated in 

gastronomy. In view of the economic, social and environmental consequences that would be 

caused by the decline of the dourado populations, it is necessary to understand how their 

populations are distributed in the basin and what is influence of certain factors (such as the 

fragmentation of their habitat by the Três Marias dam in the main channel of the São Francisco 

river) on the viability of these populations. In this work, we investigated the genetic diversity, 

population structure and demographic history of the S. franciscanus species using the 

mitochondrial DNA’s Control Region (or D-loop), in order to provide subsidies for the design of 

appropriate management and conservation strategies. Seventy six sequences from the Control 

Region were obtained, which demonstrated eighteen haplotypes, high haplotypic diversity (Hd = 

0.876 - 0.906) and moderate to high nucleotide diversity (π = 0.00603 - 0.00708). In addition, an 

absence of genetic structuring was detected between the populations downstream and upstream of 

the Três Marias dam, as well as between the upper and middle segments of the São Francisco 

basin. The Mantel test resulted in a non-significant value for isolation by distance (r = -0.45, p > 

0.05), corroborating with the fixation index (Fst = -0.0117 - 0.0235, p > 0.05). The inferences 

about the demographic history of S. franciscanus were made using both ABC (Approximate 

Bayesian Computation) and BSP (Bayesian Skyline Plot) approaches, which detected a sign of 

population expansion during the last Pleistocene interglacial period, 17.580 years ago. The high 

levels of genetic diversity found for the dourado, descendant from the signal of historical 

demographic expansion, indicates maintenance of the evolutionary potential for the species. The 

lack of genetic structuring observed among the populations isolated by the Três Marias dam 

suggests that the the upstream region presents an ecosystem with good support capacity and that 

the repopulation strategies are successful, without the need for the implementation of transposition 

mechanisms. 

 

Key words: genetic diversity, population structure, demographic history, D-loop. 
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