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RESUMO 

O Mergus octosetaceus é uma das aves mais raras da América do Sul, de 

ocorrência no território brasileiro, sendo apontada como extinta no Paraguai e 

Argentina. Análises genéticas populacionais são consideradas prioritárias para a 

conservação de espécies, como o pato-mergulhão, criticamente ameaçadas de 

extinção. Os objetivos desse estudo foram: 1) desenvolver marcadores 

microssatélites espécie-específicos e validar o uso de loci heterólogos descritos para 

outros anseriformes; 2) testar e comparar o sucesso de amplificação de fragmentos 

de DNA em amostras invasivas (sangue e tecido) e não invasivas (cascas de ovos 

abandonados ou eclodidos); 3) avaliar a diversidade genética de populações 

remanescentes através de mtDNA (citocromo b e região controle), nDNA (íntron 13 

do gene Músculo Esquelético Receptor da Tirosina Quinase - MUSK 13) e 

microssatélites com implicações para conservação da espécie. As amostras (n=142) 

utilizadas foram coletadas durante oito anos, provenientes de três localidades: 

Parque Nacional Chapada dos Veadeiros (PNCV) no estado de Goiás, Parque 

Nacional da Serra da Canastra (PNSC) e Serra do Salitre (SS) em Minas Gerais. 

Dos 27 loci de microssatélites testados (9 heterólogos e 18 espécie-específicos), 

obtivemos sucesso na amplificação de 7 loci dentre eles 2 heterólogos e 5 

específicos para o pato-mergulhão. Os loci específicos apresentaram maior sucesso 

de amplificação do que os heterólogos. As amostras invasivas mostraram maior 

êxito na amplificação em número de loci do que as amostras não invasivas, embora 

a diversidade genética nos dois tipos de amostragem não tenha sido diferentes. As 

sequências de mtDNA e nDNA analisadas não apresentaram sítios polimórficos, 

apontando baixa variabilidade genética para o pato-mergulhão. Os dados de 

microssatélites apontaram baixa variabilidade genética nas populações de M. 

octosetaceus, sendo a população da PNCV a mais diferenciada. Essa baixa 

diversidade é esperada para uma espécie criticamente ameaçada e provavelmente é 

decorrente da alta taxa de endogamia e dos efeitos da deriva gênica. Assim, foi 

concluída a validação do uso de microssatélites para o pato-mergulhão em amostras 

não invasivas e invasivas. Entretanto, os dados genéticos confirmaram o status 

extremamente crítico de diversidade para essa espécie, tornando-se necessária a 

criação imediata de programas de recuperação de suas populações.  

Palavras-chave: amostras não invasivas, Genética da Conservação, Mergus 

octosetaceus, Microssatélites, mtDNA, nDNA,
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ABSTRACT 

Mergus octosetaceus is one of the rarest birds of South America, which still occurs in 

Brazil, but is classified as extinct in Paraguay and Argentina. Genetic analyses of 

populations are considered a priority for the conservation of species such as the 

Brazilian Merganser, which are critically endangered. The aims of this study were: 1) 

develop microsatellite species-specific and validate the use of heterologous loci 

described for other Anseriformes, 2) to test and compare the successful amplification 

of DNA fragments from invasive (blood or tissue) and non-invasive samples 

(abandoned eggs or shells), and 3) to assess the genetic diversity of remnant 

populations by mtDNA (cytochrome b and control region), nDNA (intron 13 of 

Skeletal Muscle Receptor Tyrosine Kinase gene - MUSK 13) and microsatellites, thus 

giving results with implications for conservation. The samples (n = 142) were 

collected during eight years from three locations: Chapada dos Veadeiros National 

Park (PNCV) in Goiás state, Serra da Canastra National Park (PNSC) in Minas 

Gerais, and Serra do Salitre (SS) in Minas Gerais. Of the 27 microsatellite loci tested 

(nine species-specific and 18 heterologous), we have succeeded in amplifying seven 

loci, of which two are heterologous and five are species specific to the Brazilian 

Merganser. The specific loci exhibited the most successful amplification than 

heterologous. The invasive samples showed a higher rate of successful amplification 

than  non-invasive samples, but genetic diversity in both types of samples were not 

different. The sequences of mtDNA and nDNA analysed did not show polymorphic 

sites, indicating  low genetic variability for the Brazilian Merganser. Microsatellite data 

showed low genetic variability within the populations of M. octosetaceus, with the 

population of PNCV being the most differentiated. This low diversity is expected to 

Critically Endangered species and is probably due to the high inbreeding and gene 

drift effects. Thus, we validated the use of microsatellites for the Brazilian Merganser 

for both non-invasive and invasive sampling. However, the genetic data confirmed 

the extremely critical status of diversity for this species, making it necessary to create 

immediate recovery programs for their populations. 

Key words: Genetic conservation, Mergus octosetaceus, Microsatellite, mtDNA, 

nDNA, Non-invasive samples.  


