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O objetivo deste capítulo é discutir os tipos de amostragens 

utilizadas em estudos de genética da conservação, que 

por permitir investigar processos ecológicos e analisar o seu 
funcionamento no mundo “real”.

Entretanto, a maioria das pesquisas de genética da conser-
vação permanece sem um delineamento amostral explícito, 
exibindo amostragens oportunistas. Esse comportamento 
é tradicionalmente adotado na genética das populações e 

-
cados. Para que os resultados das pesquisas genéticas sejam 

ser incorporadas são o delineamento amostral explícito e 
a consideração do efeito de escalas espaciais e temporais 
sobre a estruturação genética. Para isso, informações sobre 
o uso do espaço e tempo pela espécie de estudo devem ser 
previamente reunidas, assim como as falhas dos métodos de 
estudo, no intuito de evitar erros na interpretação dos resul-
tados e, consequentemente, no planejamento dos programas 
de conservação.

Introdução

A variação genética tem sido um crescente alvo de investi-
gação devido à sua importância para a biologia da conser-
vação, uma ciência multidisciplinar que visa congregar o 



os processos que ameaçam a sustentabilidade da biodi-
versidade. A biodiversidade genética, por sua vez, pode 
ser afetada em múltiplas escalas, tanto espaciais quanto 
temporais (

variação genética de populações naturais tem crescido subs-

-
gem sobre a variação genética é a genética da paisagem. 

 et 

uma disciplina que integra as características espaciais com 

integrar a genética de populações, a ecologia da paisagem e 
as estatísticas espaciais (

Enquanto os estudos de genética da paisagem permitem 
avaliar a estrutura genética intra e interpopulacional em 
diferentes escalas espaciais ( ; 
temporais ajudam a entender quais forças determinam a dife-
renciação das populações e a testar quais as causas da perda 
de diversidade genética ao longo do tempo. As amostragens 
em múltiplas escalas temporais permitem também monitorar 
e avaliar os programas de conservação, tais como medidas 
de reintroduções e translocações de indivíduos (  et 



-
tica (
contribuem para a avaliação do efeito da paisagem sobre 
a variação genética (

declínios populacionais (

Conjuntamente, as amostragens em múltiplas escalas 

passados e atuais que governam a diferenciação popula-
cional. Por serem a dinâmica e a estruturação populacional 
resultados de múltiplos processos temporais, espaciais e 
biológicos, amostragens genéticas espaço-temporais tendem 

precisas sobre os mecanismos de diferenciação populacio-
nal e sobre seu status de ameaça. Entretanto, apesar das 
vantagens listadas, o número de publicações que incorporam 
dados temporais é muito menor que aqueles que incorpo-
ram amostragens espaciais. Menor ainda tem sido o número 
de pesquisas que incorporaram ambas as escalas (espacial 

publicações encontradas no banco de dados do Scopus e 
que contêm, no título, resumo ou palavras-chaves, os termos: 

landscape genetic population conservation temporal 
scale conservation genetic spatial scale temporal scale
genetic conservation. É possível que isso ocorra em função da 

razão, este capítulo reúne as principais recomendações para 
testar o efeito da escala e o tipo de amostragem em pesqui-

espaciais e/ou temporais (



 Número de publicações com os respectivos temas,  

Fonte: elaborada pelos autores.

Os objetivos mais comuns de estudos de genética da conser-

as características ambientais ou da paisagem que facilitam 
 et al., 

da paisagem sobre a diversidade e diferenciação genética 
populacional (

-
tes escalas espaciais, na moldagem da estrutura genética 
dentro das e entre as populações ( ; 
modelos temporais ajudam a entender as forças que deter-
minam a diferenciação das populações e a testar a perda de 
diversidade genética, que se deve a declínios ou gargalos 
populacionais (



dos dados genéticos, tais como barreiras físicas, resistência 
-

(

objetivo. A escala pode ser pequena/curta, grande/longa ou 

variar desde escalas históricas até regionais ou contempo-
râneas. Assim, a estrutura genética de uma população pode 

-
râneos da paisagem, exibindo um tempo de atraso no padrão 
genético observado. Por isso, torna-se importante conside-
rar os efeitos da escala temporal em estudos genéticos. Por 

na diferenciação genética de uma espécie de anfíbio: Rana 
sylvatica. Usando essa metodologia, os autores observaram 
que a variação genética de R. sylvatica estava respondendo 
a escalas mais contemporâneas da paisagem.

-
nida previamente à realização da pesquisa, que depende 
de informações sobre o comportamento e a ecologia da 



espécie de estudo. Quando a escolha da escala é realizada 
de forma intuitiva, ela pode comprometer a interpretação 
dos resultados. Uma determinada escala pode ser adequada 
para um dado organismo, mas não para outro. Por isso, uma 
mesma escala não pode ser utilizada como parâmetro para 
espécies sem similaridades ecológicas. Uma escala de baixa 

-
dos por mudanças em pequenas escalas da paisagem, são 
inapropriadas (

é caracterizada pela granulação, extensão e resolução; rela-
cionadas à biologia da espécie em estudo. A granulação deve 

de dispersão da espécie, e a extensão deve ser maior que 

em que a linha pontilhada representa a granulação; a contí-
nua, a extensão; a em negrito, ligando os grãos à distância 
entre unidades amostrais; e a seta, que indica a distância de 
dispersão da espécie de estudo.



 Esquema indicando a granulação, a extensão e a distância 
entre as unidades amostrais, que devem ser consideradas durante 
o delineamento de uma amostragem espacial

Uma questão comum em estudos de genética de populações é 

e do número de marcadores a ser utilizado. Tradicionalmente, 

-
-

diferenciação entre subpopulações (Fst), diminuem à medida 
que o tamanho amostral aumenta. Os autores também obser-

que usam algoritmos de agrupamento genético e testes de 
atribuição podem dispensar esse tipo de delineamento, pois 
é mais importante para a genética da paisagem uma ampla 
distribuição da amostragem no espaço que na dimensão do 
indivíduo (

-
lações e marcadores pode ser os testes de randomização, 



encontrar uma variação genética. Dharmarajan e demais 

-

encontrar estruturação genética. Alguns programas podem 
ser usados para realizar esses testes, como o . Esse 
software 
exato de Fisher e o teste de qui-quadrado e combinando 
informações, como número de sítios ou populações, tama-
nho das amostras, número de loci, frequência alélica e grau 
esperado de diferenciação ( ; 

A escala da amostragem pode ser a nível de indivíduo, 

-
tragens a nível da população serão adequadas para espécies 
com distribuição descontínua ou agrupadas por uma grande 

gênico, por exemplo) sejam coletados, a amostragem deve 
ser bem distribuída no tempo e espaço (
Assim, quanto maior o número de sítios ou populações amos-

Geneticistas geralmente não têm conhecimento prévio sobre 



para aplicar a genética da paisagem na conservação, é 

 et al., 

populacional, que, tradicionalmente, têm sido realizados com 
amostragens oportunistas (

literatura de genética das populações é dar maior atenção à 
genotipagem que à amostragem. A randomização das amos-
tras no laboratório é falha ou não informada e é conduzida 
considerando os limites geopolíticos, não biológicos.

randômicos possuem uma amostragem aleatória e podem 
ser aplicados a espécies distribuídas continuamente ou em 
subconjuntos na paisagem. Esses modelos gerais podem ser 
implementados com delineamentos mais complexos, como:

Aninhada: a coleta ocorre numa escala mais ampla (bloco 

-



Algumas questões que devem ser respondidas antes do deli-
neamento amostral são: “Qual o objetivo do estudo? Como a 

de modelos estatísticos são adequados para o delineamento 
amostral e os tipo de dados coletados?”. Quando o objetivo 
da pesquisa é avaliar a perda de diversidade ou a história 

-
-

buição da espécie ao longo do tempo sejam investigadas. É 
importante interrogar, também, a existência de amostras 

ou região (

-
tica de populações é coletar um grande número de amostras 

-
dos com a amostragem de um único ano ou de um período 

de eventos passados na composição genética, o poder de 
detecção de efeitos históricos aumenta quando múltiplos 

-

As coleções de museus são a chave para a incorporação 
dos dados temporais nas pesquisas (
problema é que amostras antigas de museus são raras e de 
difícil extração de 

-
tigam eventos antigos podem ser realizadas com pequeno 
tamanho amostral, o que pode encorajar a incorporação 
dessas amostras ( ; ; 



o número de grupos (sítios e/ou períodos), menor o seu 
tamanho amostral. Dessa forma, geneticistas da paisagem 
capturam maiores informações do espaço, usando escalas 
ao nível de grupos ou populações (
situação inversa, a amostragem captura maiores informações 
na esfera do indivíduo (genótipos). Por isso, espera-se que 
estudos que avaliam a variação genética em um dado tempo 
se concentrem em obter um maior número de indivíduos 
(

No terceiro capítulo deste livro, foram apresentados alguns 
marcadores que podem ser utilizados em estudos de gené-
tica da conservação, destacando a empregabilidade dos 
marcadores dominantes e codominantes e as possíveis 

evidencia, além da herança, a aplicação de alguns desses 
marcadores em estudos da genética da conservação.

Até o momento, os microssatélites têm sido os marcado-
res mais utilizados, atuando como base de sustentação da 

que permite examinar diferentes escalas de tempo. Os micros-
satélites são sequências curtas, altamente repetitivas, não 

da enzima durante a replicação das unidades de repetição. 



os melhores marcadores para investigar as consequências da 
fragmentação contemporânea (

moleculares em pesquisas de genética da conservação. A 
-
-

dade, sendo "–" para as que não podem ser utilizadas para 

mt ¹

Fonte proteínas nu nu mt A nu

Herança codominante dominante codominante codominante codominante

Reprodutibilidade ? alta baixa alta alta

Tamanho 
efetivo ?

Gargalos

Endogamia - ?

Seleção - -

Migração e 

Padrão de - -

 Aplicação dos marcadores moleculares em pesquisas de 
genética da conservação



Apesar das vantagens concedidas pelos marcadores de 
microssatélites, é preciso ter cautela na aplicação do método, 

presença de artefatos (
amostras não invasivas ou antigas na pesquisa, o conjunto 
de dados de microssatélite pode apresentar mais erros de 
genotipagem, dada a pequena quantidade e qualidade do 

. Os erros de genotipagem comprometem severamente 

genética e os testes de atribuição. Esses erros podem ser 
estimados utilizando o método de Zhan e demais autores 

( ; ; -
mentos de microssatélites, especialmente em estudo com 
amostras antigas (

O mt  e cp  são os marcadores mais indicados para 
estudos que investigam mudanças históricas em longas 
escalas espaciais (
amostras antigas ( -
nantes ( ; 

mediado por apenas um dos sexos. Geralmente, o mt  e 
o cp  não fornecem variação genética entre indivíduos 

mais frequentemente o cp , permitindo avaliar a dispersão 
do pólen ou sementes em diferentes escalas temporais e 
espaciais (



s e aloenzimas também têm sido utilizados para inves-
tigar a diferenciação genética, especialmente em pesqui-
sas com espécies de plantas (

 et al., 
 é um tipo de marcador nuclear neutro e domi-

nante, baseado na combinação da restrição da variação local 

 (  é não 
requerer informação a priori sobre a sequência alvo (primer). 
Ele é indicado na construção de mapas genéticos de espécies 
com pouco conhecimento a respeito do seu genoma (Tabela 

espacial ou temporal (

As aloenzimas, por sua vez, permitem distinguir variações nas 
-

dos) visualizadas no gel de eletroforese. Apesar de ser uma 
técnica de baixo custo e possuir um protocolo universal, 
o número de pesquisas que tem usado aloenzimas como 
marcadores tem diminuído expressivamente desde o surgi-
mento dos marcadores de 
pelo fato de consistir em um método indireto de detecção da 
variação no , possuir um número limitado de marcadores 
disponíveis e apresentar instabilidade em alguns dos seus 
loci, entre outros fatores (

Até o momento, a maioria dos estudos de genética da 
conservação realizados tem utilizado, basicamente, marca-
dores neutros. Portanto, testes empíricos acerca do efeito 
de pequeno tamanho efetivo populacional sobre a variação 
genética funcional são praticamente inexistentes. Assim, uma 



questão que atualmente não é clara na genética da conser-
vação é como a variação genética relacionada com o  
é afetada pelos mesmos processos observados em marca-
dores neutros (

-

de marcadores , podem tornar possível a geração de enor-
mes quantidades de sequências de  com baixo custo e 
rapidamente. No futuro, essas novas tecnologias substituirão 
os marcadores microssatélites e outros métodos tradicionais 
que são mais custosos e trabalhosos (

 é um novo tipo de marcador molecular que detecta a 
mudança em uma única base na sequência de  nuclear 
( ; 
genoma que os microssatélites e os s e sua principal 
vantagem é o alto potencial de automatização, com custo 
moderado (
além de serem os representantes mais comuns no genoma 

isso, seu uso tem crescido e é considerado o marcador do 
futuro (

O , assim como o microssatélite, tem alto poder de detec-
ção de mudanças através de uma curta escala espacial ou 
temporal. Um grande conjunto de dados, tanto de  quanto 

gênico de espécies com alto nível de dispersão e que exibem 
fraca estruturação genética, devido a processos ecológicos 
e evolutivos que têm atuado em curtos espaços de tempo 



(  
-

genoma, o que demanda tempo ( ; 

Métodos de análise 

As pesquisas de genética da conservação mensuram a 

genética, estimando a diversidade genética e/ou diferen-
ciação genética populacional. Inicialmente, contudo, é neces-

A presença de alelos nulos, artefatos e alelos dropout no 
conjunto amostral;

Desvios no Equilíbrio de Hardy Weinberg ( );

Os testes de atribuição (

aos desvios no  e à presença de amostras relacionadas 
( ;  podem ser ajusta-
dos com correção sequencial de Bonferroni (
alelos nulos também podem ser corrigidos usando progra-
mas como Free  ( ; 
baixa frequência (<
O programa Free  estima a frequência de alelos nulos 
por loco e população e corrige o conjunto de dados para 
calcular o Fst e a distância genética, seguindo o método de 

 ( ; 



também podem ser realizados, removendo ou não os loci com 
alelos nulos do conjunto de dados. Quando a remoção ou 

resultados, os loci  

As estimativas de diversidade genética incluem a frequência 
alélica, número médio de alelos (Na), heterozigose esperada 
(He), riqueza alélica ( ), riqueza de alelos privados ( ) e 

-
mitadas temporalmente usam os índices de diversidade de 
genética para entender a perda e a variação genéticas ao 

genética para investigar sua correlação com as métricas da 
paisagem. Por último, as pesquisas espaço-temporais corre-
lacionaram a perda de diversidade ao tempo de fragmenta-
ção ou a eventos históricos ( ; ; 

-
mento por distância ( ) e uma maior importância dada 
aos testes de agrupamento genético e espacial indicam 
um avanço nas pesquisas (
bayesiano usado largamente em estudos de genética da 

implementado no software Structure ( ; ; 
-

víduo pertencente à população residente e/ou de origem. 
Apesar da sua importância e alta aplicabilidade em estu-

interpretação de seus resultados devem ser realizadas com 



cautela, especialmente se a amostragem utilizou um pequeno 
tamanho amostral e/ou amostras oportunistas.

-
-

tes números de grupos genéticos, dependendo do método 
de amostragem aplicado. Como gradientes genéticos são, 
provavelmente, comuns na natureza, o Structure pode indicar 
populações enganosas. Por isso, antes de analisar a estrutura 

como os espaciais e temporais, devem ser avaliados.

ambientais e históricos, muitas vezes desconhecidos pelo 
pesquisador, podem afetar a estrutura genética populacio-
nal. Dessa forma, a espécie pode não ser estruturada hierar-

de K (ou seja, número de grupos genéticos estruturados) 
-

rentes processos biológicos envolvidos. Assim, além do valor 
ideal de K, apontado pelas estatísticas (aquele com maior 
valor), também é recomendada a interpretação dos valores 
subótimos de K (segundo e terceiro valores "ranqueados" 
nas estatísticas K), de acordo com os aspectos biológicos da 
espécie (

Molecular (Amova). A Amova produz estimativas de compo-



para testar a subdivisão populacional ( ; ; 
-

zando uma fronteira populacional, o que aumenta o poder de 

informação biológica, não apenas com fronteiras geopolíti-
cas. A Amova pode ser uma ferramenta poderosa quando 
o resultado de estruturação é fraco, conferindo-lhe maior 

Alguns dos testes que correlacionam os dados genéticos com 

parciais de mantel, autocorrelações espacial e modelagens. 
Os testes de isolamento incluem:

O Isolamento por Resistência ( ), que correlaciona a 
distância genética com a resistência ( ; 

O isolamento por ambiente, que correlaciona a diferen-
ciação genética com as diferenças ambientais ( ; 

), que correlaciona 

geralmente, é mensurado por meio do teste de mantel, 
que se difere por ser uma correlação parcial que usa três 
matrizes de dissimilaridade (

Por sua vez, a autocorrelação espacial ( ; 

-
tualmente similar ao teste de mantel). O método testa se 



de alelos, distância genética etc.) em um determinado local 
depende do genótipo de um segundo indivíduo em uma 
localidade vizinha por meio de um correlograma espacial. 
Também é crescente a utilização de modelos de regressão 

da paisagem, assim como modelagens da distância de menor 

caminho de menor custo entre os dois pontos (  

(

variáveis espaço-temporais em pesquisas 
aplicadas à conservação genética 

A dinâmica e estruturação populacional resultam de múlti-
plos processos temporais, espaciais e biológicos. Por isso, 
amostragens genéticas espaço-temporais devem aumen-

sobre os mecanismos de diferenciação das populações e 
o seu status de ameaça (

da escala temporal sobre a variação genética e vice-versa. 

sobre um processo ecológico é esquecida ou ignorada. Se 
a heterogeneidade genética temporal não é considerada, a 
diferenciação da população pode ser interpretada de forma 
equivocada, especialmente em situações em que a estrutu-
ração é fraca (



Para analisar os efeitos das mudanças ambientais sobre a 
estrutura populacional, os pesquisadores precisam conside-
rar o tempo passado (pré-fragmentação ou pré-gargalo) e o 
tempo recente (pós-fragmentação ou pós-gargalo). Um dos 

no tempo e espaço. É possível que, com os avanços molecu-
lares, possamos inferir sobre eventos históricos, utilizando 
apenas dados contemporâneos. Por enquanto, a literatura 

diferentes amostragens no tempo são realizadas. Somente 
quando amostragens espaço-temporais múltiplas forem 

empiricamente os efeitos recentes de processos de longo 
prazo, como a fragmentação (
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