
Apesar de sua origem e seu avanço 
estarem intrincados à ecologia, a 
biologia da conservação é uma 
ciência multidisciplinar que se baseia 
em conceitos e práticas de diversas 
áreas da biologia, a exemplo da 
zoologia, taxonomia e genética, 
assim como em conceitos e práticas 
de várias áreas do conhecimento 
diretamente relacionadas ao cenário 
político, econômico e social em que 
as espécies estão inseridas. Assim, 
este livro foi desenvolvido com o 
objetivo de discutir a biologia da 
conservação por meio de algumas de 
suas facetas teórico-metodológicas.suas facetas teórico-metodológicas.
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Falar de ciência para o público geral é sempre um desafio. 
Alcançar um nível de compreensão satisfatório, então, 
aumenta a exigência colocada pela régua do saber. Não 
obstante, um grupo predestinado de cientistas e professores 
se uniu para lançar um livro sobre a importância de estudar e 
compreender os fenômenos genéticos à luz da conservação 
da biodiversidade.

Como se não bastasse o nível elevado que a genética � 
enquanto ciência � exige,  a noção dos princípios básicos da 
biologia da conservação é ainda mais complexa. Esse tópico, 
que representa uma ciência relativamente nova, tem sua 
essência consolidada a partir de diversas áreas do conhe-
cimento. Portanto, o desafio de apresentar essas temáticas 
com uma linguagem segura e acessível é muito grande.

Felizmente, os autores desta obra conseguiram alcançar esse 
feito. Ressalto que, à luz da evolução, nada é compreendido 
sem a noção exata sobre os princípios gerais da genética, 
particularmente das populações. É a partir dessa área que, 
feitas as devidas análises, podemos enxergar variações indi-
viduais na natureza e compreender, na medida do possível, 
as oscilações fenotípicas e alélicas, que em última instância 
moldam os processos evolutivos vigentes.

Como exemplo básico, temos a tentativa de definir o conceito 
de “biodiversidade”. Ao fazê-lo, sempre recorremos ao 
número total de espécies que habitam nosso planeta. Essa 
é a noção que as pessoas possuem, e ela está correta. Porém, 
quando nos aprofundamos no tema, sabemos que a biodiver-
sidade representa muito mais que isso. Ela é, na sua base, a 
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conjunção de toda a diversidade genética presente em cada 
conjunto de populações, que, por sua vez, representam a 
totalidade de uma espécie. Apenas assim podemos chegar 
ao número total de espécies conhecidas no planeta. 

Contudo, essa diversidade genética molda as comunidades 
biológicas, não somente em termos de composição de espé-
cies, mas nos aspectos essenciais para entender um terceiro 
nível sobre a biodiversidade: o conjunto de ecossistemas 
existentes na Terra. A partir daí podemos compreender os 
fenômenos que moldam nossa biodiversidade atual. Sem 
essa compreensão detalhada, torna-se progressivamente 
desafiador exercer uma política correta ou implementar 
ações congruentes de conservação.

Essa é a grande jogada desta obra: unir os conceitos primá-
rios e essenciais para compreender as formas de vida que 
coexistem, enxergando os pormenores que somente a 
biologia molecular nos oferece dentro da grande área do 
conhecimento que é a genética, com os desafios inerentes à 
proteção da nossa biodiversidade. 

É engano achar que seria uma tarefa fácil, mas é essencial 
melhorar nossa performance perante a sociedade. É funda-
mental, ainda, levarmos ao grande público noções precisas 
sobre o conhecimento e movê-lo para um patamar mais 
ativo na luta pela proteção do nosso maior patrimônio, esse 
conjunto incrível e único de vida que somente um lugar 
conhecido até o momento, em todo o universo, possui... 
Cabe a nós protegermos, ensinarmos e convencermos as 
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pessoas de que há algo maior e sublime pelo qual devemos 
zelar, que é o respeito às diferentes espécies que coabitam 
o planeta Terra. 

É exatamente isso que temos neste livro! 

Fabiano Rodrigues de Melo
Universidade Federal de Viçosa (UFV)
Departamento de Engenharia Florestal



APRESENTAÇÃO



10

O livro Silent Spring (1962),1 de Rachel Carson, é considerado 
um dos principais estopins do pensamento conservacionista, 
pois trouxe à tona a relação tóxica e desarmônica entre o ser 
humano e os demais componentes da diversidade biológica. 
Outros cientistas também foram importantes na construção 
e no desenvolvimento do pensamento conservacionista. No 
entanto, foi no clássico artigo “What is Conservation Biology” 
(1985),2 escrito por Michael Soulé, que a biologia da conser-
vação tomou forma como disciplina. Apesar de sua origem 
e seu avanço estarem intrincados à ecologia, a biologia da 
conservação é uma ciência multidisciplinar que se baseia 
em conceitos e práticas de diferentes áreas da biologia, a 
exemplo da zoologia, taxonomia e genética, assim como 
conceitos e práticas de diferentes áreas do conhecimento 
diretamente relacionadas ao cenário político, econômico 
e social em que as espécies estão inseridas. Em sua obra, 
Soulé (1985) também classificou a biologia da conservação 
como uma “ciência de crise", fazendo referência à velocidade 
com que os recursos naturais foram e têm sido exauridos, 
à urgência em proteger a biodiversidade frente às ativida-
des antrópicas e à necessidade constante de diálogo entre 
biólogos da conservação e tomadores de decisão – em sua 
maioria, desinteressados quando o assunto é conservação.

Índices alarmantes de declínios populacionais, extinções 
de espécies e/ou colapso de ecossistemas têm sido docu-
mentados em diferentes partes do mundo. A maioria dos 
países concorda que medidas conservacionistas precisam 

1	 CARSON, R. L. Silent spring. Boston: Houghton Mifflin, 1962.

2	 SOULÉ, M. E. What is Conservation Biology? BioScience, Uberlândia, MG, v. 
35, p. 727-734, 1985.
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ser tomadas para conter as ameaças à biodiversidade dentro 
de seus domínios, assim como a criação de acordos interna-
cionais que visam conter ameaças em caráter global, como 
mudanças climáticas, perda e fragmentação de hábitats, 
invasões biológicas e superexploração. Entretanto, alguns 
países essenciais na tomada de decisões não têm esse 
entendimento devido ao entrave político mediado por líderes 
negacionistas. O Brasil, antes considerado um modelo e uma 
potência ambiental essencial a esse processo de tomada de 
decisão, esteve no governo presidencial de Jair Bolsonaro 
(2018-2022) junto à minoria de países que se exclui das 
responsabilidades ambientais e de acordos internacionais 
em prol da conservação.

O desmonte ambiental brasileiro ocorre há décadas. Como 
exemplo, é intuitivo citar o Código Florestal Brasileiro e 
suas alterações notoriamente em prol do agronegócio 
e não da conservação. Entretanto, as ações e discursos 
anti-conservacionistas aumentaram significativamente 
no cenário político recente. Interesses de setores como o 
agronegócio têm pressionado fortemente os legisladores 
com o intuito de reduzir as áreas protegidas e até mesmo 
extinguir Unidades de Conservação. Manobras políticas 
afrouxaram leis, sucatearam e reduziram a fiscalização, 
refletindo em índices históricos de desmatamento em dife-
rentes biomas, com destaque para a Floresta Amazônica. 
Além disso, agências de fomento à pesquisa – Conselho 
Nacional de Desenvolvimento Científico e Tecnológico 
(CNPq), Coordenação de Aperfeiçoamento de Pessoal de Nível 
Superior (Capes), entre outras – têm sofrido cortes significati-
vos, que travam e/ou inviabilizam pesquisas em conservação. 
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Como consequência, as espécies brasileiras experimentam os 
mais diversos fatores de ameaça, ao mesmo tempo que ecos-
sistemas inteiros são substituídos e/ou degradados, levando 
à perda de serviços ecossistêmicos de usufruto global.  

Nesse contexto, este livro foi desenvolvido com o objetivo 
de discutir a biologia da conservação em algumas de suas 
diferentes facetas teórico-metodológicas. Entre as temáticas 
propostas pelos autores em cada capítulo, foram discutidas 
as bases que compõem o campo de estudos e apresentadas 
suas aplicações em estudos de caso envolvendo a conserva-
ção da biodiversidade brasileira. 

No primeiro capítulo, “Contribuições da ecologia para a biolo-
gia da conservação: investigações aplicadas à fauna brasi-
leira”, os autores ressaltam a íntima relação da biologia da 
conservação com as bases teóricas e os avanços da ecologia. 
São discutidos conceitos teóricos e práticos da ecologia, apli-
cados a uma conservação estruturada conforme os níveis de 
organização biológica (espécies, populações, comunidades, 
ecossistemas, paisagens, biosfera). Os autores focaram exclu-
sivamente em exemplos de aplicações ecológicas voltados à 
conservação da fauna brasileira, citando estudos desenvolvi-
dos por pesquisadores brasileiros e contemplando pesquisas 
de nível populacional até macroecológico.

O capítulo seguinte, “Paleobiologia da conservação: lições 
do passado para a conservação da biodiversidade”, está divi-
dido em três grandes tópicos. O primeiro aborda o conceito 
de paleobiologia da conservação, a vantagem de seu uso 
nas práticas de conservação e situa o momento em que a 
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temática começou a ser discutida na comunidade científica. 
Adicionalmente, são apresentadas duas formas de aborda-
gens em paleobiologia da conservação (near-time e deep-time). 
No segundo tópico, são explicados tanto o conceito quanto 
as categorias de dados geo-históricos. Em adição, é dada 
uma explanação sobre a tafonomia e sua importância para 
estudos paleobiológicos. Finalmente, o último tópico aborda 
estudos de caso, com alguns exemplos da aplicação da paleo-
biologia em ações de conservação da biodiversidade.

No capítulo 3, “Genética da conservação: diversidade e estru-
tura genética como estratégias de conservação”, os autores 
discutem as variações genéticas relacionadas ao cariótipo 
e às sequências de DNA nuclear e organelar, acessadas por 
técnicas que utilizam marcadores moleculares. Essas abor-
dagens enfatizam o modo como o conhecimento acerca 
dessas variações tem sido estrategicamente utilizado na 
tomada de decisões eficazes para o manejo e para a conser-
vação das espécies, sublinhando a relevância da genética 
da conservação em reunir informações das diferentes áreas 
da genética para identificar a diversidade e compreender a 
sua mudança ao longo da evolução. As mudanças genéticas 
são herdáveis, contribuindo para diferenciar as populações 
ao longo da distribuição temporal e geográfica, podendo 
limitar a manutenção e sobrevivência das espécies. Sem 
esse conhecimento, é possível afirmar que um número sem 
precedentes de espécies estaria em estado de vulnerabili-
dade ou até mesmo extinto. Portanto, as perspectivas futuras 
são de que as tecnologias atuais de sequenciamento amplo 
do genoma e outras novas que potencialmente surgirão 
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permitirão o acesso cada vez mais rápido e abrangente às 
informações genéticas.

No capítulo “Passos para incorporar variáveis espaciais e 
temporais na genética da conservação”, são discutidos os 
tipos de amostragem e marcadores moleculares e as análises 
de dados mais utilizados em estudos de genética da conser-
vação, que incorporam variáveis espaciais e/ou temporais. 
Análises desse tipo são objeto de estudo da genética da 
paisagem e estão em ascensão por permitirem investigar 
processos ecológicos e analisar seu funcionamento no mundo 
real. Entretanto, a maioria dessas pesquisas permanece sem 
um delineamento amostral padronizado, exibindo amostra-
gens oportunistas. Esse comportamento é tradicionalmente 
adotado na genética das populações e pode comprometer 
as análises, gerando resultados equivocados. Para que 
os resultados das pesquisas genéticas sejam aplicáveis à 
conservação, as principais mudanças 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 de 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 resultados e, consequentemente, 
no planejamento dos programas de conservação.

No capítulo “O cariótipo e o epigenoma na genética da 
conservação” serão abordados os conceitos e aspectos gerais 
do cariótipo e do epigenoma, além de situada a sua revelân-
cia na diversidade genética e epigenética, e, por conseguinte, 
na conservação e uso sustentável da diversidade. A genética 
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da conservação se fundamenta em dados acerca da diver-
sidade genética e epigenética das diferentes espécies euca-
riotas. Tais diversidades podem ser percebidas, mensuradas 
e comparadas a partir de dados do cariótipo (citogenética) e 
do epigenoma (epigenética). 

O sexto capítulo, “Conservação de recursos genéticos 
vegetais”, destaca questões relacionadas à importância da 
conservação de germoplasmas de plantas cultivadas e não 
cultivadas, levantamento da flora nativa, herborização, iden-
tificação e catalogação de espécies, bem como o avanço das 
plataformas digitais para a sistematização dessas informa-
ções por meio de herbários virtuais e ferramentas digitais 
voltadas à produção de inventários botânicos. Também são 
apresentados conceitos gerais relacionados às estratégias 
de conservação in situ e ex situ, caracterização e uso dos 
recursos genéticos vegetais.

O penúltimo capítulo, “Cultivo in vitro de plantas aplicado à 
conservação de recursos genéticos”, aborda conceitos bási-
cos de cultura de tecidos vegetais e como essa ferramenta 
pode ser usada como estratégia para a conservação dos 
recursos genéticos vegetais, principalmente para espécies 
em que a conservação de germoplasma por meio de banco 
de sementes é impraticável.

Por fim, no capítulo “Entre impactos e iniciativas para 
conservação, como estão as abelhas brasileiras?”, os auto-
res abordam as principais ameaças às abelhas e como estão 
distribuídas as iniciativas de conservação das espécies brasi-
leiras. Sabe-se que as abelhas são os principais polinizadores 
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e que os serviços ecossistêmicos prestados por elas são imen-
suráveis. No entanto, têm surgido muitos relatos sobre o 
desaparecimento desses insetos polinizadores, e sua conser-
vação tem merecido especial destaque.

Já que a biologia da conservação é multidisciplinar, é impor-
tante destacar que este livro não chega perto de esgotar o 
tema (como se busca em alguns livros didáticos), uma vez que 
esse não foi o objetivo. Apresentamos ao leitor diferentes 
olhares sobre a biologia da conservação no Brasil conforme 
as temáticas selecionadas, considerando que se trata de uma 
disciplina em constante construção.

Por fim, os organizadores e autores agradecem as bolsas 
produtividade concedidas pela UEMG, sem as quais não 
seria possível se dedicarem à elaboração deste livro como 
o fizeram. Os autores são pesquisadores produtividade da 
UEMG (PQ/UEMG), contemplados pelos editais 01/2021, 08/2021, 
02/2022 e 10/2022.

Boa leitura!

Renan Nunes Costa
Organizador
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Introdução

A biologia da conservação surgiu e se emancipou como 
uma síntese de diferentes disciplinas pensadas de maneira 
multidisciplinar e focadas na mitigação e redução das amea-
ças antrópicas sobre as espécies e ecossistemas (PRIMACK; 
RODRIGUES, 2001; GRELLE et al., 2009). Entretanto, apesar de 
seu caráter multidisciplinar, é inegável que a ecologia foi e 
ainda é a ciência base para o surgimento de novas métricas 
e aplicações na biologia da conservação. De maneira geral, 
as teorias e práticas ecológicas procuram responder a ques-
tões aparentemente simples: “Onde estão os organismos? 
Quantos indivíduos ocorrem nos ambientes? Por que eles 
estão lá?”. Mesmo com a robustez da ecologia moderna, em 
certos casos ainda há limitações teóricas e metodológicas 
que dificultam o desenvolvimento de respostas satisfatórias a 
esses questionamentos. Assim, a partir do conhecimento que 
os ecólogos fornecem em seus estudos do mundo natural, 
mesmo com limitações, estamos em uma posição melhor que 
nas décadas anteriores para desenvolver políticas efetivas 
para gerenciar os problemas ambientais relacionados a terra, 
água, catástrofes naturais e saúde pública.

Os princípios e avanços das teorias ecológicas nos propicia-
ram entendimento sobre a dinâmica da natureza e sobre 
como os nossos impactos podem afetar os seus componen-
tes, isto é, fauna, flora e ecossistemas. Por meio do entendi-
mento de processos básicos relacionados ao controle natural 
de populações, relações entre as espécies, estruturação de 
comunidades frente à variação de fatores abióticos – como 
água, luz, nutrientes etc. –, distribuição espacial e temporal 
dos organismos, entre outros, as teorias e práticas ecológicas 
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conseguem apontar as medidas necessárias para conser-
var espécies e ecossistemas mediante os interesses sociais, 
políticos e econômicos dos países (RICKLEFS; RELYEA, 2016). 
Por ser uma disciplina cujo entendimento tem caráter tran-
sitório, nunca completo ou absoluto, a ecologia voltada à 
conservação da biodiversidade é sempre lapidada à medida 
que novas descobertas acontecem, variando em função da 
demanda da sociedade.

Na busca pelo entendimento integral dos fenômenos, a filo-
sofia da ciência pode utilizar abordagens mais holísticas, que 
tendem a uma visão mais global, assim como abordagens 
reducionistas, que estudam detalhes em componentes cada 
vez menores. Como toda ciência, a ecologia adota subdivisões 
de seu objeto de estudo, a natureza. As subdivisões na ecolo-
gia são baseadas na teoria dos sistemas, na qual um sistema 
é formado por um conjunto de elementos que se unem por 
meio de propriedades interativas e formam um todo maior e 
unificado. Nesse sentido, os elementos que formam o sistema 
ecológico são chamados de níveis de organização biológica 
ou níveis hierárquicos, conforme explicitado na Figura 1, e 
representam unidades fundamentais adotadas por ecólo-
gos (ERONEN, 2014). Apesar de serem entendidos de maneira 
hierárquica e formarem um sistema, é possível modelar e 
mensurar variáveis dentro de um nível qualquer, indepen-
dentemente de avaliações mensuradas em outro, e respostas 
adquiridas em qualquer nível que permeiam a explicação 
de fenômenos observados em outros níveis e contribuem 
para o entendimento do sistema como um todo. Essa mesma 
lógica de organização é amplamente utilizada na biologia da 
conservação para delinear pesquisas e estratégias aplicáveis.
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A figura a seguir apresenta a hierarquia organizacional nos 
sistemas ecológicos. Em cada nível de complexidade, são 
especificados exemplos de entradas (setas hachuradas) e 
saídas (setas cinzas) de energia, exceto para a biosfera, em 
que se destacam a “entrada” de serviços ecossistêmicos e a 
“saída” de padrões ecológicos globais.

Figura 1: Hierarquia de organização nos sistemas ecológicos
Fonte: elaborada pelos autores. 

Pensando nesse sistema de organização biológica, apre-
sentamos neste capítulo conceitos e definições teóricas da 
ecologia aplicadas à conservação. Dedicamo-nos a relatar, 
exclusivamente, exemplos de investigações aplicadas em prol 
da conservação da fauna brasileira. Tratamos de algumas 
teorias que contemplam desde estudos populacionais até 
os macroecológicos, que visam entender padrões globais 
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e aplicá-los à conservação. Assim, destacamos o quão inti-
mamente ligado o avanço da biologia da conservação está 
ao da ecologia teórica e aplicada. Seguindo essa organiza-
ção, a ecologia aplicada à conservação caminhou e contri-
buiu para o entendimento dos impactos antrópicos sobre 
a biodiversidade.

Espécies e suas populações

O termo “população” é utilizado para denotar grupos de indi-
víduos de uma única espécie, que vivem em determinada 
área e cujos membros interagem uns com os outros (CAIN et 
al., 2018). Assim como observado em outros sistemas ecoló-
gicos complexos, é difícil prever e controlar os efeitos de uma 
população sobre os demais níveis. Um organismo individual, 
por exemplo, não sobrevive muito tempo sem a sua popu-
lação, assim como um órgão humano não sobrevive como 
unidade autoperpetuante sem o organismo do qual faz parte. 
Devido ao contexto brasileiro, marcado pela riqueza de espé-
cies e pobreza de capital, o “ideal” seria adotar estratégias 
de conservação no âmbito de comunidades. Porém, certas 
espécies são altamente suscetíveis ao impacto humano e 
exigem cuidados especiais, destacando a importância de 
aplicações em espécies e suas populações.

O conhecimento sobre a história natural é essencial para o 
delineamento de estratégias de manejo e conservação de 
populações, pois as espécies apresentam características que 
as tornam mais ou menos vulneráveis à extinção. Em geral, 
espécies endêmicas, raras ou que apresentam populações 
pequenas e em rápido declínio são ameaçadas de extinção, 
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e, por isso, são prioritárias para ações conservacionistas. 
Nesse sentido, uma série de questões precisa ser respon-
dida frente aos fatores que ameaçam as espécies em perigo, 
objetivando manter uma População Mínima Viável (PMV) que 
assegure sua sobrevivência (SHAFFER, 1981). Quais medidas 
devemos tomar para manejar espécies vulneráveis à caça? 
Essas estratégias devem ser diferentes ou iguais quando apli-
cadas para espécies que sofrem mais atropelamentos ou que 
são mais traficadas? Quais fragmentos florestais devem ser 
priorizados para conservar espécies de aves frugívoras ou 
mamíferos dispersores de sementes? De acordo com Cain e 
demais autores (2018), questões dessa natureza surgem em 
praticamente todas as espécies de preocupação conserva-
cionista, e os modelos demográficos quantitativos oferecem 
ferramentas para respondê-las e passíveis de elucidar áreas 
prioritárias para a conservação e o manejo de espécies amea-
çadas. Por exemplo, áreas prioritárias para a conservação do 
muriqui-do-norte (Brachyteles hypoxanthus) e muriqui-do-sul 
(B. arachnoides), ambos criticamente ameaçados de extinção 
(FERRAZ et al., 2019; TALEBI et al., 2019), foram sugeridas por 
Strier e demais autores (2017) com base em variáveis como 
tamanho populacional, singularidade genética e importân-
cia geográfica das populações. Já para B. hypoxanthus, Strier 
e demais autores (2019) utilizaram dados demográficos e 
discutiram o efeito da febre amarela sobre populações da 
espécie, ressaltando que estudos demográficos ajudam a 
avaliar o potencial negativo de uma zoonose sobre peque-
nas populações.

Entre os modelos demográficos, a Análise de Viabilidade 
Populacional (AVP), proposta por Soulé (1987), é uma 
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ferramenta de modelagem que utiliza parâmetros populacio-
nais no presente e permite aos ecólogos estimar o tamanho 
de uma população ou sua chance de ser extinta no futuro. 
Ela contribui para a avaliação dos riscos de extinção e com 
opções de gestão e estratégias de manejo para populações 
de espécies raras ou ameaçadas (MORRIS; DOAK, 2002). A AVP 
é uma ferramenta que possibilita identificar os ciclos de vida 
mais vulneráveis, a determinação de quantos animais devem 
ser inseridos em um ambiente (soltura, introdução e/ou 
reintrodução) para assegurar o estabelecimento de novas 
populações ou a determinação da quantidade segura de 
animais a serem coletados (tamanho amostral) em um estudo 
populacional (BEISSINGER; WESTPHAL, 1998; CAIN et al., 2018). Ela 
também pode ser empregada, por exemplo, para avaliar a 
configuração espacial de rodovias, que podem causar sérias 
consequências ecológicas para muitas espécies, principal-
mente devido à fragmentação e consequente mortalidade 
de indivíduos que atravessam no entorno de áreas nativas. 
Pinto e demais autores (2018) analisaram o efeito negativo 
da fragmentação em populações de tamanduás-bandeira 
(Myrmecophaga tridactyla), espécie listada como vulnerável 
(BRASIL, 2022), e identificaram áreas críticas para a sua persis-
tência no Brasil. Ao considerar as taxas de atropelamento e a 
razão sexual das populações de M. tridactyla para calibrar os 
modelos de AVP, Desbiez e demais autores (2020) concluíram 
que esses parâmetros são essenciais para entendermos o 
impacto das estradas sobre espécies poligínicas (quando o 
macho possui mais de uma parceira sexual), como é o caso 
do tamanduá-bandeira. Estudos como esses são essenciais 
e têm implicações diretas para a tomada de decisões por 
parte de cientistas, gestores, empreendedores e agências 
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de estradas, encarregadas de planejar as rodovias de modo 
a reduzir seus impactos sobre a fauna brasileira.

Ao combinarem diferentes ferramentas de modelagem para 
identificar áreas prioritárias na Mata Atlântica para a conser-
vação do mutum-de-bico-vermelho (Crax blumenbachii), uma 
ave frugívora de grande porte ameaçada de extinção (BRASIL, 
2022), Bonfim e demais autores (2019) utilizaram a AVP para 
determinar o tamanho mínimo viável da população em dife-
rentes cenários de caça, além do tamanho mínimo crítico de 
área de floresta necessária para manter populações viáveis. 
No melhor cenário, os autores observaram que 56 indivíduos 
seriam suficientes para manter uma população viável, ao 
passo que 71 áreas de floresta localizadas dentro da faixa de 
ocorrência da espécie foram prioritárias para sua conserva-
ção. Por fim, os autores incentivam biólogos da conservação e 
administradores da terra a combinar ferramentas de modela-
gem para guiar a estrutura do planejamento em conservação.

Outros grupos taxonômicos com menor capacidade de 
dispersão quando comparados às aves também foram avalia-
dos por análises de AVP. Conforme observado por Da Silva e 
demais autores (2016), a perda de hábitat, a caça (retirada 
de adultos) e o comércio ilegal para uso como animal de 
estimação (retirada de filhotes) influenciam a persistência 
populacional a longo prazo do macaco-prego-do-peito-ama-
relo (Sapajus xanthosternos), um dos primatas brasileiros 
categorizados como ameaçados de extinção (BRASIL, 2022). 
Os resultados indicam que a caça tem um impacto maior 
na viabilidade da população em comparação às ameaças do 
comércio ilegal para uso como animal de estimação. Além 
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disso, observaram que a pressão de caça tende a levar mais 
rapidamente à extinção local de populações que habitam 
fragmentos florestais menores. Sob a perspectiva legal, os 
autores sugerem um aumento da fiscalização e da aplica-
ção de legislações ambientais vigentes para impedir a caça 
e captura desses primatas, especialmente em fragmentos 
florestais maiores.

Em geral, as estratégias de manejo se baseiam na capaci-
dade de prever em quais condições as espécies prosperarão 
e quais fatores poderão colocá-las em risco de extinção. Por 
isso, o conhecimento do nicho ecológico das espécies fornece 
um fundamento essencial para que os esforços direcionados 
ao manejo e à conservação sejam eficazmente planejados 
e implementados. Nesse sentido, muitas abordagens que 
contribuem para a conservação de espécies e suas popula-
ções incluem a modelagem de nicho ecológico (Ecological 
Niche Modelling, ou ENM, na sigla em inglês). Esses modelos 
trabalham com base no clássico conceito de nicho ecológico, 
definido por Hutchinson (1957, 1965) como as maneiras pelas 
quais a tolerância e a necessidade interagem na definição 
de um hipervolume n-dimensional de condições e recursos 
necessários para uma espécie cumprir seu modo de vida. 
Com a modelagem, é possível correlacionar as condições 
ambientais (do presente e projeções para o passado e/ou 
futuro) com os requerimentos ecológicos adequados a uma 
espécie em um determinado hábitat.

A modelagem tem sido uma ferramenta eficiente e útil para 
extrapolar os dados sobre a distribuição potencial das espé-
cies no espaço e no tempo, baseada em modelos estatísticos 
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que usam diferentes tipos de algoritmos, tornando-se impor-
tante quando aplicada à biologia da conservação (FLANKLIN, 
2009). Os algoritmos usados na modelagem de nicho tentam 
encontrar relações não aleatórias entre os dados de ocorrên-
cia da espécie e os dados ecológico-ambientais relevantes 
para sua sobrevivência, como temperatura, precipitação, 
topografia, tipo de solo, cobertura vegetal, entre outros. 
Geralmente, os modelos são aplicados em uma abordagem 
de envelopes climáticos1 e é avaliado se o nicho climático 
ocupado por uma espécie continuará, ou não, a existir na 
distribuição geográfica atual (PETERSON et al., 2011). Por exem-
plo, ao aplicar ENMs em populações do mico-leão-da-cara-
-dourada (Leontopithecus chrysomelas) e do Sagui-de-Wied 
(Callithrix kuhlii), Guy e demais autores (2016) observaram a 
quantidade de áreas adequadas para sobrevivência e qual 
porcentagem dessas áreas adequadas era protegida. Nesse 
sentido, os ENMs representam uma ferramenta importante, 
que nos fornece informações para o delineamento de poten-
ciais ações de manejo em espécies ameaçadas. Embora uma 
parte significativa dos modelos de nicho seja empregada para 
espécies e suas populações, ela será explorada e exemplifi-
cada nos tópicos seguintes.

Comunidades e ecossistemas

Da mesma forma que uma população não se sustenta se 
não houver a manutenção do número de indivíduos, a 

1	 Os envelopes climáticos são a associação entre a distribuição atual de cada 
espécie e as várias características climáticas desse local e correspondem 
às condições em que as populações de determinada espécie interagem 
com seus inimigos naturais e competidores.
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comunidade não consegue existir sem a ciclagem de mate-
riais e o fluxo de energia do ecossistema. Uma comunidade, 
no sentido ecológico, é uma associação de populações de 
diferentes espécies que interagem e vivem em uma mesma 
área (CAIN et al., 2018). “Biocenose” e “biogeocenose” (que 
significam, literalmente, “vida e terra funcionando juntos”), 
são termos frequentemente usados na literatura europeia e 
russa, e equivalem à comunidade e ao ecossistema, respec-
tivamente (ODUM; BARRET, 2011). Ao reconhecer que comu-
nidades biológicas são dependentes do fluxo de energia 
e da ciclagem de matéria dos ecossistemas que vivem, na 
década de 1930, o ecólogo e botânico inglês Arthur Tansley 
deu o nome de “ecossistemas” aos conjuntos formados pelas 
comunidades bióticas que interagem com as variáveis abióti-
cas (não vivas) em que estão inseridas. Portanto, a partir da 
ecologia de ecossistemas, podemos estudar como o fluxo de 
energia e a ciclagem de matéria influem nos ecossistemas, 
permitindo caracterizar sua estrutura e seu funcionamento.

Assim como acontece em populações, quando se trata das 
comunidades, os ecólogos da conservação estão preocupa-
dos em entender e mensurar os impactos atuais e futuros 
dos diferentes fatores de ameaça sobre a distribuição das 
espécies que compõem tais grupamentos. Nesse sentido, 
o processo de modelagem de nicho ecológico consiste 
em converter dados primários de ocorrência das espécies 
que formam as comunidades em mapas de distribuição 
geográfica, indicando a provável presença ou ausência das 
espécies num cenário futuro por meio da aplicação de algo-
ritmos matemáticos. Por exemplo, a predição dos efeitos das 
mudanças climáticas na configuração geográfica das espécies 
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e as aplicações dessa abordagem em esforços conservacio-
nistas são frequentemente baseadas no mapeamento de 
áreas climaticamente adequadas para sua ocorrência no 
futuro. Essa lógica é similar às investigações da distribuição 
histórica das comunidades. São os refúgios pleistocênicos, 
conforme apresentado por Carnaval e demais autores (2009), 
mas seu caráter temporal é inverso. Por meio da modelagem 
relativa a comunidades, os ecólogos da conservação forne-
cem informações essenciais para definir áreas prioritárias 
de conservação.

Utilizando modelagem para avaliar a eficácia das áreas 
protegidas da Amazônia no amortecimento dos efeitos das 
mudanças climáticas em mamíferos, Ribeiro e demais autores 
(2016) identificaram a probabilidade de que 85% das espécies 
analisadas fossem expostas a condições climáticas estressan-
tes até o ano de 2017 na maioria das áreas analisadas. Essa 
porcentagem é ainda mais alta para mamíferos endêmicos. 
No caso dos mamíferos da Amazônia, as espécies do oeste e 
do norte do bioma apresentavam a maior probabilidade de 
sofrerem com o aumento da temperatura, enquanto as espé-
cies do nordeste seriam mais afetadas pela anormalidade das 
chuvas. No geral, os resultados indicaram que os mamíferos 
enfrentariam alta exposição às mudanças climáticas e que as 
áreas protegidas provavelmente não seriam suficientemente 
eficientes para evitar esses impactos (RIBEIRO et al., 2016).

Hoje sabemos, por exemplo, que a extinção de uma espécie 
sem parentes filogeneticamente próximos em uma comuni-
dade tende a levar a uma perda ainda maior de informação 
genética do que a extinção de uma espécie com parentes 



31

filogeneticamente próximos. De maneira similar, perder 
espécies funcionalmente únicas na comunidade é mais preju-
dicial ao ecossistema do que perder espécies funcionalmente 
redundantes. Por isso, priorizar comunidades que abrigam 
táxons que representam uma maior diversidade filogenética 
e funcional é uma estratégia cada vez mais comum na biolo-
gia da conservação, uma vez que resguarda a variabilidade 
genética das espécies (das que mantêm um maior potencial 
adaptativo frente às mudanças no ambiente) e garante a 
realização de funções ecossistêmicas. Em uma revisão sobre 
o uso das diversidades filogenética e funcional em estudos 
conservacionistas, Cianciaruso e demais autores (2009) 
ressaltam que a premissa principal da abordagem de comu-
nidades é que, geralmente, a diversidade é maior em uma 
comunidade em que as espécies são filogeneticamente mais 
distintas, graças à diminuição da probabilidade de exclusão 
competitiva entre espécies funcionalmente similares. Assim, 
para elencarmos critérios de priorização de áreas protegidas, 
já que os recursos são sempre limitados, devemos eleger 
áreas para conservação que abriguem uma maior diversidade 
de espécies provindas de diferentes grupos taxonômicos, e, 
assim, garantir uma maior diversidade filogenética, funcional 
e de tipos de hábitats.

Em um trabalho de 2020, realizado com uma abordagem 
inédita de modelagem de nicho e "endemismo" filogené-
tico para o Cerrado a fim de identificar áreas prioritárias, 
Fenker e demais autores (2020) utilizaram dados combinados 
de distribuição geográfica com filogenias baseada no DNA 
mitocondrial de lagartos do Cerrado para mapear, além da 
riqueza de espécies, a diversidade filogenética e funcional e 
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o grau de endemismo filogenético das espécies investigadas. 
A região central do Cerrado, por exemplo, que é um planalto 
vasto e climaticamente estável, destaca-se como importante 
em todas as métricas de diversidade. Incluindo as relações 
evolutivas na avaliação da biodiversidade, os autores detecta-
ram padrões espaciais com alta concentração de diversidade, 
em que as áreas com os maiores índices, embora cubram 
menos de 10% de áreas protegidas no Cerrado, detêm 11,64% 
do endemismo filogenético de lagartos do bioma. Tanto 
regiões estáveis, como a Chapada dos Veadeiros e a Serra 
do Espinhaço, quanto as ambientalmente heterogêneas, a 
exemplo dos vales do Araguaia e Tocantins, são identificadas 
como pontos críticos da diversidade evolutiva das espécies 
analisadas (66 táxons) no estudo. Assim, a criação de novas 
áreas protegidas e/ou a ampliação das já existentes para 
abrigar esses territórios é de extrema relevância para a 
conservação e sobrevivência da rica e endêmica fauna de 
lagartos do Cerrado.

A conservação de comunidades é essencial para a manuten-
ção das interações interespecíficas e para o consequente 
fluxo de energia nos ecossistemas. No último parágrafo de 
A Origem das Espécies (1859), Charles Darwin chamou aten-
ção para as redes de interações que existem na natureza. 
Ao observar uma área em que ele classificou como colina 
emaranhada, o cientista percebeu que diversas formas de 
vida, mesmo tão diferentes umas das outras, como plantas, 
aves e insetos, interagem e são fortemente interligadas 
e dependentes entre si. Essa perspectiva pode ser consi-
derada a base da chamada teoria de redes complexas de 
interações ecológicas (ANAND et al., 2010). Sabemos que, nas 
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comunidades, as espécies interagem com outras de maneira 
antagônica ou mutualística. Um exemplo clássico de intera-
ção antagônica é a relação entre predadores e presas, na qual 
uma das espécies prejudica a outra visando à obtenção de 
recurso energético. Por outro lado, um caso paradigmático 
de interação mutualística é a interação entre plantas e poli-
nizadores, na qual ambos são favorecidos e aumentam suas 
chances de sobrevivência e reprodução. A abordagem de 
redes ecológicas considera que essas interações entre pares 
estão associadas e influenciam um conjunto muito maior 
de espécies envolvidas em outras interações, formando as 
redes complexas de interação (BASCOMPTE, 2007; MELLO, 2016).

Ao analisar uma rede complexa de interações, é possível iden-
tificar, dentro de um conjunto de elementos, a estrutura geral 
da rede e até mesmo características próprias de um único 
ponto (uma espécie qualquer). Também é possível observar 
a espécie com maior ou menor número de interações, as 
espécies mais importantes na estruturação das redes e suas 
características. Também podemos identificar sobreposição 
ou partição na dieta de espécies de clados diferentes, como 
aves e morcegos, e mensurar a contribuição de cada uma nos 
processos de dispersão e polinização. Em uma abordagem 
mais recente, conhecida como rede multicamada, podem-se 
identificar e mensurar duas espécies que se conectam por 
dois ou mais tipos de interação, retratando padrões muito 
mais parecidos com os encontrados na natureza (MELLO, 2016). 
Por exemplo, Genrich e demais autores (2017) observaram 
que roedores e marsupiais podem dispersar ou destruir 
sementes ao mesmo tempo, contribuindo positiva e negati-
vamente para a sobrevivência de algumas espécies de plantas 



34

que ocorrem numa área transicional entre Mata Atlântica e 
Cerrado no estado de Minas Gerais. Nesse sentido, a análise 
de redes nos permite entender quais são as espécies respon-
sáveis e como elas colaboram nos processos naturais de 
sucessão ecológica, assim como no delineamento de estudos 
que envolvem a restauração ecológica.

Quanto à aplicabilidade em estudos voltados para a conser-
vação, as diferentes análises de redes ecológicas complexas 
permitem entender o que aconteceria com a rede como um 
todo se uma ou mais espécies fossem extintas, se uma espé-
cie exótica invasora fosse inserida na rede, se um hábitat 
fosse degradado ou fragmentado, entre outros tipos de 
estresse de origem antrópica. Além disso, podem contribuir 
diretamente para a avaliação dos impactos da perda de um 
determinado grupo de espécies (sejam elas espécies amea-
çadas de extinção, espécies-chave ou espécies comuns de 
hábito generalista) sobre outras espécies, as comunidades e 
os ecossistemas como um todo. Essa abordagem foi utilizada 
por Vidal e demais autores (2019), que estimaram que uma 
sequência de extinções causadas pela perda de hábitat pode 
levar ao colapso das redes de interação planta-frugívoros 
da Mata Atlântica. Segundo os autores, a rede de interações 
muda drasticamente quando a cobertura florestal é reduzida 
abaixo de 40% da paisagem, e é necessário conservar valores 
acima dessa porcentagem para manter a organização básica 
das redes de interação planta-frugívoros. Nesse caminho, a 
abordagem de redes pode ser utilizada como ferramenta 
na definição de áreas prioritárias para a conservação, uma 
vez que consegue apontar localidades que apresentam 
redes ecológicas robustas e/ou com elementos fortemente 
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dependentes entre si e que desempenham uma série de 
funções ecossistêmicas.

As análises de redes ecológicas complexas também podem 
ser aplicadas para avaliar o impacto causado pela defauna-
ção. Embora o termo “defaunação” tenha sido originalmente 
cunhado para mamíferos florestais de médio e grande 
porte, é inevitavelmente intuitivo entender esse conceito 
para outros grupos taxonômicos. Nesse caso, a defaunação 
é definida como a acentuada redução na abundância de espé-
cies animais em sistemas ecológicos. Com ela, uma série de 
processos ecológicos chave podem ser perdidos, como a poli-
nização, dispersão, predação e herbivoria. Biologicamente, 
as consequências da defaunação atingem escalas que variam 
desde manchas de hábitats até todo o planeta, sendo um dos 
principais responsáveis pelas mudanças ecológicas globais 
(DIRZO et al., 2014).

Muitos efeitos ecológicos e evolutivos causados pela defau-
nação foram discutidos nos trabalhos de Dirzo e demais 
autores (2014) e Galetti e Dirzo (2013). Em ambos, observa-se 
que as implicações biológicas da defaunação são múltiplas 
e podem ocorrer nas mais variadas escalas, com efeitos ao 
nível local, regional, de paisagem, ecossistêmico e global. 
Entre os efeitos, o mais agravante está associado à perda 
de interações entre espécies dentro das comunidades. Essa 
ausência e/ou quebra no fluxo de interação entre as espécies 
é o principal driver dos chamados efeitos em cascata. Os efei-
tos em cascata são causados por uma perturbação que se 
propaga através dos sistemas, atingindo não só as espécies 
que interagem diretamente com a que sofreu a perturbação, 
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mas potencialmente outras espécies dentro do sistema. Por 
exemplo, na Mata Atlântica brasileira, Culot e demais autores 
(2013) descreveram mudanças nas assembleias de besouros 
em função de um gradiente de defaunação de mamíferos. 
Os resultados demonstram que as mudanças na biomassa 
e composição de mamíferos nas comunidades levaram a 
alterações nas assembleias de besouros, que, por sua vez, 
podem ter consequências em cascata para o ecossistema.

Efeitos em cascata, em que uma perturbação atinge dife-
rentes níveis tróficos, são denominados “cascata trófica”. O 
entendimento sobre cascatas tróficas nos permite avaliar 
diferentes impactos antrópicos sobre as comunidades, a 
exemplo dos impactos causados por espécies exóticas invaso-
ras. Em um estudo desenvolvido em lagos no estado de Minas 
Gerais, Pinto-Coelho e demais autores (2008) demonstraram 
que a introdução da piranha vermelha (Pygocentrus nattereri) 
e do tucunaré (Cichla ocellaris), dois vorazes predadores, levou 
não apenas à queda significativa da diversidade de espécies 
de peixes nativos, mas gerou mudanças na composição das 
espécies de fitoplâncton. Os autores também observaram 
que muitas espécies de zooplâncton deixaram de ser regis-
tradas e que houve um aumento na abundância de alguns 
invertebrados predadores.

Vale lembrar que os efeitos sobre as cascatas tróficas 
podem ocorrer em dois sentidos. Em uma comunidade com 
três níveis tróficos, o efeito da defaunação pode partir do 
nível trófico mais alto, em que a retirada de predadores 
de topo (como um felino carnívoro) leva a um aumento da 
abundância dos consumidores (nesse caso, um roedor) e a 
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uma consequente redução da abundância dos produtores 
(a exemplo de sementes consumidas pelos roedores). Esse 
efeito é chamado de top-down, ou seja, de cima para baixo. 
Por outro lado, os predadores de topo podem ser sujeitos 
ao efeito bottom-up, isto é, de baixo para cima. Com base na 
mesma comunidade com três níveis tróficos, a defaunação 
pode retirar ou reduzir a abundância dos roedores, levando a 
uma diminuição na abundância do felino carnívoro e, conse-
quentemente, ao aumento na abundância dos consumidores. 
Considerando a complexidade das redes ecológicas de inte-
ração, os efeitos top-down e bottom-up podem se alternar 
em função do nível trófico analisado (RICKLEFS; RELYEA, 2016).

Além de cascatas tróficas, trabalhos teóricos e empíricos rela-
tam outros tipos de efeitos em cascata, como as coextinções. 
Na coextinção, a extinção de uma espécie leva à subsequente 
extinção de outras que dependem diretamente da que foi 
extinta. Nesse cenário, a defaunação acarreta a  redução do 
número de espécies e a consequente redução na diversidade 
filogenética e funcional dos ambientes. Como consequência, 
a fauna local passa a ser mais homogênea,  com uma redução 
significativa das funções ecossistêmicas, especialmente a 
dispersão de sementes. Por exemplo, mamíferos de médio 
e grande porte são responsáveis diretos pela dispersão 
de sementes de árvores tropicais de grande porte. Como 
ressaltado por Bello e demais autores (2015), essa ausência 
de dispersão por parte dos vertebrados de médio e grande 
porte pode colaborar de maneira significativa para a extinção 
ou redução da riqueza e abundância das espécies de plantas 
tropicais de grande porte, reduzindo o estoque de carbono 
realizado por elas. Num ambiente defaunado composto por 
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espécies homogêneas filogenética e funcionalmente, grande 
parte das interações ecológicas antagônicas e/ou mutualis-
tas é perdida. Espécies-chave para o funcionamento de um 
ecossistema, como os predadores de topo, passam a não 
ter mais condições de manter suas funções ecossistêmicas, 
levando a uma quebra das redes complexas de interação que 
giram em torno dela. Dessa forma, a defaunação e os conse-
quentes efeitos em cascata afetam a dinâmica, a estrutura e 
o funcionamento dos ecossistemas.

Como discutido anteriormente, os diferentes processos 
que ocorrem no âmbito das comunidades afetam potencial-
mente o ecossistema do qual fazem parte. Considerando que 
comunidades compõem ecossistemas dinâmicos, o ciclo de 
matéria e energia pode ser pensado como um movimento 
entre compartimentos dos ecossistemas. Em todos os ciclos, 
observa-se que, independentemente do caminho, a matéria 
passa por diferentes compartimentos, os quais apresentam 
diferentes configurações biológicas e físico-químicas que 
afetam o destino da matéria e, consequentemente, alteram o 
funcionamento dos ecossistemas. Nesse sentido, Bustamante 
e demais autores (2018) discutem o papel relevante da comu-
nidade científica nas decisões sobre as emissões de gases 
produzidos por atividades antropogênicas e na proposição 
de ações para enfrentar os desafios científicos envolvidos 
no monitoramento de estoques de carbono e mudanças no 
uso da terra de biomas brasileiros. O desenvolvimento e 
aplicação de políticas públicas devem contabilizar esse tipo 
de serviço ecossistêmico na tomada de decisões que visam à 
conservação da biodiversidade. Isso se justifica porque áreas 
nativas, que contêm estoques de carbono em diferentes 
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compartimentos da matéria orgânica – tanto abaixo quanto 
acima do solo –, contribuem muito mais para o sequestro de 
carbono do que áreas com plantios de monoculturas, além 
de serem regiões que abrigam maior diversidade (FERREIRA 
et al., 2016).

Püttker e demais autores (2020), discutindo como a perda 
de hábitat tem efeitos na riqueza de espécies, descrevem 
os diferentes graus de fragmentação e sua variação entre 
hábitats distintos. Os autores utilizaram um banco de dados 
com diversas estimativas de riqueza de espécies para mais de 
mil localidades da Mata Atlântica brasileira. De acordo com 
seus resultados, a fragmentação de hábitat tem impactos 
negativos na riqueza de espécies animais. Em outro exemplo, 
ao considerar as possíveis relações causais entre precipita-
ção, produtividade e heterogeneidade de hábitats, Gouveia 
e demais autores (2014) utilizaram essas variáveis ambientais 
para avaliar o padrão de riqueza de espécies de primatas e 
sua correlação com a distribuição de florestas. Como muitas 
das áreas com maiores índices de riqueza de primatas iden-
tificadas pelos autores estão na Amazônia brasileira, um 
melhor entendimento sobre a complexidade de hábitats da 
região pode apoiar previsões do impacto da remoção flores-
tal na riqueza de espécies de primatas do bioma.

A ciência vem demonstrando empiricamente o que algu-
mas teorias ecológicas têm proposto ao longo das décadas: 
ecossistemas com um número maior de espécies fornecem 
maior quantidade ou qualidade de serviços ecossistêmicos 
(DE GROOT et al. 2010), além de se recuperarem mais rapida-
mente após distúrbios, ou seja, comunidades e ecossistemas 
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mais diversos são mais resilientes e mais resistentes (HOBBS 
et al., 2009). A literatura especializada tem revelado que, 
quanto maior a riqueza de espécies, maior é a capacidade 
de restauração de ecossistemas e comunidades, tanto em 
ambientes terrestres quanto aquáticos (DOWNING; LEIBOLD, 
2010; WILLIS et al., 2018), o que tem implicações radicais para a 
restauração de ambientes degradados (TRUBINA, 2008) e para 
a manutenção de funções e serviços ecossistêmicos mais 
amplos e diversificados, conforme a biodiversidade aumenta 
(OLIVER et al., 2015). Essa relação é especialmente importante 
em ecossistemas de diversos biomas brasileiros, em que a 
diversidade de espécies e o endemismo são altos.

Entender a dinâmica das comunidades e o funcionamento dos 
ecossistemas a serem conservados é essencial para a restau-
ração ecológica de áreas já degradadas pela ação humana. 
Para a restauração ecológica, é necessário ter e conhecer um 
ou mais ecossistemas de referência, e, se possível, espacial-
mente próximos, para que sejam utilizados como modelo. Na 
ausência de opções espacialmente próximas, o ecossistema 
modelo pode ser estabelecido por meio de uma combinação do 
conhecimento da sua estrutura anterior com o conhecimento 
de ecossistemas similares intactos, além do uso de informa-
ções culturais e históricas. Com base nesse modelo, é possível 
estabelecer metas a serem atingidas, como um número apro-
ximado de espécies, a presença de espécies-chave e também 
daquelas que afetam ou regem a dinâmica florestal. Dessa 
forma, o monitoramento de alguns atributos-chave utilizados 
como indicadores é essencial para a compreensão da efeti-
vidade da restauração quando comparada ao ecossistema 
de referência.
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De maneira geral, um ecossistema restaurado deve:

1.	 Conter um conjunto de espécies similar ao do ecossis-
tema de referência;

2.	 Não conter ou ter sob controle o número de espé-
cies invasoras;

3.	 Conter todos os grupos funcionais necessários ao funcio-
namento do ecossistema ou não ter restrição para que 
representantes desses grupos cheguem ao ecossistema;

4.	 Ter ambiente físico adequado para suporte e desenvol-
vimento da comunidade restaurada;

5.	 Apresentar funcionamento aparentemente adequado, 
sem problemas evidentes;

6.	 Estar integrado a uma paisagem que permita fluxo entre 
hábitats e interações ecológicas;

7.	 Estar isento ou minimizar o impacto de fatores 
de degradação;

8.	 Ser resistente e resiliente a perturbações naturais;

9.	 Ser autossustentável, assim como o ecossistema de refe-
rência, apresentando períodos naturais de flutuação em 
sua composição e funcionamento.

Para a Mata Atlântica, estudos recentes mostram que 
mecanismos de restauração podem reverter a degradação 
do ambiente, possibilitando triplicar, em apenas 60 anos, a 
quantidade de carbono sequestrado em áreas florestais em 
regeneração (MARQUES et al., 2016).
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Estudos científicos têm mensurado em termos monetários 
o valor dos serviços prestados naturalmente pelos ecossis-
temas (KUNZ et al. 2011). Análises dessa natureza ainda são 
incipientes no Brasil, mas têm sido cada vez mais frequen-
tes as investigações que mensuram o impacto econômico 
dos serviços ecossistêmicos prestados por vertebrados, 
como o controle de pragas agrícolas por morcegos e aves 
(LIBRÁN-EMBID et al., 2017; BOESING et al., 2017). Por essa razão, 
é imprescindível conservar os fragmentos ainda restantes e 
que abrigam maior diversidade de espécies. Caso tenhamos 
que escolher entre um e outro, devemos priorizar os que 
resguardam a maior diversidade genética, taxonômica e 
funcional possível.

Paisagens

De acordo com Metzger (2001, p. 4), "um mosaico heterogê-
neo formado por unidades interativas, sendo esta heteroge-
neidade existente para pelo menos um fator, segundo um 
observador e numa determinada escala de observação”. As 
paisagens representam áreas que variam substancialmente 
entre os lugares, em geral incluindo múltiplos ecossistemas. 
Em seus estudos, a ecologia de paisagem faz uso de dados 
de sensoriamento remoto para mensurar fatores como a 
cobertura do solo, os tipos de vegetação, a presença humana 
na paisagem e de corpos d’água, entre outros, os quais 
podem ser incluídos em modelos que avaliam as respostas 
das comunidades a essa heterogeneidade (THUILLER et al., 
2004). No âmbito da paisagem, é possível antecipar os efeitos 
de ameaças antrópicas e identificar as melhores estratégias 
para a conservação da biodiversidade, como definir a malha 
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de áreas protegidas, uma vez que esses modelos associam 
a distribuição das espécies a diferentes cenários, como os 
previstos para o aquecimento global ou o atual cenário de 
uso da terra para fins agrícolas (FALEIRO et al., 2013; LEMES; 
LOYOLA, 2014).

Com o avanço do desmatamento, grandes áreas de hábitat 
são perdidas, acarretando a perda de espécies de vertebra-
dos e invertebrados. Ao reduzir áreas de vegetação nativa, 
levando à perda de hábitat, também ocorre a fragmentação 
de hábitat, outro processo que reduz o tamanho popula-
cional de vertebrados e invertebrados e gera implicações 
profundas no estado de conservação de espécies e comu-
nidades, uma vez que habitats mais diversos (e de áreas 
mais extensas) geralmente contêm maior diversidade de 
espécies (MACARTHUR; WILSON, 1963). Nesse sentido, uma 
das contribuições mais significativas sobre esse entendi-
mento foi o surgimento da Teoria da Biogeografia de Ilhas 
(TBI) (MACARTHUR; WILSON, 1967). A TBI propõe que o número 
de espécies presentes em uma ilha não está condicionado 
apenas ao seu tamanho, mas também ao seu grau de isola-
mento, aferido pela distância do continente ou de outra ilha, 
consideradas áreas fontes.

Os modelos que deram corpo à TBI têm a premissa de que 
as ilhas funcionam como um sistema fechado, em que a 
dispersão influencia as comunidades em várias escalas (local, 
regional, global), as quais detêm um número de espécies 
resultante do equilíbrio entre as taxas de colonização e 
extinção. Desde então, a teoria não se resume apenas a 
ilhas oceânicas e foi expandida para outros hábitats, nos 
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quais as “ilhas” podem se referir a qualquer hábitat isolado 
por um ambiente inadequado às espécies. Esses hábitats 
isolados pela fragmentação podem ser representados por 
topos de montanha, clareiras no meio da mata, tipos de solos, 
lagos rodeados por terra seca ou florestas fragmentadas 
circundadas por paisagens alteradas pelo homem. Assim, as 
métricas em paisagens incluem, em seus parâmetros, uma 
série de fatores relacionados às comunidades a seus hábitats 
(ou seja, suas ilhas), como as taxas de dispersão, os filtros 
ambientes, a estrutura de comunidades, a distância entre 
os hábitats, o grau de conectividade entre elas, os efeitos 
de borda, entre outros.

Sob essa perspectiva de investigação, os hábitats são defini-
dos como um espaço ou ecossistema utilizado por espécies 
animais ou vegetais, no qual é encontrado um conjunto de 
condições e recursos ideais para desenvolvimento, repro-
dução e sobrevivência. Na paisagem, também podem ser 
chamados de manchas, que são áreas homogêneas numa 
determinada escala, que se distinguem das unidades vizi-
nhas e têm extensões reduzidas e não lineares. Os hábitats 
também podem ser chamados de fragmentos, que são 
manchas originadas pela fragmentação de uma área antes 
contínua, em que aconteceu uma subdivisão promovida pela 
ação do homem. Essa subdivisão de hábitats gera um espaço 
entre eles, chamado de "matriz". As matrizes podem ser áreas 
de pastagem, cultivos agrícolas ou áreas urbanas, as quais 
podem ser mais ou menos permeáveis para as espécies que 
ocorrem nessas paisagens (Figura 2).
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A permeabilidade da matriz depende das características 
ecológicas das espécies e geralmente é mediada pela sua 
capacidade de dispersão. Se uma metapopulação2 ou meta-
comunidade3 vive dentro de uma paisagem cuja matriz é 
intransponível, é preciso que os manejadores estabeleçam 
condições e ações para o fluxo dos indivíduos, como a imple-
mentação de corredores ecológicos entre as manchas de 
hábitat e a manutenção ou criação de “trampolins ecológi-
cos”. Os corredores ecológicos são áreas homogêneas que 
ligam dois ou mais fragmentos e facilitam o deslocamento 
dos indivíduos, enquanto trampolins ecológicos são peque-
nas manchas de hábitat dispersas pela matriz que podem 
funcionar para algumas espécies como pontos de parada 
durante o fluxo entre manchas (Figura 2). Ambos têm se 
mostrado valorosos para resguardar os serviços e funções 
de um ecossistema, além de combater os efeitos da fragmen-
tação de hábitats (SEOANE et al., 2010).

Numa determinada paisagem, a presença de corredores 
ecológicos garante a movimentação natural dos indivíduos. 
A implementação de corredores ecológicos favorece ações 
de manejo que incorporam translocações entre indivíduos 
de subpopulações, assim como reintroduções de indivíduos 
oriundos de cativeiros que podem contribuir com o repovoa-
mento das paisagens. Um exemplo de programa de manejo 
de metapopulações em escala de paisagens realizado no 

2	 Um conjunto de subpopulações de uma mesma espécie que não está 
ligada entre si, mas possui diversos processos em comum e indivíduos 
que se movem de uma população para outra.

3	 Um conjunto de comunidades em interação que está ligado pela dispersão 
de indivíduos entre comunidades locais.
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Brasil, e que vem obtendo sucesso na conservação da espé-
cie, é o projeto de longa duração para a conservação dos 
micos-leões-pretos (Leontopithecus chrysopygus), desenvol-
vido pelo Instituto de Pesquisas Ecológicas (IPÊ).4

Outro fator cujo impacto varia em função das característi-
cas das espécies é o efeito de borda. Com a fragmentação, 
o perímetro dos novos fragmentos (borda) fica exposto a 
diferentes níveis de fatores físicos, químicos e/ou biológi-
cos, como luminosidade, umidade, presença de predadores 
e contaminação por pesticidas, que afetam a sobrevivência 
ou permanência de determinadas espécies naquele local. 
Os estudos de paisagem e seus diferentes conceitos e clas-
sificações – fragmento, matriz, conectividade, corredores 
ecológicos, efeito de borda, entre outros – representaram um 
avanço significativo no delineamento de estratégias conser-
vacionistas em diferentes níveis de organização biológica. 
Por exemplo, entre os diferentes debates associados ao 
amadurecimento da biologia da conservação, os estudos 
de paisagens trouxeram entendimentos ao debate conhecido 
como “SLOSS” (Single Large or Several Small, sigla em inglês 
para “único grande ou vários pequenos”). Basicamente, a 
discussão questionava se a melhor estratégia para conser-
var a biodiversidade em determinada região seria preservar 
uma única área grande (um fragmento de 10.000 hectares) ou 
muitas áreas pequenas (quatro fragmentos de 2.500 hecta-
res) (DIAMOND, 1975; DIAMOND, 1976). Assim, o surgimento e 
avanço da ecologia de paisagens contribuíram para o enten-
dimento sobre os melhores cenários para criar a malha de 

4	  O site do projeto pode ser acessado pelo link: https://ipe.org.br/.

https://ipe.org.br/
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unidades de conservação e conservar a biodiversidade no 
mundo fragmentado que vivemos (SHAFER, 1997; PRIMACK; 
RODRIGUES, 2001) (Figura 2).

Essa dinâmica é exemplificada na Figura 2, baseada no 
trabalho de Schaffer (1997). A primeira porção, identificada 
pela letra “a”, explicita os conceitos de manchas/fragmentos, 
matriz, corredores ecológicos e trampolins ecológicos em 
uma paisagem hipotética. A segunda, “b”, ilustra os melhores 
e piores cenários para conservação de manchas e delimitação 
de unidades de conservação (de cima para baixo: efeito do 
tamanho, número, proximidade, conectividade, formato e 
efeito de borda).

Figura 2: Alguns conceitos relacionados à ecologia de paisagem
Fonte: elaborado pelos autores.

A configuração espacial dos diferentes elementos que consti-
tuem uma paisagem (número, tamanho e grau de isolamento 
de manchas, permeabilidade da matriz, entre outros) afeta 
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diretamente as espécies ali inseridas, desde a composição 
das comunidades até o comportamento de movimentação 
dos indivíduos. Por exemplo, Almeida-Gomes e demais 
autores (2016) observaram que as assembleias de anfíbios 
anuros são moldadas pelo tamanho dos fragmentos de Mata 
Atlântica estudados. Os autores observaram que fragmentos 
florestais maiores apresentam mais espécies e maior diver-
sidade de modos reprodutivos quando comparados a frag-
mentos menores. Eles observaram também que paisagens 
com predomínio de floresta contínua mantêm uma maior 
diversidade de espécies do que paisagens fragmentadas. Em 
outro estudo, Da Silva e demais autores (2015) destacaram a 
importância do tamanho, isolamento e visibilidade do frag-
mento e da permeabilidade da matriz como fatores que expli-
cam a ocorrência dos primatas Callicebus nigrifrons, Callithrix 
aurita e Sapajus nigritus. Os autores destacam que entender 
o efeito de aspectos como a permeabilidade da matriz e a 
visibilidade de fragmentos vizinhos é essencial em estudos 
de paisagens, uma vez que esses aspectos influenciam 
fortemente o movimento de espécies entre fragmentos com 
consequências em vários processos ecológicos relacionados 
ao fluxo gênico. As diferentes configurações das paisagens 
moldadas pela intensa fragmentação de hábitats atingem 
diretamente as redes complexas de interações ecológicas. 
Hagen e demais autores (2012) apontam que os traços das 
diferentes espécies (habilidade de dispersão, tamanho do 
corpo etc.) são determinantes quanto às diferentes respos-
tas mensuradas nas redes de interação conforme variam as 
características das paisagens em que estão inseridas, como 
tamanho e grau de isolamento dos fragmentos, tamanho e 
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permeabilidade da borda dos fragmentos e permeabilidade 
da matriz circundante. 

A estrutura da paisagem também influencia o controle 
da abundância de insetos considerados pragas agrícolas. 
Boesing e demais autores (2017) descobriram que a supres-
são de pragas pelas aves era frequentemente mais alta em 
paisagens com maior cobertura de hábitat nativo, maior 
heterogeneidade de composição e em áreas agrícolas mais 
próximas dos hábitats nativos. Enquanto a maioria dos inse-
tos predados por aves é composta por espécies generalistas 
de hábitat, uma fração substancial dos serviços de controle 
de pragas em regiões tropicais foi mediada por espécies 
dependentes de hábitat, sugerindo uma ligação entre o 
gerenciamento de conservação e a manutenção dos serviços 
de controle de pragas. Essas descobertas podem ser aplica-
das a esforços para gerenciar e projetar paisagens capazes 
de apoiar a biodiversidade e os serviços ecossistêmicos de 
controle de pragas em múltiplas escalas espaciais. Librán-
Embid e demais autores (2017), ao investigarem o efeito posi-
tivo de aves e morcegos no controle de pragas, destacam a 
importância de empregar uma análise em várias escalas em 
sistemas nos quais várias espécies, que percebem a paisagem 
de maneira diferente, estão fornecendo serviços ecossistê-
micos. Esses resultados sugerem que os serviços prestados 
por vertebrados voadores são modulados por processos 
que ocorrem em diferentes escalas espaciais. As áreas com 
alta cobertura florestal local – que, em geral, contêm mais 
vertebrados voadores – podem estabelecer interações nega-
tivas. Um exemplo é a predação de artrópodes, que é mais 



50

frequente em ambientes com alta cobertura florestal do que 
em áreas com baixa cobertura florestal.

Macroecologia

Uma das características ecológicas mais importantes e 
observadas na macroecologia são os gradientes climáticos 
e latitudinais. A influência do clima atual sobre padrões de 
grande escala de riqueza de espécies tem sido frequen-
temente comprovada (WILLING et al., 2003; HAWKINS et al., 
2003; DINIZ-FILHO et al., 2004; KASPARI et al., 2004), e, assim, 
a macroecologia tem auxiliado na proposta de planos de 
conservação em grandes escalas, fundamentando-se no 
conhecimento da distribuição passada e presente da espécie 
em questão. Kerr e demais autores (2007), em uma revisão 
sobre as contribuições da macroecologia para a solução de 
problemas causados pelas mudanças climáticas globais, 
salientam que a macroecologia tem se mostrado uma ferra-
menta eficaz na previsão dos impactos das mudanças globais 
nas espécies. Embora as causas dos padrões ecológicos em 
grande escala ainda necessitem de melhores explicações, os 
avanços nos estudos macroecológicos têm levado ao enten-
dimento sobre os mecanismos e processos que governam a 
origem e a manutenção da biodiversidade (HAWKINS, 2004).

No caso de espécies classificadas como “deficiente de 
dados” ("Data Deficient" ou "DD", na sigla em inglês), que 
são aquelas para as quais há informação insuficiente para 
aplicar critérios e atribuir a elas uma categoria de ameaça, 
muitos autores têm apontado que essas espécies podem 
estar atualmente sob alto risco de ameaça (HOWARD; BICKFORD, 
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2014; NORI; LOYOLA, 2015). Medidas cautelosas para considerar 
apropriadamente essas espécies em estratégias e políticas 
conservacionistas são essenciais para delinear e executar 
planos de manejo e gestão da biodiversidade ( JARIC et al., 
2016; TRINDADE-FILHO et al., 2012). Nori e demais autores 
(2018) mapearam a distribuição de 1.578 espécies de anfíbios 
categorizadas pela International Union for Conservation of 
Nature (IUCN) como deficientes de dados e definiram áreas 
prioritárias para pesquisa sobre esse grupo. Os autores 
demonstraram que a coleta de informações biológicas sobre 
as espécies de apenas 0,4% da área total do mundo poderia 
esclarecer o status de conservação de mais de 80% das espé-
cies de anfíbios categorizadas como DD.

A macroecologia utiliza modelagem preditiva de distribui-
ção geográfica, a qual vem se tornando uma ferramenta 
importante em estudos de ecologia e conservação (COSTA 
et al., 2010). Ela tem sido usada para respaldar ações gover-
namentais (TÔRRES; VERCILLO, 2012), predizer a distribuição 
atual das espécies, discutir padrões de riqueza e modelar 
sua distribuição em relação às mudanças climáticas globais 
(LEMES; LOYOLA, 2014). Além de incluir o estudo da expan-
são em espécies invasoras, a modelagem de distribuição 
geográfica contribui para avaliar o prognóstico dos efeitos 
das mudanças climáticas sobre a biodiversidade, delinear 
planos para conservação de espécies ameaçadas e/ou infe-
rir a influência da heterogeneidade de hábitats no padrão 
espacial da biodiversidade.

Ao investigarem a relação entre riqueza de espécies e 
tipos de hábitats em grandes escalas geográficas, Alves 
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e demais autores (2018) descobriram que a compreensão 
dos gradientes geográficos da diversidade de morcegos e 
de seus determinantes ambientais é mais complexa do que 
se pensava. Portanto, a relação entre a riqueza de espécies 
de morcegos e o meio ambiente não é constante no espaço 
geográfico. Ainda, as contribuições compartilhadas entre 
heterogeneidade ambiental, energia e sazonalidade são 
mais importantes do que suas contribuições isoladas. Já para 
padrões geográficos de diversidade filogenética de mamí-
feros terrestres, Peixoto e demais autores (2018) encontram 
que elevações mais altas foram associadas aos maiores índi-
ces, demonstrando que a capacidade de dispersão é essen-
cial para determinar a resposta de diferentes linhagens às 
barreiras geográficas e ambientais.

Nesse contexto, ecólogos são cada vez mais confrontados 
com questões que, de uma maneira ou de outra, envolvem 
análises e predições ao longo de vastas áreas geográfi-
cas e períodos de tempo. Restam poucas dúvidas de que 
muitos dos problemas que lidam com sistemas ambientais 
têm componentes em grandes escalas. Embora ecólogos 
tenham tido sucesso em responder a questões, testar hipó-
teses científicas e desenvolver teorias em pequenas escalas, 
eles agora estão rapidamente empregando novas técnicas 
que facilitam o estudo de processos regionais em escalas 
maiores, abordagens típicas de estudos macroecológicos 
(SORANNO; SCHIMEL, 2014).
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Observações finais, perspectivas e desafios

Na literatura sobre a História humana, uma grande quanti-
dade de trabalhos tem investigado o impacto do Homo sapiens 
nos ecossistemas naturais desde o seu florescimento como 
espécie. De acordo com Harari (2015), a primeira onda de 
extinção que acompanhou a disseminação de nossos 
ancestrais caçadores-coletores antecedeu a segunda onda 
de extinção, que seguiu a disseminação dos agricultores e 
nos dá uma perspectiva importante sobre a terceira onda 
de extinção, causada, hoje, pela atividade industrial e pelo 
avanço agropastoril. O autor salienta que é ingênuo acredi-
tarmos que nossos ancestrais viveram em harmonia com a 
natureza, lembrando que:

[...] o Homo sapiens já era o recordista, entre todos os 
organismos, em levar as espécies de plantas e animais 
mais importantes à extinção. Temos a honra duvidosa 
de ser a espécie mais mortífera nos anais da Biologia. 
(...) Se as coisas prosseguirem no ritmo atual, é provável 
que baleias, tubarões, atuns e golfinhos sigam os dipro-
todontes, as preguiças-gigantes e os mamutes rumo 
ao desaparecimento. De todas as grandes criaturas do 
mundo, os únicos sobreviventes da inundação humana 
serão os próprios humanos e os animais domésticos 
que servem como escravos na Arca de Noé (HARARI, 
2015, p. 109).

Considerando que a espécie humana surgiu há apenas 200 
mil anos e tendo em vista que o tempo médio de duração 
de uma espécie é de cerca de 1 milhão de anos, a nossa 
espécie está apenas em sua adolescência. Como Ehrlich e 
Pringle (2008) colocam, o H. sapiens se comporta como uma 
espécie narcisista, que pressupõe a própria imortalidade, 
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tratando mal os ecossistemas que nos geraram e ainda nos 
amparam, sem pensar nas consequências de nossas ações. 
Devemos, portanto, tomar consciência do nosso papel no 
gerenciamento da biodiversidade e de reflexões e ações que 
garantam que, no futuro, ainda possamos observar essa 
grandeza de formas de vida. Embora a ecologia e a biologia 
da conservação tenham amadurecido e incorporado uma 
gama de teorias e ferramentas metodológicas, a escassez 
de dados de história natural ainda é característica de todos 
os ramos das ciências biológicas, indispensáveis para o 
entendimento acurado sobre a biodiversidade. Apesar dos 
crescentes esforços para reunir dois séculos de inventários 
sobre biodiversidade em um conjunto de dados compreen-
sivo, muitas questões cruciais para a pesquisa em biodiver-
sidade permanecem sem respostas.

Hortal e demais autores (2015) atualizaram e revisaram as 
lacunas de conhecimento para proporcionar um melhor 
entendimento sobre a biodiversidade. Antes desse traba-
lho, respostas às quatro seguintes lacunas já haviam sido 
propostas: a lacuna de conhecimentos taxonômicos sobre 
as espécies (lineana), de distribuição geográfica (walla-
ceana), de abundância (prestoniana) e de padrões evolutivos 
(darwiniana). Nesse trabalho, também foi redefinida a lacuna 
hutchinsoniana, relacionada às tolerâncias abióticas de espé-
cies, que propuseram novas lacunas relativas ao limitado 
conhecimento sobre os atributos das espécies (raunkiærana) 
e suas interações bióticas (eltoniana). Os autores ressaltam 
que as lacunas de conhecimento sobre a biodiversidade preci-
sam ser cuidadosamente reconhecidas e quantificadas, já que 
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dados enviesados comprometem nossa capacidade de gerar 
predições acuradas sobre como poderá ser o cenário futuro.

Muitos campos de pesquisa estão passando por uma revolu-
ção metodológica, que tem sido particularmente empregada 
tanto na ecologia quanto nas E-researches – que consistem 
na aplicação de tecnologias de informação e comunicação. 
Em países desenvolvidos, a E-research já é utilizada com 
frequência por meio de redes computacionais nacionais, 
laboratórios e nuvens virtuais para compartilhamento de 
dados. Plataformas digitais de alta performance e aplicativos 
que monitoram e coletam dados têm sido uma tendência na 
comunidade científica. Em sintonia com essa abordagem mais 
integrada, o uso de ferramentas baseadas no emprego de um 
grande conjunto de dados (Big Data) tem encorajado avanços 
na ecologia por meio da busca de novos dados, integração de 
conjuntos de dados, meta-análises e revisões sistemáticas. 
Como dados de distribuição geográfica dependem de inven-
tários em campo, aqueles que forem utilizados para múltiplos 
estudos devem ser codificados de maneira a permitir a sua 
compatibilidade (MORRISON; YOUNG, 2016).

Entretanto, essa crescente ênfase social nos Big Data 
apresenta um problema para pesquisadores da área de 
biodiversidade: coletivamente, os ecólogos e biólogos em 
geral produzem uma tremenda quantidade de dados, mas 
a ecologia ainda não desenvolveu uma cultura de transparên-
cia e compartilhamento de dados ( JONES et al, 2006; ELLISON, 
2010; REICHMAN et al, 2011). Por muito tempo, a ecologia foi 
dominada, de fato, pelo que Heidorn (2008) define como 
long tail science, ou seja, a ciência conduzida por investigações 
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individuais, geralmente limitadas por escalas espaciais e 
temporais balizadas por modelos de fomento que fornecem 
capacidade limitadas para curadoria ou compartilhamento de 
dados. Esses problemas surgem devido à falta de incentivos 
para compartilhamento colaborativo de dados, especial-
mente no caso de dados ecológicos, que apresentam grande 
heterogeneidade ( JONES et al., 2006).

Seguindo seu curso de desenvolvimento e amadurecimento, 
tanto a ecologia quanto a biologia da conservação têm tido 
grandes avanços na coleta de dados sobre a biodiversidade 
em escalas regionais e global. Um dos megaprojetos mais 
recentes nesse sentido é o Map of Life (MoL),5 uma ferra-
menta on-line que tem o objetivo de representar a distribui-
ção de todas as espécies do planeta ( JETZ et al., 2012). Até 
setembro de 2015, o MoL continha 194 bancos de dados com 
mais de 937.000 espécies e mais de 370 milhões de regis-
tros. Outros projetos similares, como o Global Biodiversity 
Information Facility;6 The Catalogue of Life; The Encyclopedia 
of Life7 e o Paleobiology Database8 têm o potencial de 
fornecer recursos incalculáveis para o avanço de pesquisas 
ecológicas e programas de conservação (RIDDLE et al., 2011). 
No Brasil, iniciativas similares também reúnem dados sobre 
a biodiversidade do país, como o Specieslink;9 o Sistema 

5	  Disponível em: http://www.mol.org.

6	  Disponível em: http://www.gbif.org/.

7	  Disponível em: http://www.eol.org.

8	  Disponível em: http://paleobiodb.org.

9	  Disponível em: http://splink.cria.org.br/.

http://www.mol.org
http://www.gbif.org/
http://www.eol.org
http://paleobiodb.org
http://splink.cria.org.br/
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de Informação Sobre a Biodiversidade Brasileira (SiBBr)10 
e o Portal da Biodiversidade11. Devido ao crescimento, à 
complexidade e à diversidade de bancos de dados, também 
têm ocorrido avanços computacionais e analíticos, tais como 
o “aprendizado de máquina”, tradução livre para “machine 
learning” (PETERS et al., 2014), bem como a recente evolução 
de tecnologias on-line para utilizar e trabalhar com grande 
volume de dados ambientais (HAMPTON et al., 2013; VITOLO et 
al., 2015). Assim, esse progresso tem grande potencial para 
proporcionar avanços científicos no conhecimento sobre 
biodiversidade, e, dessa forma, determinar os novos rumos 
no campo da ecologia e da biologia da conservação.

Temos a certeza de que, neste texto, não chegamos nem 
próximo de abordar todo o campo teórico-prático da ecologia 
aplicada à conservação. Há assuntos e exemplos tão (ou até 
mais) importantes quanto os citados aqui e que podem ter 
ficado de fora dessa compilação. Entretanto, dado o cená-
rio ambiental brasileiro contemporâneo, entendemos que 
é preciso difundir e disseminar o que já sabemos sobre as 
áreas do conhecimento relacionadas à conservação da biodi-
versidade, além de dar continuidade a estudos científicos 
para melhor compreendê-la e, assim, conservá-la. Nesse 
instante histórico, assim como em muitos do passado, nós 
brasileiros somos detentores da fauna e da flora mais ricas de 
toda a América do Sul, com uma das mais majestosas biodi-
versidades do mundo. Precisamos cada vez mais delinear 
estratégias e ações aplicáveis. Precisamos de investimento 

10	 Disponível em: https://www.sibbr.gov.br/.

11	  Disponível em: https://portaldabiodiversidade.icmbio.gov.br/portal/.

https://www.sibbr.gov.br/
https://portaldabiodiversidade.icmbio.gov.br/portal/
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em pesquisas. Precisamos do trabalho e das opiniões de 
profissionais capacitados, que balizam suas decisões em 
pressupostos da ciência, não na hipocrisia política ou em 
ações que só visam ao lucro. Somente uma sociedade cons-
ciente da megadiversidade de seu país é capaz de identificar 
um discurso progressista meramente mercantilista, imbuído 
em uma prática negadora da vida, poluidora do mar, dos rios, 
dos campos, devastadora de biomas e variedades genéticas 
únicas. Precisamos aprender que não há como pensar em 
desenvolver um país sem considerar sua riqueza biológica e 
sem elaborar planos para sustentá-la.
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O que é a paleobiologia da conservação? 

A paleobiologia da conservação é uma disciplina nova, que 
surgiu a partir de discussões no início dos anos 2000, passou  
por um processo de maturação e agora se encontra ideal-
mente preparada para definições e determinações de metas 
acordadas por meio do debate acadêmico (FLESSA, 2002; DIETL; 
FLESSA, 2011; DIETL et al., 2015; BARNOSK, 2017; TYLER, 2018). Em 
2001, o termo “paleobiologia da conservação” foi introduzido 
pela comunidade paleontológica durante uma sessão especí-
fica de um evento da Convenção Paleontológica da América 
do Norte. A sessão foi chamada de “Novos usos para os 
mortos: contribuições paleobiológicas para paleobiologia da 
conservação", e o termo foi empregado pela primeira vez em 
uma publicação científica por Simões e demais autores (2009).

A paleobiologia da conservação é, portanto, uma disciplina 
sintética que procura aplicar teorias e ferramentas analíticas 
da paleontologia para a solução de problemas relacionados 
à conservação da biodiversidade. Sua grande vantagem está 
atrelada ao fato de ser a única que possibilita a identificação 
de fenômenos que estão além da limitada escala de tempo 
das experiências humanas. Dados paleontológicos ou paleo-
biológicos são importantes, pois fornecem uma perspectiva 
a longo prazo sobre os sistemas modernos. Dessa forma, 
essa disciplina contribui para o desenvolvimento de políticas 
de conservação mais efetivas diante de um futuro incerto.

Existem duas abordagens complementares na paleobiologia 
da conservação. A primeira é denominada "abordagem near-
-time", ou seja, numa escala de tempo mais recente. Nesse 
caso, as abordagens estão concentradas em dados de um 
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passado mais recente – há poucos milhares de anos – para 
fazer extrapolações para a atualidade. A segunda aborda-
gem é denominada "deep-time", numa escala de tempo mais 
profunda. Nesse caso, leva-se em conta a totalidade da histó-
ria da vida como um laboratório ecológico e evolutivo natural.

Dados geo-históricos e sua importância

Na primeira metade da década dos anos 2000, alguns auto-
res começaram a perceber que estudos sobre conservação 
da biodiversidade ainda estavam muito concentrados em 
escalas de tempo curtas, as quais variavam de poucos anos 
a décadas. Algumas das possíveis explicações para o uso 
limitado de dados geo-históricos por biólogos da conserva-
ção incluem a falta de conhecimento sobre a disponibilidade 
desses dados ou mesmo uma relutância em usá-los. Essa 
resistência está possivelmente associada à falta de confiança 
em extrapolar os dados geo-históricos para ações e políticas 
de conservação. Segundo críticos, pelo fato de esses dados 
não serem oriundos de experimentos replicados e bem 
controlados em laboratório, as interpretações se tornariam 
muito incertas, colocando em dúvida a adequabilidade de tais 
informações. Apesar de essas críticas serem válidas, estudos 
tafonômicos podem minimizar distorções sobre as interpre-
tações do registro fossilífero. Experimentos em ambiente 
natural e em condições controladas de laboratório sobre a 
formação do registro fóssil são alguns exemplos que serão 
explicados adiante.

Os dados geo-históricos podem ser compreendidos em três 
grandes grupos: geoquímicos, litológicos e paleobiológicos 
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(Figura 1). Os dados geoquímicos incluem isótopos estáveis 
(como carbono, nitrogênio e oxigênio). Já os dados litológicos 
abrangem parâmetros ligados aos sedimentos, como tama-
nho dos grãos, estruturas sedimentares e traços fósseis. Por 
fim, os parâmetros paleobiológicos incluem tamanho e massa 
corporal, distribuição geográfica, estrutura trófica, abundân-
cia relativa e traços de DNA ou RNA preservados em fósseis.

Figura 1: Diagrama que resume a natureza dos dados 
geo-históricos
Fonte: elaborado pelo autor.

Em suma, os dados geo-históricos, em conjunto com modelos 
matemáticos e dados ecológicos de natureza observacio-
nal e experimental, compõem um corpo de informações 
integradas e mais completas, que ajudarão os biólogos da 
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conservação a pensar nas melhores estratégias e ações de 
conservação em próximas décadas e séculos (Figura 2).

Dados 
ecológicos

Dados 
geo-históricos

Modelagem 
matemática

Informações 
integradas

Figura 2: Diagrama indicando a sobreposição e integração dos 
dados geo-históricos, ecológicos e modelagens em paleobiologia 
da conservação
Fonte: elaborado pelo autor.

Tafonomia

A origem etimológica do termo “tafonomia” provém do grego 
tafos, que significa "sepultamento", e nomos, que significa 
"lei". Assim, tafonomia é uma disciplina da paleontologia e 
da arqueologia que objetiva o estudo e a compreensão dos 
processos de preservação e do modo como eles afetam a 
informação no registro fóssil (BEHRENSMEYER; KIDWELL, 1985). 
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Uma definição clássica dada por Efremov (1940) propõe que 
a tafonomia é o estudo da transição de restos animais da 
biosfera para a litosfera. No entanto, esse conceito se expan-
diu para incluir todos os tipos de restos orgânicos e seus 
vestígios. A tafonomia, enquanto ciência, pode servir como 
uma abordagem pragmática para entender a preservação do 
registro fossilífero e arqueológico, assim como um concei-
to-chave para uma busca mais ampla por conhecimento 
sobre processos de mudanças que estão sempre presentes 
no mundo natural (BEHENSMEYER et al., 2018). 

Os estudos tafonômicos se ramificam em duas abordagens: 
bioestratinomia e diagênese dos fósseis (HOLZ; SIMÕES, 2002). 
A bioestratinomia se refere à história sedimentar dos restos 
de organismos até o momento de soterramento. Durante a 
fase bioestratinômica, estão envolvidas as etapas de morte, 
decomposição, desarticulação, transporte e soterramento 
dos restos. A diagênese dos fósseis, por sua vez, abrange os 
processos físicos, químicos e biológicos que alteram os restos 
dos organismos após o soterramento. Assim, a importância 
de estudos tafonômicos repousa na possibilidade de inter-
pretar adequadamente uma assembleia fossilífera, no que 
diz respeito à sua gênese. Como consequência, informações 
paleobiológicas, paleoecológicas e paleoambientais podem 
ser acessadas.

Observações atualísticas nos permitem realizar extrapola-
ções para o passado e identificar enviesamentos tafonômicos 
numa assembleia fossilífera. Esse é um ramo denominado 
tafonomia atualística ou tafonomia experimental. Simulações 
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e experimentos controlados, seja em laboratório ou ambiente 
natural, são atividades desse ramo da tafonomia. 

Os tipos de danos tafonômicos que nos permitem identificar 
enviesamentos são classificados de acordo com sua natureza. 
Esses danos podem ser de origem física (abrasão e fragmen-
tação), química (dissolução, precipitação e alteração de cor) e 
biológica (bioerosão, bioturbação e incrustação). Abrasão é 
o processo de desgaste dos restos, tais como ossos, dentes 
e conchas, resultando do atrito dos restos com o substrato 
em que se encontra, ou mesmo com a água circundante. Um 
exemplo é o desgaste físico observado em ossos e conchas 
transportados em ambientes fluviais. O contato com o sedi-
mento, como areias, seixos e cascalhos, num ambiente de 
alta energia, provoca um desgaste nas bordas dos elementos 
esqueléticos, dando um aspecto de polimento e arredon-
damento ao material. Em ambientes marinhos, conchas de 
moluscos tendem a perder sua ornamentação à medida que 
os processos abrasivos são mais intensos. 

A fragmentação dos restos é um outro processo que pode 
estar relacionado a ambientes de alta energia. Isso vai depen-
der da natureza do esqueleto, do tipo de organismo e do 
ambiente. Em geral, os ossos podem sofrer fraturas ao serem 
transportados em ambientes de alta energia, como pelos rios, 
mas também podem ser fragmentados por pisoteamento de 
outros animais, ação de predadores, carniceiros ou mesmo 
pela ação humana. Os padrões de fraturas também dão indí-
cios sobre a história da partícula bioclástica. Ossos recentes 
ou frescos são bastante resistentes a quebras ou fraturas. 
Caso um osso longo fresco (fêmur, tíbia, úmero, rádio, ulna) 
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seja fragmentado na região da diáfise (centro do osso), ele 
apresentará um padrão de fratura irregular e pontiagudo. 
Esse padrão se dá pela presença de fibras colágenas, que dão 
resistência ao osso. No entanto, com a perda de colágeno e a 
precipitação de minerais em sua estrutura interna, os ossos 
podem ser fraturados mais facilmente. Nesse caso, as bordas 
da região fraturada exibirão padrões mais regulares.

Outros sinais de origem física sobre a superfície dos ossos, 
como marcas de estrias ou rachaduras, indicam estágios de 
intemperismo (Figura 3). Essas rachaduras resultam da expo-
sição aérea de ossos à radiação solar, variações de tempera-
tura (mais altas durante o dia e mais baixas durante à noite) 
e umidade. Em geral, todos esses fatores contribuem para a 
perda de fibras colágenas dos ossos, o que torna o osso mais 
friável e suscetível à desintegração. Assim, quanto maior a 
quantidade de rachaduras e estrias na superfície óssea, mais 
avançado deve ser seu estágio de intemperismo.

Quanto aos processos de origem química, a dissolução 
resulta de um desequilíbrio químico entre a água circundante 
e o resto esquelético. Em geral, ambientes com solução mais 
ácida dissolvem os restos esqueléticos, mas também facilitam 
a precipitação de alguns minerais. O aumento dos níveis de 
CO2 na água, devido ao processo de decomposição de matéria 
orgânica, eleva os níveis de acidez. A precipitação ocorre nos 
pontos em que há uma supersaturação, geralmente de carbo-
nato de cálcio, material que atua como cimento, agregando 
restos de bioclastos. Esse processo é comum em ambientes 
marinhos e no interior de cavernas calcárias. A alteração 
de cor é um processo que também ocorre em elementos 
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esqueléticos depositados em ambientes subaquáticos. Essa 
alteração de coloração pode ser correlacionada à precipita-
ção de minerais (POKINES; HIGGS, 2015). Por exemplo, ossos 
depositados em fundos de rios ou lagos apresentam uma 
coloração que varia de preto, marrom ou avermelhado. Tais 
padrões podem estar associados à precipitação de grupos 
de minerais contendo ferro.

Por fim, a bioerosão é um dos principais processos de origem 
biológica. Trata-se de um conjunto de interações biogeo-
químicas que alteram os bioclastos. Os principais agentes 
causadores de bioerosão incluem as algas, fungos, bivalves, 
gastrópodes e os artrópodes.

A ação de vertebrados também pode ser considerada um 
tipo de bioerosão. Por exemplo, pequenos mamíferos 
frequentemente são presas de corujas. Durante a digestão, 
as corujas não conseguem dissolver os ossos e pelos, restos 
regurgitados pelas corujas. O fato importante aqui é que 
os restos ósseos apresentarão sinais de corrosão química 
ocasionados pela ação do ácido gástrico. A incrustação é um 
outro processo de origem biológica, que pode ser definido 
como o estabelecimento de um organismo sobre outro. A 
incrustação biológica é um processo comum em ambiente 
marinho, em que as conchas de moluscos são incrustadas 
por foraminíferos, cracas ou outros moluscos.

Todos os exemplos supracitados mostram as informações 
fornecidas por observações de simples feições macroscópicas 
a respeito de antigos ambientes de deposição. Aqui, foram 
mencionados apenas alguns exemplos de invertebrados e 
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vertebrados, mas há feições específicas para cada grupo 
de organismos que podem ser associadas a contextos de 
deposição distintos. Tudo isso exemplifica, apenas parcial-
mente, a importância da tafonomia como ferramenta para 
compreender paleoambientes. Nas próximas sessões, alguns 
estudos de caso mostrarão de forma mais clara a relação de 
dados geo-históricos com a conservação da biodiversidade.

Fragmento de costela

Figura 3: Fragmentos de fósseis de mamíferos. À esquerda, 
osso longo não identificado com maior grau de abrasão física e 
arredondamento das bordas. À direita, fragmento de costela de 
mamífero. As setas indicam marcas de estrias e rachaduras

Fonte: elaborado pelo autor.

Dados geoquímicos

Conforme o mencionado previamente, a natureza dos 
dados geoquímicos está baseada principalmente na razão 
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isotópica de elementos químicos. Isótopos são elementos 
que possuem o mesmo número atômico, ou seja, mesmo 
número de prótons, mas diferentes números de nêutrons. 
Para exemplificar, pensemos nos isótopos de carbono. As 
versões do elemento carbono são bastante variadas, mas os 
isótopos 12C e 13C são os de maior interesse para nossa discus-
são. Os isótopos de carbono podem ser usados para inferir a 
paleodieta em fósseis. Primeiramente, é preciso compreen-
der algumas das diferenças fisiológicas entre as plantas. As 
plantas podem ser classificadas fisiologicamente em três 
grupos, de acordo com as rotas bioquímicas tomadas durante 
a fotossíntese. Plantas do tipo C3 são geralmente adaptadas 
a ambientes mais úmidos, nos quais há abundância de água, 
e por essa razão essas plantas esbanjam água durante seus 
processos metabólicos. As plantas C4, por outro lado, são 
mais bem adaptadas para viver em ambientes secos, pois 
tendem a ser econômicas no uso de água. Por fim, as plantas 
CAM também são adaptadas a ambientes secos. Algumas das 
consequências desses padrões bioquímicos são as diferentes 
razões isotópicas incorporadas na biomassa dessas plantas. 
As plantas C3 apresentam valores da razão 13C/12C (ou apenas 
δ13C), dada em partes por mil, muito baixos (entre -20‰ e 
-35 ‰). Já as plantas C4 apresentam valores mais altos (entre 
-9‰ e -15 ‰), enquanto os valores das plantas CAM podem 
ser intermediários (DEINES, 1980).

Quando os animais herbívoros se alimentam das plantas, 
eles incorporam a mesma razão de isótopos das plantas 
que consumiram. Por isso, é possível realizar inferências 
sobre seus hábitos alimentares. Diversos trabalhos sobre 
ecologia isotópica têm sido publicados nos últimos anos. 
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Muitos desses trabalhos versam sobre a paleodieta de 
preguiças e tatus gigantes, ungulados e grandes carnívoros, 
incluindo diversos fósseis do Brasil (DANTAS et al., 2017; DANTAS 
et al., 2019).

Recentemente, um dos presentes autores realizou a datação 
radiométrica e a análise de isótopos de carbono num fóssil 
de preguiça gigante da região do Vale do Ribeira, localizado 
no estado de São Paulo (OLIVEIRA, 2018). Os resultados indi-
caram valores baixos da razão isotópica de δ13C (-21.8 ‰), o 
que é compatível com uma dieta composta majoritariamente 
por plantas C3. Os valores são compatíveis também com 
ambientes onde há um certo estresse hídrico, como florestas 
estacionais. Além disso, a idade obtida para o fóssil foi de 
aproximadamente 13 mil anos. Atualmente, a região do Vale 
do Ribeira apresenta uma densa floresta tropical úmida. O 
que pode ser concluído a partir da análise desse fóssil é que, 
há 13 mil anos, as condições eram diferentes das atuais, com 
clima possivelmente um pouco mais seco. Essas interpre-
tações estão de acordo com pesquisas de outros autores, 
que apontavam para um período de transição de climas mais 
úmidos para mais secos naquela região, em torno de 13 mil 
anos Antes do Presente (AP).

A razão dos isótopos de δ15N num organismo fóssil pode nos 
fornecer informações sobre vários aspectos. Alguns autores 
(BOCHERENS; DRUCKER, 2003; ROBBINS et al., 2005; LEICHLITER 
et al., 2021) afirmam que o isótopo estável 15N dos ossos de 
mamíferos pode ser útil para indicar o nível trófico. Para 
Robinson (2001), há um enriquecimento entre + 1 ‰ e + 
6 ‰ em cada nível trófico. Em geral, os mamíferos que se 
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alimentam de proteína animal (carnívoros ou insetívoros) 
mostrarão valores de δ15N mais altos que os herbívoros. 
No entanto, outros quatro fatores que afetam essa razão 
isotópica são: estresse hídrico, estresse proteico, idade 
biológica e fisiologia.  

Um outro tipo de abordagem isotópica comumente aplicada 
é a razão 18O/16O (δ18O), que pode variar de acordo com 
condições ambientais. O isótopo 16O é mais leve que o 18O, 
sendo, portanto, mais facilmente transportado da água do 
mar para a atmosfera durante a evaporação. Por essa razão, 
os vapores de água na atmosfera possuem maior teor de 
16O. Apesar desse fracionamento durante a evaporação, o 
balanço entre os dois isótopos se mantém em períodos não 
glaciais, pois esse vapor retorna relativamente rápido para 
os oceanos por meio das precipitações, mesmo que elas 
ocorram no continente.

Durante períodos de glaciação, a água evaporada nas regiões 
intertropicais se move para regiões de alta latitude, em que 
são armazenadas em forma de gelo (calotas polares) com 
altos teores de 16O. Como resultado, há um enriquecimento 
de 18O nas águas marinhas. Em períodos mais quentes 
(interglaciais), ocorre o degelo dessa água enriquecida com 
16O, que se mistura novamente com o oceano. Esse degelo 
leva, portanto, ao aumento de 16O nas águas marinhas. Os 
valores da razão 18O/16O presente em testas de foraminífe-
ros, conchas de moluscos ou outros organismos carregam 
informações a respeito do paleoclima e outras condições 
paleoambientais em que esses organismos viveram.
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Segundo alguns autores, o período Cretáceo foi um momento 
de temperaturas quentes, sem calotas permanentes de gelo 
(STARLEY; THOMPSON; BARRON, 1981). Algumas estimativas chega-
ram a propor que as temperaturas dos fundos dos oceanos 
estavam entre 10 e 15°C, muito mais quente que atualmente. 
Por isso, os valores de δ18O obtidos a partir de carapaças de 
ostracodes do Cretáceo mostram variações de temperaturas 
entre águas mais quentes e mais amenas. Outros fatores 
ambientais, como salinidade, também possuem correlação 
com a razão isotópica de δ18O. Conforme mencionado, altas 
temperaturas favorecem uma maior evaporação e, portanto, 
o enriquecimento de 16O no vapor d’água e enriquecimento 
de 18O na água do mar. Com uma maior taxa de evaporação 
da água do mar, ocorre o aumento da salinidade. Por essa 
razão, é possível fazer estimativas de paleotemperaturas, 
correlacionando altas temperaturas com um alto grau de 
salinidade em águas oceânicas.

Dados litológicos

Os dados litológicos podem fornecer informações muito 
valiosas sobre os ambientes de deposição. Os sedimentos 
clásticos, tais como partículas de areia, silte e argila, são 
depositados em ambientes bastante variados. Em geral, em 
ambientes com alta energia, como nos rios, há um maior 
número de seixos, cascalhos e areias grossas, pois esse tipo 
de material pode ser transportado pela força da corren-
teza. À medida que a correnteza perde força e velocidade, 
as partículas mais pesadas são depositadas no leito fluvial 
e as mais leves continuam sendo transportadas pela água. 
Nesse processo de transporte, as partículas tornam-se mais 
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polidas e arredondadas, devido ao desgaste físico ocasionado 
pelo atrito entre as próprias partículas (Figura 4). Quando 
ambientes de deposição fluvial são preservados no registro 
geológico, podemos observar todas essas características 
no sedimento. Em adição, antigos canais fluviais podem ser 
identificados ao observarmos um padrão de estratificação 
das camadas do tipo cruzada acanalada.

Figura 4: Diferentes graus de abrasão em partículas
Fonte: elaborado pelo autor.

Em ambientes de baixa energia, como fundo de lagos ou 
regiões muito profundas dos oceanos, os sedimentos muito 
finos, como silte e argila, depositam-se formando camadas 
paralelas. As rochas formadas a partir da deposição desses 
sedimentos apresentam feições muito características, como 
estratificação plano-paralela, às vezes com alternância de 
camadas de silte e argila. Um exemplo desse tipo de rocha pode 
ser visto no Parque do Varvito, localizado em Itu, no estado 
de São Paulo. Lá, há rochas formadas no leito de um antigo 
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lago glacial, datado entre 360 e 270 milhões de anos. Alguns 
seixos grandes podem ser observados em meio às camadas 
de argila, silte e areia, o que é interpretado como evidência de 
glaciação, pois partículas muito grandes podem ser carreadas 
para lagos glaciais por meio do deslizamento dos blocos de gelo 
que flutuaram sobre esses lagos. Com o degelo, as partículas 
maiores foram liberadas no fundo do lago.

Nos ambientes desérticos, é comum que o processo abrasivo 
gere um aspecto fosco nas partículas de areia. Uma aparência 
mais brilhante geralmente está presente nas partículas de 
ambientes aquáticos. O ventifacto é outro tipo de partícula 
comum de desertos. Esses clastos são seixos que apresentam 
duas ou mais faces planas. Tais estruturas são ocasionadas 
pela ação abrasiva dos grãos de areia carreados pelos ventos. 
Quando dunas de areias são preservadas no registro geoló-
gico, é possível identificá-las por padrões de estratificações 
do tipo cruzada.

Os exemplos citados são apenas algumas das várias formas 
de obter informações sobre os paleoambientes por meio 
das rochas e sedimentos. Várias outras estruturas e feições 
podem ser identificadas no registro geológico e informam 
sobre processos físico-químicos e condições ambientais 
pretéritas (PRESS et al., 2006). Dessa forma, o que foi repor-
tado neste item compõe uma fração muito pequena sobre a 
natureza dos dados litológicos.

Dados paleobiológicos e paleoecológicos

Os dados geoquímicos – que já foram mencionados neste 
capítulo – revelam que é possível obter informações 
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paleoecológicas a partir dos fósseis. Contudo, há outras 
maneiras de obter essas informações por meio de estudos 
morfológicos, pela anatomia comparada e pela ecomor-
fologia, por exemplo. Assim, é possível conhecer hábitos, 
comportamentos e hábitats explorados com base na forma 
dos organismos.

Para fornecer exemplos práticos, é possível analisar a anato-
mia e a morfologia de alguns vertebrados. Os Xenarthra são 
um grupo de mamíferos atualmente representados pelos 
tamanduás, tatus e preguiças arborícolas. Existiram outros 
Xenarthras que viveram durante a época do Pleistoceno 
(entre 2,5 milhões e 11,7 mil anos AP), que apresentavam 
diferentes formas, hábitos de vida e preferências alimenta-
res. Muitos desses fósseis já foram encontrados em todo o 
continente americano, inclusive no Brasil. No estado de Minas 
Gerais, por exemplo, muitos fósseis de preguiças gigantes, 
tatus e gliptodontes têm sido encontrados no interior de 
cavernas calcárias. Dito isso, como podemos saber qual era 
a base alimentar ou o comportamento desses animais? Em 
geral, podemos observar algumas características, como o 
formato dos dentes ou das mandíbulas e maxilas superiores, 
e, a partir disso, inferir se tinham alguma preferência por 
comer folhas e frutos ou gramíneas. 

No que diz respeito aos modos de exploração de substrato, 
os membros locomotores são bastante informativos. Por 
exemplo, o osso do úmero em tatus atuais apresenta uma 
série de características indicativas de sua alta habilidade de 
escavar tocas. Quando observamos o úmero de preguiças 
arborícolas, podemos perceber um padrão morfológico bem 
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distinto. Enquanto os tatus possuem cristas bem desenvol-
vidas, em que se inserem músculos mais desenvolvidos, 
as preguiças arborícolas apresentam um úmero bastante 
delgado, sem cristas desenvolvidas, com a cabeça do úmero 
bastante conspícua (Figura 5). Essas características são adap-
tações ao hábito arborícola do tipo suspensívoro. Para esse 
estilo de vida, exige-se maior liberdade para movimentar 
os membros superiores. Não apenas o úmero, mas outros 
ossos, como rádio e fêmur, são informativos a esse respeito.

Crista 
deltopeitoral 
desenvolvida

Úmero de tatu 
(atual)

Úmero de 
preguiça gigante 

(extinto)

Exemplo de morfologia comparada

Úmero de 
preguiça 

arborícola (atual)

Crista 
deltopeitoral 
desenvolvida

Sem cristas

Cabeça de 
úmero 

conspícua

Figura 5: Úmeros de diferentes Xenarthras (atuais e extintos), com 
indicativo de características morfológicas específicas
Fonte: elaborado pelo autor.

Outras características dos membros locomotores podem 
indicar se aqueles animais eram bons corredores (cursoriais), 
escaladores, nadadores etc. Quando comparamos a morfolo-
gia óssea dos membros locomotores das preguiças gigantes 
com seus parentes atuais (tatus, tamanduás e preguiças arbo-
rícolas) podemos ter alguma noção de como esses animais se 
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comportavam. As preguiças, por serem animais de grande 
porte e apresentarem características morfológicas similares 
às de tatus e tamanduás, possivelmente eram animais que 
também tinham alguma habilidade para construir tocas, 
escavar o substrato em busca de alimentos e até mesmo 
escalar ou nadar. As espécies menores de preguiças-gigan-
tes, como o Nothrotherium (tamanho similar ao de uma anta 
atual), provavelmente eram semiarborícolas, um hábito que 
hoje podemos verificar no tamanduá-mirim.

O tamanho e a massa corporal dos indivíduos, distribuição 
geográfica, estrutura trófica, riqueza e abundância relativa 
de paleopopulações, além de traços de DNA ou RNA preser-
vados em fósseis, são outros parâmetros paleobiológicos e 
paleoecológicos que podem fornecer muitas informações.

Aplicação da paleobiologia da 
conservação: estudos de caso 

Quando falamos em conservação da biodiversidade, assumi-
mos que há ameaças à sua existência intimamente ligadas 
às ações antrópicas, como a fragmentação de hábitats e as 
mudanças climáticas. No entanto, para que possamos ter 
uma visão holística e de longo prazo sobre o comportamento 
das espécies, diante de vários tipos de perturbações ambien-
tais, é importante olharmos para as experiências passadas. 
Quando mudanças ambientais ocorrem, os organismos 
respondem a elas das mais variadas formas. Eles podem 
sofrer adaptações fenotípicas, migrarem para regiões mais 
favoráveis ou simplesmente desaparecerem.
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Dietl e Flessa (2011) fizeram uma compilação de trabalhos 
paleobiológicos que ajudaram a compreender melhor a 
resposta de alguns organismos frente a mudanças climá-
ticas e, outras, ambientais. Em alguns casos, esses estudos 
foram importantes na tomada de decisões sobre ações de 
conservação, como veremos a seguir.

Bruzgul e demais autores (2005), ao estudarem restos ósseos 
de salamandras da espécie Ambystoma tigrinum, encontrados 
na caverna Lamar – Yellowstone National Park, nos Estados 
Unidos – e datados de 3 mil anos AP, perceberam que essa 
espécie é capaz de explorar histórias de vida alternativas em 
resposta às mudanças ambientais. Em momentos de maior 
umidade, as formas pedomórficas eram mais abundantes 
nas populações, enquanto as formas metamorfoseadas eram 
mais abundantes nos períodos mais secos. Formas pedo-
mórficas são aquelas que mantêm as características larvais 
e atingem a maturidade sexual, podendo, portanto, repro-
duzir-se. Nesse caso, como a forma larval é mantida, esses 
animais ficam restritos ao ambiente aquático. As formas que 
passam pela metamorfose completa vivem parte da sua vida 
adulta em ambiente terrestre. Por essa razão, em momentos 
mais secos e quentes – período em que predominavam as 
formas terrestres – havia maior taxa de fluxo gênico entre 
populações. Em adição, foi verificado um aumento no tama-
nho corporal dos indivíduos.

Currano e demais autores (2008) compararam a intensidade 
de herbivoria de insetos sobre as folhas de angiospermas 
da Bacia de Bighorn, no estado de Wyoming, nos Estados 
Unidos, datados antes, durante e depois do evento Máximo 
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Termal do Paleoceno/Eoceno (em torno de 55,8 milhões de 
anos AP). Os resultados mostraram que a intensidade de 
herbivoria aumentou significativamente durante os períodos 
de maior aquecimento do planeta.

Os casos supracitados são interessantes, visto que nos dão 
informações sobre as alterações das relações ecológicas 
diante do aquecimento global, fato defendido pela maioria 
dos especialistas. Esses exemplos nos mostram o quanto 
algumas espécies são resilientes às mudanças ambientais, 
sofrendo mudanças fenotípicas ou comportamentais.

Outra forma de as espécies se manterem no “jogo ecológico”, 
em face de mudanças ambientais, é por meio das migrações. 
Esse foi o caso observado por Greenstein e Pandolf (2008) ao 
estudarem fósseis de corais do Pleistoceno da Costa Oeste da 
Austrália. Corais, especialmente da família dos Acroporidae, 
migraram de regiões mais ao norte para os trópicos em 
resposta à redução das temperaturas (cerca de 2°C) de águas 
marinhas superficiais, desde o período interglacial há cerca 
de 120 mil anos AP.

Por outro lado, muitas espécies são menos resilientes e 
mais propensas a entrarem em extinção diante de pertur-
bações ambientais. A extinção da megafauna do Quaternário 
(preguiças gigantes, tatus, gliptodontes, ursos, tigres-dente-
-de-sabre, entre outros) é um evento bastante debatido na 
comunidade científica no que diz respeito às suas causas. A 
hipótese “overkill” sugere que, após a chegada dos primeiros 
humanos no continente americano pelo estreito de Bering, 
em torno de 15 mil anos AP, a megafauna teria sido caçada por 
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esses grupos (MARTIN, 1973). Isso teria levado, a longo prazo, 
à extinção dos grandes mamíferos. Vários pontos favoráveis e 
contrários podem ser levantados em relação a essa hipótese.

Uma hipótese igualmente interessante é a de mudanças 
climáticas. Nesse caso, advoga-se que a megafauna teria 
sido extinta em função de mudanças climáticas. Durante o 
período Quaternário, houve eventos de glaciações que fize-
ram com que as temperaturas médias do planeta caíssem 
abaixo das médias atuais (16°C). São conhecidos entre quatro 
e seis eventos de glaciação durante o Quaternário, interca-
lados por períodos de aquecimento, também chamados 
de períodos interglaciais. O último período glacial finalizou 
entre 11 e 10 mil anos AP. Muitos autores entendem que foi 
durante o final do último período glacial que a megafauna 
se extinguiu. A relação causal entre esses eventos está asso-
ciada ao fato de o resfriamento global também ter como 
consequência a redução de florestas tropicais úmidas e a 
expansão de florestas secas, savanas e áreas abertas em 
geral. Quando ocorre o aquecimento, o clima se torna mais 
úmido e as florestas voltam a dominar as paisagens nas 
regiões intertropicais. Esse processo de expansão e retração 
de florestas teria levado à extinção dos grandes mamíferos, 
que não conseguiram se adaptar às mudanças climáticas 
num curto intervalo de tempo.

Atualmente, vários autores entendem que não apenas uma 
ou outra causa teria levado à extinção da megafauna, mas 
uma confluência dessas e outros possíveis motivos (doenças, 
introdução de espécies exóticas ou catástrofes locais) (STURAT, 
2014; VILLAVICENCIO et al., 2016; BROUGHTON; WEITZEL, 2018). A 
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discussão se concentra no quanto cada uma dessas causas 
interferiu na extinção da megafauna. Na América do Norte 
e na Austrália, é bastante aceita a ideia da caça como agente 
principal da extinção. Já na América do Sul, Europa e Ásia, as 
causas climáticas parecem ser mais convincentes. Contudo, 
independentemente das motivações, algo que parece claro 
quando olhamos as extinções do Quaternário Tardio é que 
grandes animais sofrem maior perda de diversidade. Boyer 
(2008), ao estudar os padrões de extinções da avifauna das 
ilhas do Havaí, percebeu que as aves de grande porte, não 
voadoras e que nidificam no chão, são mais propensas à 
extinção. Em alguns casos, mesmo espécies de porte menor, 
como a raposa do ártico (Alopex lagopus), não são capazes de 
traçar rotas migratórias e nem de mudar seu fenótipo. Isso 
pode culminar em sua extinção, que ocorreu com popula-
ções de raposa do ártico que viviam na Europa no final do 
Pleistoceno (cerca de 11,7 mil anos AP).

Finalmente, os dados geo-históricos podem ser decisivos 
para evitar que atitudes equivocadas sejam tomadas. 
Van Leeuwen e demais autores (2008) aplicaram dados 
geo-históricos para identificarem espécies não nativas e 
invasoras na Ilhas Galápagos. Ao analisarem o registro fóssil 
de plantas e grãos de pólen, perceberam que pelo menos 
seis espécies não nativas estavam de fato presentes nessas 
ilhas antes da chegada do ser humano no local. Essas infor-
mações foram muito importantes, visto que a prioridade de 
conservação nas Ilhas Galápagos era a remoção de prováveis 
espécies invasoras.
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Desafios

Diante do exposto, fica clara a importância dos dados 
geo-históricos. No entanto, eles raramente são conside-
rados em políticas de conservação. Para que esse quadro 
seja diferente, é necessário que os dados geo-históricos 
sejam traduzidos para uma forma aplicável à conservação 
da biodiversidade. Um dos grandes desafios, portanto, dos 
paleobiólogos da conservação, é aprender a trabalhar em 
conjunto com agências, Organizações Não Governamentais 
(ONGs) e empresas para que esses dados tenham impactos 
nas políticas de conservação. Assim, é fundamental, primeira-
mente, aprendermos quais dados são mais importantes para 
esse propósito e, depois, traduzi-los para que sejam aplicados 
aos problemas reais de conservação da biodiversidade.
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Introdução

A perda da biodiversidade é uma crise silenciosa, que, além da 
iminente extinção de espécies, tem afetado toda uma cadeia 
de serviços ecossistêmicos, como conservação da água e do 
solo, regulação climática, dispersão de sementes de plan-
tas, controle de pragas e doenças, bem como obtenção de 
bens e insumos para produção alimentícia, farmacêutica, 
civil, entre outros (SOL, 2020). Em busca de soluções, acordos 
mundiais foram realizados visando, em tese, à manutenção 
da biodiversidade global. Porém, as ações tomadas ainda 
têm sido incipientes frente às contínuas mudanças climá-
ticas e aos diversos fatores antrópicos (HOFFMANN; SGRÒ; 
KRISTENSEN, 2017).

O clássico exemplo é o das florestas tropicais, que ocupavam 
grandes extensões contínuas e, atualmente, limitam-se a 
pequenos e espaçados fragmentos, demonstrando o quão 
agressiva tem sido a exploração ao longo dos anos (RIBEIRO et 
al., 2016). Entre os fatores para essa perda e degradação de 
hábitats, estão as expansões agrícola e urbana e as grandes 
instalações de empreendimentos, como hidrelétricas, portos 
e mineração, que têm representado grandes riscos a uma 
gama de espécies (BRASIL, 2022).

O maior impacto da fragmentação é a redução da diversidade 
genética. A diminuição do número total de indivíduos – que 
resulta na redução do tamanho da população – e o isola-
mento espacial dos remanescentes florestais têm tornado as 
espécies suscetíveis, limitando-as evolutivamente (STOWELL; 
PINZONE; MARTIN, 2017). A redução drástica do número de 
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indivíduos e do tamanho populacional favorece a ocorrência 
da deriva genética, que, por sua vez, é mais contundente 
em populações reduzidas. Esse processo evolutivo altera 
aleatoriamente as frequências alélicas, promovendo a fixa-
ção ou não de alelos e, consequentemente, a redução da 
variabilidade genética.

Soma-se a isso o fato de que, com a fragmentação, a migra-
ção de indivíduos entre as populações é dificultada ou mesmo 
impedida. Com a impossibilidade do fluxo gênico, há uma 
maior diferenciação entre as populações, resultando no isola-
mento. O fluxo gênico entre as populações atua em sentido 
contrário ao da deriva genética, e a sua ocorrência diminui 
a probabilidade de fixação ou de perda de alelos e pode 
levar à introgressão de genes e alelos de uma população 
para outra. Por isso, a migração contribui para o aumento 
da variabilidade genética. No entanto, com a ocorrência da 
deriva genética e a não ocorrência do fluxo gênico entre as 
populações da espécie, seus indivíduos tenderão à homoge-
neidade dentro das populações e à heterogeneidade entre 
elas (SANTOS; OLIVEIRA, 2020; TEMPLETON, 2011).

Com a perda da variabilidade genética e a ocorrência da sele-
ção natural, como pragas, doenças e mudanças climáticas, 
as espécies e suas populações estarão ainda mais vulnerá-
veis a eventos que podem levar à perda da capacidade de 
manutenção e reprodução, pois os genótipos que seriam 
mais adaptados às novas condições podem ter sido elimina-
dos por deriva genética em gerações anteriores. O impacto 
dessa erosão genética poderá alterar todo o funcionamento 
presente e futuro da vida na Terra (CARVALHO et al., 2009).
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Alguns estudos realizados com populações naturais têm 
demonstrado a importância de espécies-chave para o funcio-
namento ecossistêmico (DÍAZ-GARCÍA et al., 2017; WOODCOCK 
et al., 2019). Além disso, as populações naturais são fonte 
de variabilidade genética, permitindo, via melhoramento 
genético, a obtenção de novas combinações de interesse 
para o homem, como variedades mais produtivas, resistentes 
e adaptadas (FALEIRO, 2011).

Assim, esforços voltados à conservação das espécies e de 
suas populações naturais devem ser direcionados à prote-
ção da diversidade genética em escala global (LAIKRE, 2010), 
uma vez que a variação genotípica é a grande responsável 
pela variação fenotípica dos indivíduos, manifestando-se 
em características de importância ecológica e econômica.

O conhecimento da diversidade e estrutura 
genética como estratégias de conservação

A conservação de espécies está intimamente associada às 
diferenças entre os seus indivíduos. Essas diferenças podem 
se dar através das variações fenotípicas, tornando necessá-
rio o conhecimento de como a variação dos genes (alelos) 
está envolvida na expressão de um determinado caráter 
(KAGEYAMA; GANDARA, 2004). Entretanto, a variação genética 
entre os indivíduos e/ou populações de uma mesma espécie 
está relacionada à composição alélica dos genótipos indivi-
duais e às diferenças de frequências desses alelos entre as 
populações. O somatório das variações hereditárias acumula-
das durante o processo evolutivo de uma espécie é conhecido 
como diversidade genética (SANTOS et al., 2015). 
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Essas variações contidas no DNA genômico são essenciais 
para a manutenção das espécies nos ecossistemas ou 
hábitats naturais. Por outro lado, a perda dessas variações 
poderá acarretar diminuição da capacidade adaptativa das 
populações de uma determinada espécie diante de fatores 
estressantes (EL-ESAWI, 2019). Por exemplo, em ambien-
tes com déficit hídrico, a presença ou a falta de variantes 
genéticas entre os indivíduos de espécies vegetais está 
diretamente relacionada à capacidade de sobrevivência e 
manutenção (Figura 1). 

Figura 1: Representação da ocorrência de diversidade genética, 
favorecendo a manutenção de uma espécie florestal em condição 
de déficit hídrico
Fonte: elaborado pelos autores.

A distribuição dessa diversidade genética dentro e entre 
populações da espécie é denominada estrutura genética, 
moldada por fatores como histórico de vida, tamanho popu-
lacional, barreiras geográficas, gargalos, fluxo de genes, 
seleção natural e acúmulo de mutações. Portanto, permite 
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inferir a dispersão e delimitação de espécies e seus indiví-
duos, comportamentos de acasalamento e limites popu-
lacionais ( JANES; BATISTA, 2016). Além disso, a diversidade e 
estrutura genética têm sido estrategicamente utilizadas na 
caracterização do status de conservação e na determinação 
da vulnerabilidade das espécies para que sejam implemen-
tadas medidas eficazes de manejo (LAIKRE, 2010).

Em estudo com a espécie arbórea Plathymenia reticulata, 
realizado em um fragmento de Floresta Atlântica, a diver-
sidade e estrutura genética foram avaliadas e demonstra-
ram que, apesar do histórico de vulnerabilidade e o corte 
seletivo de madeira ocorrente no local, não foi observada 
erosão genética, confirmando a capacidade de manuten-
ção da espécie (SOUZA et al., 2017). A diversidade e estru-
tura genética também foram avaliadas para a espécie de 
mamagava (Bombus pauloensis), investigada ao longo do 
tempo por meio de espécimes de coleções datadas de 1933 
a 2016 e comparadas com populações naturais ocorrentes 
na região Sul do Brasil. Os resultados evidenciaram a perda 
da diversidade genética da espécie ao longo dos anos e a 
necessidade urgente de políticas de conservação (MAEBE et 
al., 2019). Tal conhecimento só foi possível com o avanço das 
técnicas biotecnológicas, o advento da manipulação do ácido 
desoxirribonucleico (DNA) e a capacidade de acessar gene-
ticamente regiões específicas e variáveis conhecidas como 
marcadores moleculares (GUIMARÃES et al., 2009).
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Uso dos marcadores moleculares 
como ferramenta para estudos em 
genética da conservação

Os marcadores moleculares têm se mostrado uma ferra-
menta muito eficiente para captar as diferenças genéticas 
entre indivíduos e/ou a diversidade genética entre popu-
lações, diretamente do DNA. Os marcadores moleculares 
surgiram por volta de 1980 com a manipulação do DNA, por 
meio de técnicas de biologia molecular. Esses marcadores 
apresentaram vantagens sobre os morfológicos, ao forne-
cerem um número praticamente ilimitado de polimorfismos 
distribuídos ao longo do genoma (GUIMARÃES et al., 2009).

De acordo com Ferreira e Grattapaglia (1998), os marcadores 
moleculares são definidos como todo e qualquer fenótipo 
molecular oriundo de um gene expresso ou de um segmento 
específico de DNA, correspondente a regiões expressas ou 
não do genoma. Para fins de conservação, são utilizados em 
análises da distribuição geográfica da variabilidade, estu-
dos de diversidade e estruturação genética, identificação de 
clones, linhagens, híbridos, cultivares, acessos duplicados, 
auxílio em trabalhos de classificação botânica e filogenia, 
seleção de genitores, construção de mapas genéticos, entre 
outros (FALEIRO, 2011).

Diferentes marcadores moleculares foram identificados a 
partir da manipulação do DNA e estão divididos quanto à 
tecnologia utilizada para seu desenvolvimento, ao objetivo 
de uso e à qualidade da informação gerada. Em relação à 
tecnologia para desenvolvimento, os marcadores podem 
ser baseados na hibridação com sondas específicas, pela 
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amplificação do DNA via reação em cadeia da polimerase (PCR) 
e em sequenciamento (Figura 2) (TURCHETTO-ZOLET et al., 2017).

Baseados na hibridização

RFLP RFLP

AFLP
Minissatélite

ou VNTR

DArT

EST

SNP

ESTP

ASP

AP-PCR

SSR

SCAR

STS

SCoT

RAPD

ISSR

Marcadores moleculares

Baseados em PCR Baseados em sequenciamento

Figura 2: Marcadores moleculares separados de acordo com a 
tecnologia utilizada para seu desenvolvimento. RFLP: Restriction 
Fragment length polymorphisms; VNTR: Variable number of tandem 
repeats; DArT: Diversity array technology; SCAR: Sequence characterized 
amplified region; AFLP: Amplified fragment length polymorphism; STS: 
Sequence tagged sites; EST: Expressed sequence tag; SCoT: Start codon 
targeted; AP-PCR: Amplified polymorphism � Polymerase chain reaction; 
RAPD: Random amplified polymorphic DNA; SSR: Simple sequence 
repeats; ISSR: Inter simple sequence repeats; SNP: Single nucleotide 
polymorphisms; ESTP: Expressed sequence tag polymorphism e; ASP: 
Allele specific polymorphism

Fonte: elaborado pelos autores.

Para o objetivo de uso e qualidade da informação gerada, 
os marcadores podem ser classificados como dominantes 
e codominantes. A classe de marcadores dominantes não 
permite a diferenciação entre homozigotos e heterozigo-
tos, no entanto, são considerados universais, capazes de 
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produzir múltiplos fragmentos de DNA em qualquer espécie 
(cada um dos quais é considerado um loci), sem a necessidade 
de conhecer previamente as sequências de DNA da região 
genômica (NG; TAN, 2015). A utilização desses marcadores está 
descrita em uma série de estudos (SILVA JÚNIOR et al., 2017; 
SOUZA et al., 2017; VIEIRA et al., 2022), e possui grande impor-
tância quando não há informações prévias sobre a espécie.

O uso de um tipo de marcador dominante, denominado 
Inter Simple Sequence Repeat (ISSR), está evidenciado em 
um estudo com variedades da cochonilha (Kerria lacca). Essa 
é uma espécie de inseto intensamente explorada devido à 
capacidade de produzir Lac, um componente comercialmente 
importante na produção de resina, corante e cera. Além disso, 
as atuais condições ambientais e a domesticação da espécie 
têm extinguido algumas de suas variedades. Os resultados 
demonstraram que a espécie ainda possui variabilidade gené-
tica significativa e que pode ser utilizada no melhoramento 
genético. Porém, assim como nos bancos de germoplasma, as 
condições de armazenamento são necessárias para conservar 
a variabilidade genética da espécie (SAHA et al., 2011).

Os marcadores codominantes, por outro lado, são aqueles em 
que duas ou mais formas podem ser discriminadas, ou seja, 
dividem-se em bialélicos ou multialélicos, ambos diferenciando 
indivíduos homozigotos e heterozigotos. Essa classe de marca-
dores é considerada específica para a espécie de interesse, 
com possibilidade limitada de transferência a outras espécies e 
alto grau de informatividade. Essa especificidade e capacidade 
de diferenciação dos genótipos têm favorecido a utilização 
desses marcadores, resultando em informações mais robustas 
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em estudos em que já se tenha ou não o conhecimento sobre a 
caracterização genética e o status de conservação das espécies 
(CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2020).

Em estudo com a borboleta Lycaena helle, foram utilizados 
marcadores codominantes multialélicos, denominados 
microssatélites ou Simple Sequence Repeat (SSR), para avaliar 
a perda da diversidade genética em populações afetadas pelo 
aquecimento global. O uso dessa ferramenta revelou que 
os cenários previstos acerca desse fenômeno continuarão a 
reduzir a conectividade entre as populações. Contudo, medi-
das como a delimitação de áreas prioritárias e a criação de 
Unidades de Conservação são capazes de manter e restaurar 
gradualmente a diversidade da espécie (HABEL et al., 2011).

Atualmente, técnicas avançadas de identificação de marca-
dores moleculares estão disponíveis. São as Next-Generation 
Sequencing (NGS), traduzidas para o português brasileiro 
como o sequenciamento de nova geração. As novas tecno-
logias têm incorporado técnicas anteriormente descritas, 
como o método de Sanger, que utiliza a terminação de cadeia 
com dideoxinucleotídeos. Contudo, possuem capacidade 
expressivamente maior para gerar informação, com uma 
substancial economia de tempo e menor custo por base para 
o sequenciamento (CARVALHO; SILVA, 2010).

O método de Sanger foi descrito em 1977 pelo pesquisador 
Frederick Sanger e atua sobre fragmentos de DNA, determi-
nando a ordem em que estão dispostas as bases nitrogenadas 
ao longo do material genômico dos organismos. Portanto, 
anteriormente ao próprio processo de sequenciamento, é 
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necessário que as longas sequências de DNA sejam extraídas, 
isoladas e posteriormente clivadas com enzimas de restrição. 
Em seguida, são realizadas etapas de multiplicação do DNA 
utilizando bactérias, clivagem com número de pares de bases 
(pb) específico e desnaturação da molécula nativa (CARVALHO; 
SILVA, 2010).

Dessa forma, o método de Sanger é realizado a partir de uma 
cadeia simples do DNA e se baseia na utilização de dideoxi-
nucleotídeos (ddATP, ddGTP, ddCTP e ddTTP) como análogos 
aos deoxinucleotídeos padrões (dATP, dGTP, dCTP e dTTP), os 
quais, ao serem inseridos, interrompem a síntese da nova 
fita de DNA devido à ausência da hidroxila (OH), necessária 
para que o próximo nucleotídeo seja incorporado. Por fim, 
são utilizadas técnicas de eletroforese em gel para separação 
e visualização dos fragmentos, correspondentes às bases 
nitrogenadas (TURCHETTO-ZOLET et al., 2017).

Como mencionado anteriormente, as técnicas de NGS permi-
tem o sequenciamento amplo do genoma em um curto 
espaço de tempo, graças à adoção da clonagem in vitro e 
de sistemas de suporte sólido para as unidades de sequen-
ciamento, dispensando o intensivo trabalho laboratorial de 
produção de clones bacterianos, da montagem das placas 
de sequenciamento e da separação dos fragmentos em géis 
(CARVALHO; SILVA, 2010). Essa capacidade de maior abrangên-
cia, inclusive de genomas inteiros, simplificou o processo de 
isolamento de microssatélites, facilitando o desenvolvimento 
de alto rendimento de marcadores pela maior quantidade de 
regiões avaliadas. Além disso, espécies não modelos, pouco 
estudadas e com risco eminente de extinção podem ser 
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avaliadas de forma ampla, incluindo análises de Polimorfismo 
de Nucleotídeo Único (SNPs), caracterizados como polimor-
fismos específicos a diferenças em uma única posição no 
genoma, um único nucleotídeo (substituição, deleção ou 
inserção) (TURCHETTO-ZOLET et al., 2017).

Os SNPs são caracterizados como marcadores codominan-
tes bialélicos, pois, tratando-se da avaliação em um único 
nucleotídeo, podem ser reconhecidos até dois alelos distintos 
(MORIN; LUIKART; WAYNE, 2004). Apesar do número reduzido de 
alelos identificados por loco, pesquisadores têm reconhecido 
esses marcadores, juntamente com o SSR, como sendo os 
mais eficientes atualmente para a realização de análises de 
diversidade genética e, principalmente, de estudos demo-
gráficos e evolutivos (HODEL et al., 2016). Em estudo com 
quatro populações da espécie Rhododendron cyanocarpum, 
uma pequena arbórea ameaçada de extinção, endêmica das 
montanhas Cangshan em Dali, província de Yunnan, sudoeste 
da China, a utilização de uma grande quantidade de marcado-
res SNPs foi capaz de gerar informações sobre a diversidade 
e estrutura genética das populações, além de informações 
históricas, como a detecção de mudanças no tamanho efetivo 
dessas populações (Ne) 150.000 anos atrás, incluindo um 
evento de gargalo há 60.000 anos (LIU et al., 2020).

Diante das características e funções aqui listadas, o uso dos 
marcadores moleculares como ferramenta para estudos 
em genética da conservação tem se destacado há décadas, 
fornecendo informações úteis na tomada de decisões, sem 
as quais um número sem precedentes de espécies estaria em 
estado de vulnerabilidade ou até mesmo extinta.
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Informações obtidas a partir do 
emprego de marcadores moleculares 
no estudo da diversidade genética

A diversidade genética é definida como a mensuração que 
quantifica a magnitude da variabilidade genética presente 
numa população ou espécie. Ela é considerada um importante 
fator para a avaliação da conservação e o melhoramento 
genético. No entanto, para avaliar a diversidade genética, 
é necessário acessá-la e, para isso, são utilizados os marca-
dores genéticos, que têm sido amplamente empregados 
em estudos da ictiofauna, dada a importância econômica e 
ecológica desses animais.

Conforme apresentado no item anterior, existem marcadores 
moleculares dominantes e codominantes, sendo o acesso às 
informações dos genótipos inerentes aos marcadores. Dito 
isso, aqueles que são dominantes não apresentam sensibili-
dade para diferenciar o genótipo heterozigoto do homozigoto 
dominante, e esses dois genótipos são considerados uma só 
classe, ao passo que o genótipo homozigoto “recessivo” (aa) 
é identificado pela ausência da banda no gel (fenótipo nulo) 
(Figura 3). Ao analisar o gel, é feita a codificação binária de "1" 
e "0" para presença e ausência da banda, respectivamente.

A Figura 3 apresenta gel fotodocumentado para 30 indivíduos 
da espécie Dalbergia nigra, árvore conhecida popularmente 
como jacarandá da Bahia, empregando primer ISSR e marca-
dor de peso molecular de 100 pb (M). A banda sobre a linha 
amarela é monomórfica, pois está presente em todos os 
indivíduos. Já a banda sobre a linha vermelha é polimórfica, 
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estando presente apenas nos indivíduos 15 e 22 e recebendo 
o código 1, enquanto os demais indivíduos receberam o 
código 0.

Figura 3: Gel fotodocumentado para 30 indivíduos da espécie 
Dalbergia nigra
Fonte: Adelson Lemes da Silva Júnior, em 21/04/2020.

Dessa forma, com o uso dos marcadores dominantes, 
torna-se possível realizar o estudo da diversidade entre 
os indivíduos dentro da população. Na maioria das vezes, 
as populações avaliadas não estão estruturadas hierarqui-
camente, e as amostras são representações aleatórias da 
população. A partir desses marcadores, também é possível 
realizar estudos que buscam entender como os fatores evolu-
tivos alteram a frequência gênica nas populações, uma vez 
que pode ser evidenciada pela variabilidade genotípica, e 
esta, por sua vez, pode ser predita por meio da diversidade 
genética avaliada numa população. 

O professor Cosme Damião Cruz discute, em suas aulas de 
Biometria Aplicada ao Estudo da Diversidade Genética no 
Programa de Pós-Graduação em Genética e Melhoramento 
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da Universidade Federal de Viçosa (UFV), o esquema apre-
sentado na Figura 4. Nesse esquema, são representadas 
as etapas a serem adotadas para o estudo da diversidade 
genética a partir de marcadores dominantes. Após a análise 
das bandas polimórficas nos géis (Figura 4), é compilada a 
planilha da Figura 4. Nessa planilha, a presença da banda foi 
identificada com o numeral “1” e a ausência como “0”. Entre os 
softwares apropriados para análises de diversidade genética, 
entre acessos a partir de marcas binárias, tem-se o Portal 
Genes (CRUZ, 2016) usado para a elaboração da Figura 4. Nele, 
pôde-se processar os dados para construir uma matriz de 
distância genética, com as dissimilaridades entre pares de 
indivíduos. Para o cálculo dessas dissimilaridades, devem-se 
escolher os índices apropriados de acordo com a importância 
da correspondência entre as bandas de diferentes indivíduos.

A análise da diversidade genética entre indivíduos dentro de 
uma mesma população é realizada por meio de estimativas 
de dissimilaridades genéticas oriundas de análises multivaria-
das, utilizando-se diferentes índices de similaridade e, findada 
essa etapa, podem-se adotar técnicas de agrupamento ou 
de projeção de medidas de dissimilaridade. Cruz, Ferreira 
e Pessoni (2020) trazem uma série de coeficientes de simi-
laridades que foram descritos na literatura e recomendam 
que, para as análises de agrupamento, sejam empregados 
os índices de dissimilaridades. Os autores indicam, ainda, as 
fórmulas mais recomendadas para converter a similaridade 
à dissimilaridade. A escolha de qual índice de similaridade 
deve ser empregado fica a critério do pesquisador, uma vez 
que cada um apresenta características específicas.
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Figura 4: Diagrama de representação de “Como estudar a 
Diversidade Genética?”
Fonte: Aulas de Biometria aplicada ao estudo da Diversidade Genética 
(Programa de Pós-Graduação em Genética e Melhoramento da UFV) 
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Para uma melhor visualização das medidas de distância 
entre os indivíduos, é possível empregar técnicas de agru-
pamento, também utilizadas para a elaboração da Figura 4 
(CRUZ, 2016). Existem inúmeras técnicas de agrupamentos 
na literatura, e Cruz, Ferreira e Pessoni (2020) trazem uma 
explanação completa a respeito desses métodos. Aqui, se-
rão abordadas três técnicas de agrupamentos que, apesar 
de poderem ser empregadas isoladamente, fornecem mais 
informações e permitem a testagem de hipóteses mais 
robustas através do uso conjunto.

Para a visualização de dendrogramas (porção C da Figura 4), 
devem-se escolher métodos hierárquicos, como o UPGMA. No 
dendrograma, as ramificações correspondem às distâncias 
entre os acessos. No dendrograma gerado na parte C, os 
indivíduos 6 e 8 apresentam maior similaridade, enquanto 
os indivíduos 1, 4 e 9, são os mais distantes dos demais. 
Entretanto, a visualização de grupos é mais clara perante 
a aplicação de métodos de agrupamentos de otimização 
(porção D). Nessa etapa, destaca-se o método de Tocher 
(RAO, 1952). A aplicação desse método na parte D gerou cinco 
grupos, sendo os indivíduos 5, 6, 8 e 10 alocados no primeiro 
grupo, os indivíduos 1, 4 e 9, no segundo e os indivíduos 2, 
3 e 7 ficaram em grupos isolados, formando os grupos três, 
quatro e cinco, respectivamente. Vale destacar que a média 
das distâncias entre os indivíduos do mesmo grupo deve ser 
menor que a distância entre os grupos.

Uma forma que auxilia a visualizar a diversidade é a dispersão 
gráfica (porção E da Figura 4), podendo ser realizada de forma 
bidimensional (2D) (porção E1 da Figura 4) ou tridimensional 
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(3D) (porção E2 da Figura 4). O uso dessa metodologia asso-
ciada às metodologias de agrupamento possibilita a aloca-
ção dos indivíduos, identificando a qual grupo pertencem. 
Dessa forma, é possível visualizar a dispersão dos grupos 
nos gráficos.

Em contrapartida, os marcadores codominantes, por serem 
capazes de discriminar o homozigoto dominante do heterozi-
goto, fornecem mais informações genéticas. Para codificação 
a partir do gel desses marcadores, o genótipo homozigoto 
dominante é codificado por 11, o heterozigoto por 12 e o 
homozigoto recessivo por 22 (Figura 5). Caso o marcador seja 
multialélico, basta acrescentar os números correspondentes 
ao número de cada alelo. 

Figura 5: Gel fotodocumentado para 30 indivíduos da espécie 
Dalbergia nigra, expondo o genótipo dos indivíduos amostrados
Fonte: Adelson Lemes da Silva Júnior, em 11/08/2020.

Vale ressaltar que as tecnologias de sequenciamento de nova 
geração (NGS) possibilitam a genotipagem e a diferenciação 
de fragmentos que se divergem em apenas 1pb (par de base), 



115

determinando o tamanho de cada alelo. Essa metodologia 
permite a obtenção de loci microssatélites com maior grau 
de polimorfismo e, também, a identificação dos homozigotos 
(por exemplo, alelos 0101 e 0202 ou 200/200 e 202/202 pb) e 
dos heterozigotos (por exemplo, alelos 0102 ou 200/202 pb).

Após a codificação dos géis ou via sequenciamento de 
marcadores codominantes, é possível obter a matriz de 
dissimilaridade e empregar técnicas de agrupamento ou 
de projeção de medidas de dissimilaridade, como orientado 
por Cruz, Ferreira e Pessoni (2020). Assim, pode-se estudar 
a diversidade genética dentro da população seguindo, basi-
camente, os passos da Figura 4, alterando os índices de simi-
laridade e dissimilaridades para os parâmetros adequados. 
Entretanto, as informações obtidas por esses marcadores 
também podem ser empregadas para estimar a distância 
genética entre as populações. Cruz, Ferreira e Pessoni (2020) 
trazem diversos métodos para estimar a variação genética e 
conhecer a estrutura populacional, com aplicações variadas 
em níveis individual, intrapopulacional e interpopulacional.

Zanella e demais autores (2017) descrevem os procedimentos 
para geração, organização, análise e emprego desses marca-
dores microssatélites genotipados. Entre as análises que 
podem ser realizadas, esses autores descrevem as análises de 
diversidade genética, que possibilitam estimar parâmetros 
entre indivíduos de uma população, entre populações e entre 
espécies ou grupos espécies. Os marcadores microssatéli-
tes são rotineiramente usados para estudos da genética de 
populações naturais e filogeografia (MANGARAVITE et al., 2016; 
TÓTH et al., 2017), constituindo ferramentas importantes em 
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estratégias de conservação, bem como na biologia reprodu-
tiva e na ecologia das espécies.

As estimativas da estrutura populacional dentro de uma 
espécie possibilitam estimar os níveis de fluxo gênico e 
dispersão entre populações, fornecem dados sobre a diferen-
ciação genética dessas populações ao longo da distribuição 
geográfica do organismo e possibilitam a identificação de 
barreiras genéticas, migrantes, taxa de migração por gera-
ção, indivíduos miscigenados e zonas híbridas.

A partir do conhecimento dos genótipos dos indivíduos da 
população via marcadores codominantes, podem-se calcu-
lar as frequências alélicas. Entretanto, com a aplicação dos 
marcadores dominantes, só é possível calcular as frequências 
alélicas se for constatado que a população amostral se encon-
tra em equilíbrio de Hardy-Weinberg. Outras informações a 
respeito desses cálculos serão abordadas no próximo tópico.

Como conhecer a estrutura 
genética das populações

Nos estudos de genética da conservação, é necessário 
entender a estrutura genética das populações em análise. 
Nesse sentido, a genética de populações traz medidas 
interessantes a serem empregadas na aplicação das leis da 
hereditariedade, como as de Mendel, e outros princípios da 
genética. Nessas análises, todos os genótipos individuais 
de uma população são considerados, e a probabilidade de 
cruzamentos entre eles corresponde à ocorrência desses 
genótipos na população. Assim, são estimados os descritores 
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genéticos básicos de uma população, permitindo entender 
a sua estruturação.

Além da estrutura genética, nos estudos da genética de 
populações, busca-se conhecer a dinâmica da variação gené-
tica dentro e entre populações, a fim de descobrir e entender 
os processos (migração, mutação, seleção, deriva genética, 
entre outros) que podem afetar a frequência dos alelos e os 
genótipos na população. Nesse sentido, a estrutura genética 
de uma população pode ser estudada a partir da aferição dos 
seus descritores básicos, que são as frequências alélicas (p 
e q) e genotípicas (D, H e R) e seus comportamentos ao longo 
das gerações. Esses descritos genéticos básicos da população 
são variáveis bastante conectadas e fornecem uma medida 
matemática que quantifica a variação genética, possibilitando 
o estudo dos diferentes genótipos nas diferentes populações.

Por exemplo, a partir das análises do gel da Figura 5 e consi-
derando que o marcador representa um gene (A) (loco A) 
com duas formas alélicas (A/a), "p" e "q" e as frequências 
genotípicas observadas por "D", "H", e "R", obtém-se a Tabela 1:

Codificação Genótipo 
correspondente

Número de 
indivíduos 

observados

Frequência 
genotípica

Frequência 
genotípica

11 AA 10 D = N11/N D = 10/30 = 0,33

12 Aa 13 H = N12/N H = 13/30 = 0,44

22 aa 7 R = N22/N R = 7/30 = 0,23

30 1

Tabela 1: Frequência genotípica e alélica na população estudada 
pelo marcador do gel da Figura 5
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Assim, obtêm-se as frequências alélicas:

f(A)=p=D+(1/2)H=0,33+(1/2)x0,44=0,55
f(a)=q=R+(1/2)H=0,23+(1/2)x0,44=0,45

p+q=1   0,55+0,45=1

Fonte: elaborado pelos autores.

Árvores filogenéticas de um grupo, seja populações ou espé-
cies de parentesco próximo, podem ser construídas a partir 
das distâncias genéticas quantificadas por meio das frequên-
cias alélicas ou genotípicas obtidas a partir de diferentes 
marcadores moleculares (locus). Fatores genéticos e ambien-
tais podem provocar o distanciamento genético ou aumentar 
a similaridade entre populações. Esse grau de diversidade 
pode ser avaliado também por medidas, como a heterozigo-
sidade, grau de fixação e correlação intergenotípica.

Quando calculadas a partir de diferenças das frequências 
alélicas, as diferenças genéticas são pequenas entre as popu-
lações. Considerando apenas um loco, vale ressaltar que duas 
populações seriam mais distantes geneticamente quando 
uma população tiver as frequências alélicas de p= 1 e q= 0 e a 
outra população tiver p= 0 e q= 1. Essa situação representa a 
fixação gênica, ou seja, indica que, para a primeira população, 
ocorreu a fixação do alelo A, e, para a segunda, do alelo a. 
Entretanto, o que encontramos na natureza são variações de 
p (0 ≤ p ≤1) e q (0 ≤ q ≤ 1).

A base da genética de populações é o Equilíbrio de 
Hardy-Weinberg (EHW), o qual considera que, em uma popu-
lação suficientemente grande e na ausência de seleção, 
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migração e mutação, o equilíbrio é atingido após uma 
geração de acasalamento ao acaso (“aaa”), de maneira que 
a relação genotípica se torna igual ao quadrado da frequên-
cia gênica e, com as sucessivas gerações de acasalamento 
ao acaso, permanece inalterada. No entanto, as populações 
naturais não atendem a esses pressupostos, pois o EHW é 
uma condição hipotética. Entretanto, esse conhecimento 
preditivo permite aos pesquisadores observar quais desvios 
estão ocorrendo e propor os possíveis fatores evolutivos 
envolvidos, reconhecendo, assim, a dinâmica evolutiva da 
espécie em determinadas regiões.

Para ilustrar o EHW, será considerada como população inicial 
a mesma da Tabela 1, com genótipos AA, Aa e aa, nas frequên-
cias D, H e R, respectivamente. As frequências alélicas são p 
e q para A e a, respectivamente. Considerando que ocorre 
acasalamento ao acaso entre os indivíduos dessa popula-
ção, pode-se predizer a descendência, conforme ilustrado 
na Tabela 2.

Para determinar se a população está ou não em equilíbrio 
de Hardy-Weinberg, é necessário aplicar testes estatísticos, 
como o clássico teste de qui-quadrado, o teste de razão 
de verossimilhança e o teste exato de Fisher (PONTES et al., 
2020). Esses testes são aplicados comparando os valores 
genotípicos observados e esperados para testar a hipótese 
de nulidade.
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Genótipo Frequência 
genotípica observada

Frequência genotípica 
esperada

AA D = 0,33 p2 = (0,55)2 = 0,30

p2+2pq+q2 
= 1Aa H = 0,24 2pq = 2x0,55x0,25 = 0,50

aa R = 0,23 q2 = (0,45)2 = 0,20

f(A) = p1 = p = 0,55
p+q = 1

f(a) = q1 = q = 0,45 

Tabela 2: Frequência genotípica e alélica numa população em 
Equilíbrio de Hardy-Weinberg
Fonte: elaborado pelos autores.

Se a hipótese de nulidade não for aceita, pode-se deduzir 
que os pressupostos de Hardy-Weinberg não estão sendo 
satisfeitos e que ocorrem desvios das expectativas. Todavia, 
dependendo de qual pressuposto não for satisfeito, esses 
desvios podem ou não ser estatisticamente detectáveis. São 
causas desses desvios: efeito Wahlund, fluxo gênico, muta-
ções, acasalamento não aleatório, seleção ou deriva genética. 
Nesse sentido, as alterações das frequências alélicas e geno-
típicas e sua posterior quantificação auxiliam o entendimento 
dos possíveis fatores evolutivos atuantes. A ocorrência de 
acasalamento preferencial, por exemplo, altera apenas as 
frequências genotípicas relativas aos genes especificamente 
envolvidos, ao passo que a deriva genética é particularmente 
efetiva – e mais facilmente diagnosticada – em populações 
pequenas, e suas alterações não podem ser previstas.

Muitas vezes, desvios causados por seleção, fluxo gênico e 
mutações de qualquer natureza precisam de valores signifi-
cativamente altos para serem detectados, o que enfraquece 
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o teste de desvios das proporções de Hardy-Weinberg para 
avaliação das mudanças em uma população. Oliveira, Santos 
e Cruz (2020) utilizaram os mapas auto-organizáveis de 
Kohonen (SOM), um tipo de rede neural, para perceber as 
variações que os fatores evolutivos causavam nas popula-
ções. Esses autores verificaram que o SOM é capaz de organi-
zar as populações sob seleção, deriva genética, migração ou 
seleção divergente em grides, e que essa organização pode 
ser explicada pelas particularidades de cada fator evolutivo 
envolvido. Assim, esses autores verificaram que a metodo-
logia foi eficiente para detectar essas alterações em 100 loci 
das populações avaliadas.

O número de loci abordados no trabalho de Oliveira, Santos 
e Cruz (2020) é oportuno, pois, quando se consideram as 
informações de vários loci, é possível obter informações 
de maior credibilidade sobre as reais condições da popu-
lação em análise. Entretanto, ao avaliar um número maior 
de loci, outros efeitos devem ser levados em consideração: 
desequilíbrio de ligação, desequilíbrio de fase gamética 
e associação alélica (FLINT-GARCIA; THORNSBERRY; BUCKLER, 
2003), que concernem à associação não aleatória de alelos 
de diferentes loci nos gametas. Esse fator se torna interes-
sante ao observarmos que o conhecimento do desequilíbrio 
permite elucidar fenômenos genéticos e evolutivos ocorridos 
ao longo de gerações nas populações ou espécies (SANTOS; 
OLIVEIRA; SILVA, 2020).

Segundo Cruz, Ferreira e Pessoni (2020), a presença do dese-
quilíbrio de ligação pode indicar que, apesar de a população 
ser panmítica, uma estratificação pode persistir dentro da 
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população, de forma que ainda permanece um conjunto 
gênico preferencial, derivado dos ancestrais, que subdivide 
a população e só gradualmente se homogeneizará. Essa 
homogeneização dependerá, principalmente, da taxa de 
recombinação entre os dois loci, podendo ser extremamente 
lenta, sobretudo entre os loci estreitamente ligados, mas 
não somente nessa condição. Assim, o equilíbrio de ligação, 
quando constatado, será indicativo de que a população já 
passou por sucessivos ciclos de acasalamentos ao acaso e 
se encontra livre de forças evolutivas.

Apesar de ser conhecida a existência de acasalamentos ao 
acaso, se o desequilíbrio de ligação é detectado, postula-se a 
hipótese de que alguns fatores evolutivos devem ter atuado e 
constituem elementos perturbadores em relação ao modelo 
de Hardy-Weinberg. Ainda que a quebra do isolamento ou 
que processos seletivos abranjam apenas uma geração, 
eles geram novos desequilíbrios gaméticos, que, por sua 
vez, podem, se entre loci próximos, persistir durante muitas 
gerações. Por isso, o grande interesse na avaliação dos 
desequilíbrios de ligação reside no fato de eles assinalarem 
retrospectivamente eventos de introdução de alelos e alte-
ração nas suas frequências no passado da população (CRUZ; 
FERREIRA; PESSONI, 2020).

Várias metodologias para estimar o desequilíbrio de ligação 
têm sido amplamente descritas em revisões, ao passo que 
mais explicações e exemplos sobre o desequilíbrio de ligação 
podem ser encontradas nos trabalhos de Santos, Oliveira e 
Silva (2020) e de Cruz, Ferreira e Pessoni (2020). 
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Desafios e perspectivas do uso da 
genética para a conservação

A genética da conservação reúne informações das diferentes 
áreas da genética para identificar a diversidade e compreen-
der a sua mudança ao longo da evolução. Assim, este capítulo 
abordou metodologias para acessar a variabilidade genética 
por meio do emprego de marcadores moleculares e, a partir 
deles, propor análises sobre a diversidade genética entre 
e dentro das populações. Entender a diversidade genética 
das populações torna-se importante na medida que permite 
supor os eventos evolutivos que ocorrem nessas populações 
e viabilizar o entendimento de como essas mudanças genéti-
cas contribuem para a diferenciação das populações ao longo 
da distribuição temporal e geográfica.

Os estudos da genética de populações buscam conhecer a 
dinâmica da variação genética dentro e entre populações, a 
fim de descobrir e entender os processos (migração, muta-
ção, seleção, deriva genética, entre outros) que podem 
afetar a frequência dos alelos e genótipos nas populações. 
O conhecimento gerado por esses estudos oportuniza deli-
near estratégias para a manutenção e sobrevivência da(s) 
espécie(s). Sem esse conhecimento, é possível afirmar que 
um número sem precedentes de espécies estaria em estado 
de vulnerabilidade ou até mesmo extinta.

Os mapas auto-organizáveis de Kohonen (SOM), um tipo de 
rede neural, vêm se destacando como uma ferramenta de 
análise que visa perceber as variações que os fatores evoluti-
vos causavam nas populações. Oliveira, Santos e Cruz (2020) 



124

verificaram que o SOM é capaz de organizar as populações 
sob seleção, deriva genética, migração ou seleção diver-
gente em grides, e que essa organização pode ser explicada 
pelas particularidades de cada fator evolutivo envolvido. 
Entretanto, esses estudos foram realizados considerando 
marcadores codominantes.

Com relação aos marcadores dominantes, apesar de gerarem 
menos informações, ainda estão sendo empregados devido 
a seu baixo custo e generalidade, principalmente em espé-
cies pouco exploradas e/ou com baixo interesse econômico. 
Assim, espera-se que o uso de marcadores codominantes se 
torne cada vez mais acessível, e as perspectivas são de que 
as tecnologias atuais e futuras de sequenciamento amplo do 
genoma permitirão o acesso cada vez mais rápido e abran-
gente das informações genéticas.
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O objetivo deste capítulo é discutir os tipos de amostragens 
e de marcadores moleculares e as análises de dados mais 
utilizadas em estudos de genética da conservação, que 
têm incorporado variáveis espaciais e temporais. Análises 
genéticas que incorporam variáveis espaciais são objetos de 
estudo da genética da paisagem, área que está em ascensão 
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 
pode comprometer as análises, gerando resultados equivo-
cados. Para que os resultados das pesquisas genéticas sejam 
aplicáveis à conservação, as principais mudanças que devem 
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 
conhecimento de diferentes áreas para entender e combater 
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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 (ANDERSON et al., 2010). O número de publicações 
científicas que tem usado variáveis espaciais para explicar a 
variação genética de populações naturais tem crescido subs-
tancialmente desde 2003. Contudo, o montante de pesquisas 
que tem incorporado variáveis temporais ainda é bastante 
incipiente (Figura 1).

A ciência que explica a influência das características da paisa-
gem sobre a variação genética é a genética da paisagem. 
Ela foi citada pela primeira vez por volta dos anos de 1980, 
mas só foi proposta como uma ciência em 2003 (MANEL et 
al., 2003). Manel e demais autores (2003) a definiram como 
uma disciplina que integra as características espaciais com 
processos microevolutivos, como o fluxo gênico, a deriva 
genética e a seleção. Anos mais tarde, ela foi redefinida para 
integrar a genética de populações, a ecologia da paisagem e 
as estatísticas espaciais (STORFER et al., 2007).

Enquanto os estudos de genética da paisagem permitem 
avaliar a estrutura genética intra e interpopulacional em 
diferentes escalas espaciais (SORK; WAITS, 2010), os modelos 
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 (SMYSER et 
al., 2013), e planejar novas medidas de conservação, uma vez 
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que conhecemos a causa primária de diferenciação gené-
tica (HABEL et al., 2014). Desse modo, as escalas espaciais 
contribuem para a avaliação do efeito da paisagem sobre 
a variação genética (STORFER et al., 2007), ao passo que são 
importantes para a investigação de eventos demográficos e 
declínios populacionais (ORTEGO et al., 2011). 

Conjuntamente, as amostragens em múltiplas escalas 
espaciais e temporais podem ajudar a identificar eventos 
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 
a aumentar o poder das análises e gerar informações mais 
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 
e temporal), conforme o disposto na Figura 1, que reúne 
publicações encontradas no banco de dados do Scopus e 
que contêm, no título, resumo ou palavras-chaves, os termos: 
(1) landscape genetic + population + conservation; (2) temporal 
scale + conservation genetic; e (3) spatial scale + temporal scale + 
genetic conservation. É possível que isso ocorra em função da 
dificuldade de obter e analisar amostras temporais. Por essa 
razão, este capítulo reúne as principais recomendações para 
testar o efeito da escala e o tipo de amostragem em pesqui-
sas de genética da conservação que incorporam variáveis 
espaciais e/ou temporais (HABEL et al., 2014; 2015). 
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Figura 1: Número de publicações com os respectivos temas,  
entre 1985 e 2015
Fonte: elaborada pelos autores.

Identificação do problema 

Os objetivos mais comuns de estudos de genética da conser-
vação que incorporam variáveis espaciais incluem identificar 
as características ambientais ou da paisagem que facilitam 
ou impedem o movimento e fluxo gênico (MULLINS et al., 
2015) e avaliar a influência da composição e configuração 
da paisagem sobre a diversidade e diferenciação genética 
populacional (APARICIO et al., 2012). Esses estudos permitem 
quantificar a atividade da variação da paisagem, em diferen-
tes escalas espaciais, na moldagem da estrutura genética 
dentro das e entre as populações (SORK; WAITS, 2010). Já os 
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 (HABEL et al., 2014, 2015).
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Dessa forma, pesquisas que incorporaram variáveis espaciais 
avaliam a influência de fatores da paisagem sobre a variação 
dos dados genéticos, tais como barreiras físicas, resistência 
e configuração da paisagem, fragmentação, perda de hábi-
tat e distância inter-hábitat (MORAES et al., 2018). Já estudos 
que incorporam variáveis temporais avaliam a influência de 
eventos estacionais e demográficos sobre a variação genética 
(GUILLEMAUD et al., 2011).

Escolha da escala 

Segundo Hall e Beissinger (2014), a escolha da escala é a 
segunda etapa em uma pesquisa, depois da definição do 
objetivo. A escala pode ser pequena/curta, grande/longa ou 
múltipla. Em análises de fluxo gênico, a escala temporal pode 
variar desde escalas históricas até regionais ou contempo-
râneas. Assim, a estrutura genética de uma população pode 
refletir um padrão histórico maior que os padrões contempo-
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 
exemplo, Zelmer e Knowles (2009) usaram múltiplas escalas 
de tempo e espaço para investigar a influência da paisagem 
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.

A escolha da escala (espacial ou temporal) deve ser defi-
nida previamente à realização da pesquisa, que depende 
de informações sobre o comportamento e a ecologia da 
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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 
resolução e uma classificação simples do uso e cobertura do 
solo, por exemplo, são adequadas para avaliar a influência 
da paisagem sobre o fluxo gênico de grandes vertebrados, 
mas em análises com pequenos vertebrados, que são afeta-
dos por mudanças em pequenas escalas da paisagem, são 
inapropriadas (SEGELBACHER et al., 2010).

Segundo Anderson e demais autores (2010), a escala espacial 
é caracterizada pela granulação, extensão e resolução; rela-
cionadas à biologia da espécie em estudo. A granulação deve 
ser menor que a média da área de vida ou que a distância 
de dispersão da espécie, e a extensão deve ser maior que 
a área ocupada pela população e que a distância esperada 
de dispersão. Esse esquema está representado na Figura 2, 
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.
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Figura 2: Esquema indicando a granulação, a extensão e a distância 
entre as unidades amostrais, que devem ser consideradas durante 
o delineamento de uma amostragem espacial
Fonte: Anderson e demais autores (2010).

Desenho amostral 

Uma questão comum em estudos de genética de populações é 
a definição do número de indivíduos que deve ser amostrado 
e do número de marcadores a ser utilizado. Tradicionalmente, 
tem sido aceitável um mínimo de 20 a 30 indivíduos (NEI, 1978). 
Hale e demais autores (2012) demonstraram, utilizando dife-
rentes táxons, que a variação na frequência alélica, na hetero-
zigose esperada (He) e no coeficiente de endogamia devido à 
diferenciação entre subpopulações (Fst), diminuem à medida 
que o tamanho amostral aumenta. Os autores também obser-
varam que a variação genética não é significativa em valores 
acima de 25 ou 30 indivíduos amostrados. Contudo, pesquisas 
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 (STORFER et al., 2007).

Uma solução para definir o número de amostras, sítios, popu-
lações e marcadores pode ser os testes de randomização, 
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que visam quantificar o esforço mínimo necessário para 
encontrar uma variação genética. Dharmarajan e demais 
autores (2014) realizaram testes de aleatorização para avaliar 
o poder de sua amostragem – utilizando 13 microssatélites, 
Fst igual a 0,018 e o número mínimo de amostras (aproxima-
damente 20) – e observaram um poder maior que 80% de 
encontrar estruturação genética. Alguns programas podem 
ser usados para realizar esses testes, como o POWSIN. Esse 
software estima o poder e o erro das análises, usando o teste 
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 (RYMAN; PALM, 2006). 

A escala da amostragem pode ser a nível de indivíduo, 
grupo ou população. A amostragem a nível de indivíduo será 
adequada para espécies com distribuição contínua. Já amos-
tragens a nível da população serão adequadas para espécies 
com distribuição descontínua ou agrupadas por uma grande 
escala geográfica. Para que múltiplos fatores (temporais e/
ou espaciais) que afetam o objeto de estudo (como o fluxo 
gênico, por exemplo) sejam coletados, a amostragem deve 
ser bem distribuída no tempo e espaço (ANDERSON et al., 2010). 
Assim, quanto maior o número de sítios ou populações amos-
tradas ao longo da área de distribuição da espécie de estudo, 
maior será o número de variáveis espaciais capturadas.

Geneticistas geralmente não têm conhecimento prévio sobre 
a espécie de estudo e, por isso, investigam a influência de 
várias características da paisagem ou assumem que apenas 
a distância geográfica pode causar o isolamento. Entretanto, 
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para aplicar a genética da paisagem na conservação, é 
necessário lançar mão de delineamentos amostrais mais 
explícitos e métodos mais sofisticados (SEGELBACHER et al., 
2010), diferentemente do que ocorre com estudos de genética 
populacional, que, tradicionalmente, têm sido realizados com 
amostragens oportunistas (STORFER et al., 2007). Segundo 
Meirmans (2015), um dos principais erros encontrados na 
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.

O delineamento amostral pode, ainda, ser sistemático ou 
randômico. O modelo sistemático possui intervalos fixos 
de amostragem e cobre toda a área de estudo. Já modelos 
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:

1.	 Amostragem hierárquica: uma variável (a exemplo do 
tipo de cobertura) é mais intensamente coletada em fina 
escala do que outra variável (como genótipos);

2.	 Aninhada: a coleta ocorre numa escala mais ampla (bloco 
1) e em limites mais finos (blocos 2 e 3);

3.	 Estratificada: apropriada para análises de gradiente e 
efeito da configuração da paisagem, quando se deseja 
capturar variáveis da paisagem distribuídas desigual-
mente na área de estudo.



139

Algumas questões que devem ser respondidas antes do deli-
neamento amostral são: “Qual o objetivo do estudo? Como a 
espécie está distribuída no tempo e no espaço? Quais tipos 
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 
demográfica, é recomendável que, antes de definir o deli-
neamento amostral, as mudanças ocorridas na área de distri-
buição da espécie ao longo do tempo sejam investigadas. É 
importante interrogar, também, a existência de amostras 
coletadas em períodos simultâneos para uma mesma área 
ou região (STORFER et al., 2007).

Segundo Habel e demais autores (2015), um desafio da gené-
tica de populações é coletar um grande número de amostras 
de uma população em vários pontos no tempo. Embora estu-
dos com a amostragem de um único ano ou de um período 
contemporâneo tenham sido capazes de estimar a influência 
de eventos passados na composição genética, o poder de 
detecção de efeitos históricos aumenta quando múltiplos 
pontos de amostragem no tempo � ou de períodos que ante-
cederam ou sucederam o evento histórico � são amostrados. 
As coleções de museus são a chave para a incorporação 
dos dados temporais nas pesquisas (HABEL et al., 2014). O 
problema é que amostras antigas de museus são raras e de 
difícil extração de DNA e amplificação (pequena quantidade 
DNA e baixa qualidade). Entretanto, muitas análises que inves-
tigam eventos antigos podem ser realizadas com pequeno 
tamanho amostral, o que pode encorajar a incorporação 
dessas amostras (RAMAKRISHNAN; HADLY; MOUNTAIN, 2005).
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No geral, pesquisas genéticas que avaliam a influência de 
variáveis espaciais buscam amostrar mais largamente a 
área de distribuição da espécie de estudo. Quanto maior 
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 (STORFER et al., 2007). Na 
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 
(ANDERSON et al., 2010; HABEL et al., 2015). 

Escolha do marcador molecular

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 
informações que cada um pode gerar. A Tabela 1, a seguir, 
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 
genética de populações por serem altamente polimórficos, 
abundantes no genoma e possuírem ampla área evolutiva, 
que permite examinar diferentes escalas de tempo. Os micros-
satélites são sequências curtas, altamente repetitivas, não 
codificadoras e com alta taxa de mutação devido aos deslizes 
da enzima durante a replicação das unidades de repetição. 
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Eles são indicados para estudos que quantificam a estrutura 
genética populacional e o fluxo gênico recente, além de serem 
os melhores marcadores para investigar as consequências da 
fragmentação contemporânea (ANDERSON et al., 2010).

Nessa esteira, a Tabela 1 explicita a aplicação dos marcadores 
moleculares em pesquisas de genética da conservação. A 
notação é a seguinte: "+" para técnicas que podem ser utili-
zadas para tal aplicação. Vários sinais indicam maior utili-
dade, sendo "–" para as que não podem ser utilizadas para 
o objetivo em questão e "?" às técnicas sobre as quais há 
informação insuficiente para inferência. A tabela foi baseada 
em Frankham, Briscoe e Ballou (2002), Hall e Beissinger (2014), 
Ouborg e demais autores (2010) e Schlötterer (2004).

ALOENZIMAS AFLP SSR mtDNA1 SNP

Fonte proteínas nuDNA nuDNA mtDNA nuDNA
Herança codominante dominante codominante codominante codominante

Reprodutibilidade ? alta baixa alta alta

AP
LI

CA
ÇÕ

ES

Tamanho 
efetivo ++ ? +++ ++ +++

Gargalos ++ ++ +++ ++ +++

Endogamia - +++ +++ ? +++

Seleção + +++ - - +++

Migração e 
fluxo gênico ++ +++ +++ ++ +++

Estrutura 
genética ++ ++ +++ ++ +++

Padrão de 
acasalamento ++ - +++ - +++

Parentesco + + +++ + +++

Tabela 1: Aplicação dos marcadores moleculares em pesquisas de 
genética da conservação
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Apesar das vantagens concedidas pelos marcadores de 
microssatélites, é preciso ter cautela na aplicação do método, 
já que possuem difícil interpretação de resultados devido à 
presença de artefatos (SCHLÖTTERER, 2004). Caso sejam usadas 
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 
DNA. Os erros de genotipagem comprometem severamente 
análises de parentesco e, moderadamente, as de diversidade 
genética e os testes de atribuição. Esses erros podem ser 
estimados utilizando o método de Zhan e demais autores 
(2010) e minimizados, com múltiplos tubos de genotipagem 
(TABERLET; LUIKART; WAITS, 1999) e usando pequenos frag-
mentos de microssatélites, especialmente em estudo com 
amostras antigas (HABEL et al., 2014).

O mtDNA e cpDNA são os marcadores mais indicados para 
estudos que investigam mudanças históricas em longas 
escalas espaciais (ANDERSON et al., 2010) e para análises com 
amostras antigas (HABEL et al., 2014). Eles não são recombi-
nantes (HOLDEREGGER; WAGNER, 2008) e têm herança materna. 
Por isso, seus resultados contam a história do fluxo gênico 
mediado por apenas um dos sexos. Geralmente, o mtDNA e 
o cpDNA não fornecem variação genética entre indivíduos 
suficiente para investigar a influência da paisagem (Tabela 
1). No entanto, se for observada, a dispersão é facilmente 
detectada. Estudos de fluxo gênico de plantas têm utilizado 
mais frequentemente o cpDNA, permitindo avaliar a dispersão 
do pólen ou sementes em diferentes escalas temporais e 
espaciais (ANDERSON et al., 2010).
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AFLPs e aloenzimas também têm sido utilizados para inves-
tigar a diferenciação genética, especialmente em pesqui-
sas com espécies de plantas (STORFER et al., 2010). Eles são 
indicados para análises com amostras recentes (HABEL et al., 
2014). O AFLP é um tipo de marcador nuclear neutro e domi-
nante, baseado na combinação da restrição da variação local 
(enzimas de restrição) e amplificação por meio do método de 
PCR (OUBORG et al., 2010). A principal vantagem do AFLP 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 
1) (SCHLÖTTERER, 2004) e aplicado em estudos de grande escala 
espacial ou temporal (ANDERSON et al., 2010).

As aloenzimas, por sua vez, permitem distinguir variações nas 
enzimas (mudanças causadas pela substituição de aminoáci-
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 DNA. Sua substituição se justifica 
pelo fato de consistir em um método indireto de detecção da 
variação no DNA, possuir um número limitado de marcadores 
disponíveis e apresentar instabilidade em alguns dos seus 
loci, entre outros fatores (SCHLÖTTERER, 2004).

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 
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questão que atualmente não é clara na genética da conser-
vação é como a variação genética relacionada com o fitness 
é afetada pelos mesmos processos observados em marca-
dores neutros (OUBORG et al., 2010). Uma maior cobertura do 
genoma permitirá obter uma melhor compreensão da varia-
ção genética e identificar regiões genômicas adaptativas. 
Novas tecnologias de sequenciamento, como a identificação 
de marcadores SNP, podem tornar possível a geração de enor-
mes quantidades de sequências de DNA com baixo custo e 
rapidamente. No futuro, essas novas tecnologias substituirão 
os marcadores microssatélites e outros métodos tradicionais 
que são mais custosos e trabalhosos (SEGELBACHER et al., 2010).

SNP é um novo tipo de marcador molecular que detecta a 
mudança em uma única base na sequência de DNA nuclear 
(HOLDEREGGER; WAGNER, 2008). Eles têm maior cobertura do 
genoma que os microssatélites e os AFLPs e sua principal 
vantagem é o alto potencial de automatização, com custo 
moderado (OUBORG et al., 2010). Os SNPs são menos variáveis, 
além de serem os representantes mais comuns no genoma 
polimórfico quando comparados aos microssatélites. Por 
isso, seu uso tem crescido e é considerado o marcador do 
futuro (HABEL et al., 2014).

O SNP, 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 SNP quanto 
de microssatélite, permite fazer inferências sobre o fluxo 
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 
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(ANDERSON et al., 2010). Entretanto, para que o primeiro SNP 
seja desenvolvido para uma dada espécie, é necessário, ante-
riormente, realizar o sequenciamento de vários genes do 
genoma, o que demanda tempo (HOLDEREGGER; WAGNER, 2008).

Métodos de análise 

As pesquisas de genética da conservação mensuram a 
influência de variáveis espaciais e temporais na variação 
genética, estimando a diversidade genética e/ou diferen-
ciação genética populacional. Inicialmente, contudo, é neces-
sário realizar uma exploração dos dados, investigando:

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

2.	 Desvios no Equilíbrio de Hardy Weinberg (EHW);

3.	 Os testes de atribuição (CARLSSON, 2008).

Muitas análises são sensíveis à presença de alelos nulos, 
aos desvios no EHW e à presença de amostras relacionadas 
(CHAPUIS; ESTOUP, 2007). Desvios no EHW podem ser ajusta-
dos com correção sequencial de Bonferroni (RICE, 1989). Os 
alelos nulos também podem ser corrigidos usando progra-
mas como FreeNA (CHAPUIS; ESTOUP, 2007), ou, quando em 
baixa frequência (< 0,1), as análises podem ser realizadas 
sem significativa influência nos resultados (CARLSSON, 2008). 
O programa FreeNa 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 
ENA (CHAPUIS; ESTOUP, 2007). Além disso, testes de atribuição 
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também podem ser realizados, removendo ou não os loci com 
alelos nulos do conjunto de dados. Quando a remoção ou 
correção dos alelos nulos não alteram significativamente os 
resultados, os loci podem ser mantidos nas análises (MULLINS 
et al., 2015).

As estimativas de diversidade genética incluem a frequência 
alélica, número médio de alelos (Na), heterozigose esperada 
(He), riqueza alélica (AR), riqueza de alelos privados (PR) e 
coeficiente de endogamia (Fis). Pesquisas de genéticas deli-
mitadas temporalmente usam os índices de diversidade de 
genética para entender a perda e a variação genéticas ao 
longo do tempo. Já pesquisas espaciais acessam a diversidade 
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 (NORA; ALBALADEJO; APARICIO, 2015).

Uma diminuição no uso de métodos que quantificam o isola-
mento por distância (IBD) e uma maior importância dada 
aos testes de agrupamento genético e espacial indicam 
um avanço nas pesquisas (STORFER et al., 2010). Um modelo 
bayesiano usado largamente em estudos de genética da 
conservação para identificar grupos genéticos é o algoritmo 
implementado no software Structure (PRITCHARD; STEPHENS; 
DONNELLY, 2000), que mostra a proporção do genoma do indi-
víduo pertencente à população residente e/ou de origem. 
Apesar da sua importância e alta aplicabilidade em estu-
dos de genética da paisagem, as análises no Structure e a 
interpretação de seus resultados devem ser realizadas com 
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cautela, especialmente se a amostragem utilizou um pequeno 
tamanho amostral e/ou amostras oportunistas.

Schwartz e Mckelvey (2009) mostraram que análises de agru-
pamento bayesiano no Structure podem identificar diferen-
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 
populacional, padrões que podem influenciar os resultados, 
como os espaciais e temporais, devem ser avaliados.

Fatores múltiplos das espécies, como demografia e fatores 
ambientais e históricos, muitas vezes desconhecidos pelo 
pesquisador, podem afetar a estrutura genética populacio-
nal. Dessa forma, a espécie pode não ser estruturada hierar-
quicamente por regiões geográficas, e diferentes cenários 
de K (ou seja, número de grupos genéticos estruturados) 
podem explicar a estrutura populacional, refletindo os dife-
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 (MEIRMANS, 2015).

Outra análise que tem sido bastante utilizada para estimar 
a estrutura genética populacional é a Análise de Variância 
Molecular (Amova). A Amova produz estimativas de compo-
nentes de variâncias análogas à estatística F, que refletem a 
correlação da diversidade em diferentes níveis hierárquicos 
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para testar a subdivisão populacional (EXCOFFIER; SMOUSE; 
QUATTRO, 1992). A variância molecular é calculada hipoteti-
zando uma fronteira populacional, o que aumenta o poder de 
inferência da análise caso a hipótese seja estabelecida com 
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 
confiabilidade (MEIRMANS, 2015).

Alguns dos testes que correlacionam os dados genéticos com 
as variáveis da paisagem são: testes de isolamento, testes 
parciais de mantel, autocorrelações espacial e modelagens. 
Os testes de isolamento incluem:

1.	 O Isolamento por Resistência (IBR), que correlaciona a 
distância genética com a resistência (MCRAE; BEIER, 2007);

2.	 O isolamento por ambiente, que correlaciona a diferen-
ciação genética com as diferenças ambientais (WANG; 
SUMMERS, 2010);

3.	 O clássico Isolamento por Distância (IBD), que correlaciona 
a diferenciação genética com a distância geográfica e, 
geralmente, é mensurado por meio do teste de mantel, 
que se difere por ser uma correlação parcial que usa três 
matrizes de dissimilaridade (MANTEL, 1967).

Por sua vez, a autocorrelação espacial (SMOUSE; PEAKALL, 1999) 
é uma análise multivariada que avalia a associação entre o 
relacionamento genético e a distância geográfica (concei-
tualmente similar ao teste de mantel). O método testa se 
o genótipo de um indivíduo (quantificado pela frequência 
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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 
para avaliar a relação entre as variáveis genéticas e métricas 
da paisagem, assim como modelagens da distância de menor 
custo – que correspondem ao cálculo do comprimento do 
caminho de menor custo entre os dois pontos (ADRIAENSEN 
et al., 2003) – para mensurar a conectividade da paisagem 
(MORAES et al., 2018).

Desafios e perspectivas: incorporando 
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-
tar o poder das análises e gerar informações mais precisas 
sobre os mecanismos de diferenciação das populações e 
o seu status de ameaça (HABEL et al., 2015). Assim, estudos 
de genética da paisagem devem considerar a influência 
da escala temporal sobre a variação genética e vice-versa. 
Porém, muitas vezes, a influência dessa escala temporal 
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 (STORFER et al., 2007).
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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 
grandes desafios atuais é a padronização da amostragem 
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 
tem relatado que o poder das análises aumenta quando 
diferentes amostragens no tempo são realizadas. Somente 
quando amostragens espaço-temporais múltiplas forem 
incluídas nas pesquisas genéticas, poderemos identificar 
empiricamente os efeitos recentes de processos de longo 
prazo, como a fragmentação (HABEL et al., 2014).
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A genética da conservação se fundamenta em dados acerca 
da diversidade genética e epigenética das diferentes espécies 
eucariotas. Tais diversidades podem ser percebidas, mensu-
radas e comparadas a partir de dados do cariótipo (citoge-
nética) e do epigenoma (epigenética). O cariótipo envolve o 
número e a morfometria de cromossomos – consequente-
mente, também o cariograma – e o mapeamento de regiões 
cromossômicas (eucromatina, heterocromatina, constrições 
secundárias etc.) e sequências do genoma (genes, elementos 
móveis, microssatélites etc.). A caracterização do cariótipo 
permite conhecer o genoma de uma espécie eucariota, 
assim como compará-lo com outros cariótipos de táxons 
relacionados. Assim, dados sobre o cariótipo têm impacto 
na citotaxonomia, nos estudos evolutivos e filogenéticos e 
nos programas de melhoramento.

Além do cariótipo, o epigenoma também vem sendo investi-
gado, especialmente com relação às suas variações. A epige-
nética contempla as variações químicas que podem ocorrer 
na base nitrogenada citosina da molécula de DNA, assim 
como em aminoácidos das alças das histonas. As mudanças 
químicas na citosina e/ou nos aminoácidos das alças das 
histonas promovem alterações nos níveis de compactação 
da cromatina (a eucromatina, com nível de baixo compacta-
ção, e a heterocromatina, com nível elevado de compacta-
ção), e, consequentemente, nos níveis de expressão gênica. 
Essas variações podem resultar em variações fenotípicas. 
Neste capítulo, trataremos dos conceitos e dos aspectos 
gerais do cariótipo e do epigenoma, da relevância de ambos 
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para a diversidade genética e epigenética, e, com efeito, 
para a conservação e o uso sustentável da diversidade.

O cariótipo na genética da conservação

Variações “ômicas” (genoma, epigenoma, transcriptoma e 
metaboloma) ocorrem entre indivíduos de diferentes espé-
cies (variações interespecíficas), assim como entre indivíduos 
de uma mesma espécie (variações intraespecíficas). Portanto, 
destacaremos neste capítulo as diferenças entre os indiví-
duos para o genoma nuclear e o epigenoma. Nesse recorte, 
o conceito genético de clone é importante: “população de 
células ou organismos geneticamente idênticos, formados 
por meio de sucessivos ciclos celulares a partir de uma célula 
única ou de um organismo ancestral” (RIEGER, MICHAELIS; GREE, 
1976; KING; STANSFILED, 2002).

A partir das observações e avaliações do genoma, epige-
noma e fenótipo (caracteres fisiológicos, morfológicos, 
reprodutivos e comportamentais), surge a genética da 
conservação. As alterações genéticas e epigenéticas podem 
resultar em mudanças fenotípicas ou, até mesmo, em uma 
nova característica. Num contexto genético e evolutivo, as 
variações genéticas e epigenéticas podem ser categorizadas 
conforme o nível e o efeito em um determinado ambiente, 
sendo: ausentes, neutras, deletérias e benéficas. Ausência de 
variação designa que não há variação genética, mas sinaliza 
a possibilidade de modificações epigenéticas essenciais, as 
quais podem desencadear o processo morfogênico. A varia-
ção neutra aponta que há variação no genoma e epigenoma, 



160

mas sem variação fenotípica e sem mudanças no valor adap-
tativo. A variação neutra também inclui a variação deletéria, 
suprimida por outra variação no genoma ou epigenoma, ou 
por genes supressores. A variação genética e epigenética 
deletéria denota a variação que resulta em diminuição do 
valor adaptativo. Por fim, a variação benéfica designa a 
variação que aumenta o valor adaptativo (WANG; WANG, 2012).

A caracterização do genoma e do epigenoma é fundamental 
para identificar e mensurar a diversidade genética e epige-
nética, bem como para compreensão das causas da variação 
fenotípica interespecífica e intraespecífica e para o planeja-
mento das estratégias de conservação genética. Esse olhar 
permite selecionar os espécimes (indivíduos, germoplasmas) 
divergentes para multiplicá-los e conservá-los. A avaliação e a 
seleção são conduzidas por diversos procedimentos que vêm 
sendo empregados com foco no cariótipo, no conteúdo de 
DNA nuclear e nas oscilações nos níveis globais de metilação 
da citosina da molécula de DNA.

A diversidade genética do cariótipo é anotada pela caracte-
rização e contagem do número de cromossomos por meio 
da citogenética clássica e da citogenética molecular. A cito-
genética é área do conhecimento que se dedica ao estudo 
do cariótipo, isto é, de estrutura, organização, comporta-
mento e evolução dos cromossomos. Com esses propósitos, 
a citogenética se caracteriza como uma ciência que associa a 
biologia celular à genética, fornecendo informações acerca da 
peculiaridade do cariótipo de diferentes espécies de fungos 
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(WIELOCH, 2006; RAJU, 2009), animais invertebrados e verte-
brados (Figura 1) (MICOLINO et al., 2019; REINSALU et al. 2019) 
e plantas (Figura 2) (SADER et al., 2019; FERREIRA et al., 2020).

Figura 1: O cariótipo humano, Homo sapiens, com 2n = 2x = 46 
cromossomos. O cariótipo humano é diploide, apresentando 22 
pares de cromossomos autossômicos e um par de cromossomos 
sexuais (XX ou XY). Barra = 5 µm
Fonte: imagem gerada a partir de estudos conduzidos no Laboratório 
de Citogenética e Citometria da Universidade Federal de Viçosa (UFV), em 
12/05/2014.
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Figura 2: Cromossomos mitóticos metafásicos do café conilon, 
Coffea canephora, uma das espécies de maior importância 
agronômica para o Brasil. O cariótipo de C. canephora possui 2n = 2x 
= 22 cromossomos, sendo 11 pares de cromossomos. Barra = 5 µm
Fonte: imagem gerada a partir de estudos conduzidos no Laboratório de 
Citogenética e Citometria da UFV, em 05/11/2015.

As investigações citogenéticas se concentram no estudo dos 
cromossomos mitóticos metafásicos (WIELOCH, 2006; RAJU, 
2009; SADER et al., 2019; FERREIRA et al., 2020), assim como dos 
cromossomos bivalentes em paquíteno, formados a partir do 
par homólogo unido pelo complexo sinaptonêmico (WALLING 
et al., 2006). Nessas investigações, diferentes técnicas são 
empregadas para caracterizar os cromossomos mitóticos e 
meióticos no que diz respeito à sua morfologia, organização 
e função e quanto à sua diversidade e evolução.
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Para obter os cromossomos, tecidos somáticos apresentando 
células proliferativas são resgatados para tratamento com 
antitubulínicos, que promovem a parada do ciclo celular 
na metáfase mitótica. Além dos cromossomos mitóticos, 
cromossomos meióticos também podem ser obtidos por 
meio dos tecidos reprodutivos, os quais possuem os meió-
citos. Nesse processo, lâminas são preparadas a partir desses 
materiais e observadas ao microscópio. Dessa forma, o 
número de cromossomos em metáfase (metáfase mitótica, 
conforme as Figuras 1 e 2) ou de bivalentes em paquíteno 
(prófase I da meiose I) é determinado e, comparativamente, 
são definidas as alterações cromossômicas numéricas, as 
quais são classificadas como euploidias ou aneuploidias 
(SATTLER et al., 2016). O número de cromossomos mitóticos 
ou o número de cromossomos bivalentes é a primeira infor-
mação que pode ser acessada na visualização do cariótipo 
de uma espécie. Esse dado permite comparar células de um 
mesmo indivíduo, de indivíduos de uma mesma espécie e de 
espécies diferentes. Portanto, o número de cromossomos é 
um dado empregado para apontar se há diversidade gené-
tica cariotípica.

Já a caracterização morfométrica dos cromossomos e, prin-
cipalmente, a aplicação de técnicas de bandeamento e de 
citogenética molecular, permitem comparar o cariótipo de 
diferentes espécies e identificar alterações cromossômicas 
estruturais, tais como deleções, duplicações, inversões e 
translocações. Nesse sentido, a primeira etapa da caracteri-
zação do cariótipo envolve a mensuração do tamanho total de 
cada cromossomo e dos braços curto e longo (Figura 3). Por 
meio desses dados, a classe cromossômica é determinada 
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e os cromossomos classificados em metacêntricos, subme-
tacêntricos, acrocêntricos ou telocêntricos (GUERRA, 1986).

Telômero

Braço 
curto

Braço 
longo

Constrição secundária

Centrômero

Telômero

Figura 3: Cromossomo mitótico metafásico com destaque às suas 
diferentes porções. Barra = 5 µm
Fonte: imagem gerada a partir de estudos conduzidos no Laboratório de 
Citogenética e Citometria da UFV, em 05/11/2015.

As técnicas de bandeamento cromossômico são empregadas 
para produção de padrões de bandas nos cromossomos mitó-
ticos e meióticos. As técnicas de bandeamento se baseiam 
nas propriedades químicas dos corantes ou fluorocromos e 
das macromoléculas orgânicas que constituem o cromos-
somo (DNA, RNAs, histonas, enzimas, outras proteínas etc.). 
As técnicas de bandeamento revelam padrões distintos de 
coloração nos cromossomos: as bandas. Por sua vez, são 
informações que ampliam a capacidade de caracterização, 
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permitindo a identificação de pares de homólogos e de rear-
ranjos cromossômicos ocorridos durante a diversificação do 
cariótipo (Figura 4). Com atuação ao longo de todo o compri-
mento do cromossomo (telômero a telômero), as técnicas 
de bandeamento proporcionam uma análise comparativa 
entre cromossomos de um mesmo cariótipo ou de espécies 
diferentes (MICOLINO et al., 2019; REINSALU et al., 2019).

A Figura 4 explicita cromossomos mitóticos metafásicos do 
milho Zea mays, com 2n = 2x = 20 cromossomos, corados com 
o fluorocromo 4’,6-diamidino-2-fenilindole (DAPI) (à esquerda). 
Um cromossomo submetacêntrico do milho com destaque 
para suas diferentes porções e para a região de knob, a qual é 
uma porção de heterocromatina rica em bases nitrogenadas 
adenina e timina e, por esse motivo, é uma porção preferen-
cialmente corada pelo DAPI (Banda DAPI+) (à direita).

Figura 4: Cromossomos mitóticos metafásicos do milho Zea mays. 
Barra = 5 μm
Fonte: imagem gerada a partir de estudos conduzidos no Laboratório de 
Citogenética e Citometria da UFV, em 07/03/2018.
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Por meio do bandeamento cromossômico, é possí-
vel diferenciar:

1.	 As porções de heterocromatina constitutiva (banda C), 
que constituem o centrômero, por exemplo;

2.	 As porções de eucromatina e heterocromatina (banda G, 
banda Q ou banda R) ao longo de todo o comprimento 
cromossômico, do telômero do braço curto ao telômero 
do braço longo;

3.	 A região organizadora do nucléolo (banda NOR), a qual 
é o sítio cromossômico dos genes que codificam o RNA 
ribossômico (rRNA).

A integração entre a citogenética e a biologia molecular 
resultou na citogenética molecular, que também é empre-
gada para identificação e mapeamento da diversidade 
cariotípica e para a compreensão dos fenômenos genéticos 
e evolutivos relacionados a essa diversidade. As técnicas de 
hibridização in situ (citogenética molecular) são usadas para 
detecção e/ou localização de sequências de ácidos nucleicos 
(sequências-alvo) nos cromossomos e consistem no parea-
mento da sonda (sequência de nucleotídeos marcados), 
geralmente de DNA, a uma sequência-alvo no cromossomo. 
Portanto, as técnicas de hibridização in situ se baseiam na 
complementaridade das bases nitrogenadas e no fato de a 
sonda ser antisenso em relação à sequência-alvo (TESSADORI; 
VAN DRIEL; FRANSZ, 2004).
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A citogenética molecular tem ampliado consideravelmente 
o nível de análise e o campo de atuação da citogenética, ao 
gerar dados que permitem:

1.	 Identificar os pares de homólogos das espécies que pos-
suem cromossomos de tamanho e morfologia semelhan-
tes (cariótipo homomórfico);

2.	 Localizar sequências de DNA específicas, auxiliando a 
comparação dos cariótipos em estudos de citotaxono-
mia e as investigações da estrutura, função e evolução 
dos cromossomos;

3.	 Construir mapas físicos dos cromossomos;

4.	 Identificar possíveis rearranjos cromossômicos estrutu-
rais e as relações de parentesco entre espécies.

A citometria de fluxo é outra possibilidade de verificação 
de mudanças do cariótipo com base no nível de ploidia de 
DNA (1C, 2C, 3C, 4C, nC) e/ou do conteúdo de DNA nuclear 
(em picogramas ou pares de base). Uma das vantagens da 
citometria de fluxo frente à contagem do número de cromos-
somos é a análise de um número consideravelmente maior 
de indivíduos em um curto espeço de tempo. Adicionalmente, 
milhares de núcleos referentes às inúmeras células podem 
ser analisados em uma única execução. Adicionada a rapidez 
e acurácia, a citometria de fluxo pode ser executada a partir 
de um pequeno fragmento de qualquer tecido, proliferativo 
ou não proliferativo, constituído de células nucleadas. Dessa 
forma, a citometria de fluxo é empregada para detecção 
precoce do nível de ploidia de DNA e do conteúdo de DNA 
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nuclear nos estágios iniciais de desenvolvimento do indiví-
duo. Portanto, a citometria de fluxo se destaca por possi-
bilitar a identificação e a seleção precoce da diversidade 
genética nuclear.

O nível de ploidia de DNA e o tamanho do genoma nuclear, 
determinados por meio da citometria de fluxo, evidenciam 
variações intraespecíficas e interespecíficas, as quais são 
fundamentais para alinhar as estratégias de conservação. 
Ademais, esses dados também fazem parte de estudos taxo-
nômicos e evolutivos, que correlacionam essas variações com 
as características adaptativas das espécies e com a distribui-
ção geográfica (TULER et al., 2019).

Epigenética na genética da conservação

Assim como as alterações genéticas (número e estrutura dos 
cromossomos e sequência de DNA), mudanças epigenéticas 
existem entre células de um mesmo indivíduo e entre indi-
víduos diferentes. Nesse contexto, há apontamentos que 
reportam que a diversidade biológica vai “muito além da 
sequência de DNA”. A epigenética é caracterizada por oscila-
ções na conformação da cromatina, levando células com o 
mesmo genótipo a expressarem fenótipos contrastantes 
(expressividade variável, penetrância incompleta, plastici-
dade fenotípica). O remodelamento da cromatina (eucroma-
tina/menos compactado  heterocromatina/mais 
compactado) é resultado de modificações químicas envol-
vendo a base nitrogenada citosina (C) do DNA e/ou em 
aminoácidos das alças das histonas (H2A, H2B, H3 e H4) que 
constituem o nucleossomo.
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A herança epigenética (epimarcas) promove diferenciação 
celular e plasticidade do desenvolvimento nas diferentes 
espécies de fungos, animais e vegetais. A herança epigenética 
se dá por meio das divisões celulares (ciclo celular/mitose e 
meiose), da metilação da citosina do DNA, das modificações 
químicas dos aminoácidos das histonas e da atividade de 
RNAs não codificantes. Apesar de incipientes, por exemplo, 
em insetos, dados têm demonstrado o papel das variações 
epigenéticas na geração de diversidade fenotípica, tanto 
na morfologia quanto no papel do inseto (GLASTAD; HUNT; 
GOODISMAN, 2019).

Nos genomas eucariotos, a citosina é a base nitrogenada 
frequentemente modificada. A metilação dessa base nitro-
genada do DNA promove:

1.	 Mudanças nos padrões de expressão gênica, especial-
mente quando ocorre na região promotora dos genes;

2.	 Silenciamento ou ativação dos elementos móveis do 
genoma (transposons e retrotransposons);

3.	 Interações cromossômicas entre regiões pericentromé-
ricas e em outras regiões heterocromáticas das porções 
intersticiais dos cromossomos (ZHANG; LANG; ZHU, 2018).

A variação nos padrões de metilação da citosina do DNA tem 
sido avaliada e mensurada especialmente para comparar 
genótipos idênticos com fenótipos divergentes e/ou para 
verificar o impacto de fatores estressores ambientais bióti-
cos e abióticos. Os métodos mensuram, principalmente, a 
proporção das citosinas metiladas no genoma global ou nas 
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sequências regulatórias e/ou transcritas dos genes. Os dados 
de metilação da citosina podem ser integrados aos dados 
do transcriptoma e do metaboloma, permitindo o entendi-
mento das diferenças fenotípicas sob condições ambientais 
particulares. Em uma revisão realizada por Schulz e demais 
autores (2013), os estudiosos buscaram análises alternativas, 
que investigaram os diferentes tipos de metilação e a sua 
relação com aspectos ecológicos e processos evolutivos. Esse 
estudo também evidenciou que o polimorfismo de amplifi-
cação sensível à metilação é importante para pesquisas que 
se dedicam à população ou à espécie.

Outro mecanismo envolvido na epigenética são as modifi-
cações químicas das histonas. A acessibilidade dos fatores 
de transcrição da RNA polimerase (I, II ou II) ao DNA pode ser 
alterada pelas modificações nos níveis de compactação da 
cromatina, promovidas por mudanças químicas nos aminoá-
cidos das alças das histonas. Entre as alterações ocorrentes, 
podem ser listadas a metilação, acetilação, ubiquitinação, 
ADP-ribosilação e sumoilação dos radicais dos aminoácidos 
lisina e fosforilação dos radicais dos aminoácidos serina e 
treonina, tanto nas histonas H2A, H2B, H3 e H4 quanto em 
histonas variantes, como H3.1, H3.3 e HTZ.1. Além de interfe-
rir na expressão gênica e consequentemente no fenótipo, 
padrões distintos de fosforilação das histonas variantes 
foram identificados simultaneamente em cromossomos 
mitóticos metafásicos de Lathyrus sativus e Pisum sativum, 
com destaque para o papel da epigenética também na estru-
tura e organização dos cromossomos (NEUMANN et al., 2016).
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Os mecanismos epigenéticos são altamente dinâmicos, 
modulando a expressão gênica. Padrões aberrantes de 
metilação da citosina do DNA, por exemplo, podem levar a 
anormalidades no desenvolvimento em espécies animais e 
vegetais. Portanto, a avaliação da paisagem epigenética pode 
ser crucial para a compreensão de fenótipos variantes e para 
o estabelecimento das estratégias de conservação genética. 
Ademais, as alterações fenotípicas, causadas nos indivíduos 
pelas marcas epigenéticas, podem ter valor adaptativo, pois 
podem ter efeito transgeracional, como na paramutação e 
impriting genômico. Portanto, mesmo que os descenden-
tes já não se encontrem expostos aos estresses abióticos 
ou bióticos dos ancestrais, as alterações epigenéticas ainda 
podem ser encontradas (BARBOSA et al., 2018). Nesse contexto, 
estudos epigenéticos permitem compreender a diversidade 
biológica nos diferentes ambientes e interpretar as mudanças 
no epigenoma sob as flutuações ambientais.

O impacto das variações epigenéticas tem sido reportado em 
diferentes estudos. Por exemplo, o microbioma intestinal é 
relevante à biologia de diferentes espécies animais – inclusive 
de humanos – por influenciar, por exemplo, a biossíntese de 
neurotransmissores e a interação com as funções cerebrais 
por meio do eixo intestino-cérebro. Bengesser e demais 
autores (2019) relataram que a diversidade do microbioma 
bacteriano representa um fator ambiental interno, que pode 
influenciar os níveis de metilação da citosina de diferentes 
genes, como do gene arntl, que possui locus no cromos-
somo 11p15.3 em humanos (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
gene/406), regulando a expressão da monoamina oxidase A.

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/406
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/406
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É amplamente conhecida a inativação do cromossomo X, que 
pode influenciar entre 75% e 85% dos genes, aproximada-
mente, em um cariótipo XX em diferentes espécies, como a 
humana. Recentemente, os mecanismos epigenéticos têm 
sido demonstrados entre células com cariótipo XX e células 
com cariótipo XY, assim como os papéis na compensação 
de dose (efeito de dose) relacionada aos genes com loci no 
cromossomo X. As mudanças epigenéticas no cromossomo 
X são mediadas por RNAs não codificantes, e têm sido consi-
deradas essenciais durante o desenvolvimento embrionário 
(sobrevivência) dos indivíduos XX e, certamente, em indiví-
duos com cariótipo XXY/XXX (LODA; COLLOMBET; HEARD , 2022).

Na genética da conservação, assim como em outras áreas 
da genética, evolução e ecologia, muitos autores investigam 
e decifram os mecanismos que contribuem para a variação 
fenotípica das diferentes espécies e seus efeitos nas intera-
ções ecológicas e na dinâmica evolutiva. A variação fenotí-
pica determina a capacidade das plantas de se adaptarem 
a ambientes em mudança e colonizar novos hábitats. Nas 
últimas décadas, pesquisas sobre epigenética de plantas 
mostraram que a variação epigenética está relacionada à 
variação fenotípica, e algumas marcas epigenéticas condu-
zem a grandes mudanças fenotípicas nas plantas. Além disso, 
os epigenomas vegetais são altamente diversificados, dinâ-
micos e podem responder rapidamente a uma variedade de 
fatores estressores bióticos e abióticos. Por fim, a variação 
epigenética pode responder à seleção e, portanto, desem-
penhar um papel na evolução adaptativa (BOQUETE; MUYLE; 
ALONSO, 2021).
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Desafios e perspectivas: um olhar para a 
diversidade cariotípica e epigenética

Em alguns contextos, a conservação de germoplasmas é 
um dos principais objetivos, especialmente para preservar a 
diversidade genética e epigenética de espécies de relevância 
econômica e/ou ecológica. Nesses casos, mudanças genéti-
cas e epigenéticas são indesejáveis e, por isso, a aplicação 
de técnicas de avaliação do genoma e epigenoma devem ser 
periodicamente empregadas. Por outro lado, a baixa variabi-
lidade genética de alguns germoplasmas tornam promisso-
ras as estratégias que modificam o genoma e o epigenoma, 
gerando novos germoplasmas de uma espécie. Em todos 
os cenários, a caracterização genética e/ou epigenética, do 
cariótipo aos níveis de metilação, significa compreender as 
causas das mudanças fenotípicas e verificar o sucesso das 
estratégias empregadas.
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Introdução

Uma das maiores preocupações em relação à qualidade do 
ambiente tem sido a conservação da biodiversidade vege-
tal. O Brasil apresenta uma mega biodiversidade vegetal, 
abrigando cerca de 18.000 espécies endêmicas (ZAPPI et al., 
2015), além de muitas espécies ameaçadas de extinção, o 
que já justifica a necessidade de estudos relacionados à 
conservação de recursos genéticos vegetais. Uma baixa 
biodiversidade vegetal representa uma grave ameaça à vida, 
assim como a perda de plantas com grande potencial para 
descoberta de biomoléculas para a produção de fármacos e 
defensivos agrícolas, por exemplo.

Em 1992, durante a Reunião ECO 92, países membros da 
Organização das Nações Unidas (ONU) discutiram ações para a 
conservação da diversidade biológica por meio da criação da 
Convenção da Diversidade Biológica (CDB). Em 2002, os países 
signatários da CDB estabeleceram um plano para a conserva-
ção da biodiversidade vegetal, denominado Estratégia Global 
para Conservação Vegetal (GSPC). Desde a ECO 92, esforços 
têm sido concentrados no Brasil e no mundo para catalogar 
e preservar a riqueza florística. 

A conservação da diversidade genética de espécies cultivadas 
também é importante, visto que o melhoramento genético 
e o uso irrestrito de um pequeno número de cultivares para 
algumas espécies plantadas pode reduzir a heterogeneidade 
genética ao longo do tempo. Bancos de germoplasmas de 
espécies cultivadas, primitivas ou “crioulas” constituem um 
importante repositório para a introgressão de alelos rela-
cionados à rusticidade, resistência e tolerância a estresses 
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bióticos e abióticos em variedades modernas. As principais 
atividades relacionadas aos estudos e à conservação dos 
recursos genéticos vegetais estão resumidas na Figura 1, 
sobre as quais iremos tratar neste capítulo.

Figura 1: Atividades relacionadas à conservação dos recursos 
genéticos vegetais
Fonte: elaborada pelos autores.

Coleta e catalogação dos recursos 
genéticos vegetais

A conservação dos recursos genéticos vegetais requer 
expedições a campo para levantamento e catalogação da 
flora por parte de profissionais qualificados em taxonomia 
vegetal. A taxonomia vegetal é um dos campos de estudo 
mais antigos da história da ciência, pois ela representa o 
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despertar da humanidade para a variabilidade de espécies e 
para a importância de conhecer, utilizar, preservar e usufruir 
os serviços ecológicos prestados pelas plantas.

Coleta e conservação de materiais 
botânicos para herbários

Todo esforço para conservação e uso dos recursos genéticos 
vegetais começa com as coletas por meio de expedições a 
campo. Informações acerca do indivíduo coletado, como 
tamanho, cor, cheiro, hábito e hábitat, são anotadas em um 
caderno de campo. Essas informações serão importantes 
para a identificação da espécie em questão. Cada indivíduo 
recebe um número de coletor somado às iniciais e ao sobre-
nome do coletor, que reflete o número de coletas realizadas.

Assim, cada coletor só pode ter uma planta com o mesmo 
número (por exemplo, J.A. Christ 01). A Figura 2 ilustra as 
etapas do preparo da amostra do espécime para a conserva-
ção em herbários botânicos na forma de exsicata. Os ramos 
são coletados – de preferência floridos e com frutos – e a 
amostra é, então, prensada entre jornais e uma placa de 
madeira ou prensa e colocada em estufa a 60°C por cerca de 
três dias. Depois de seca, a amostra é montada sobre carto-
lina, momento em que recebe uma etiqueta com as infor-
mações que o coletor disponibilizou, tais como: identificação 
taxonômica do espécime, local de coleta, nome do coletor, 
descrição da formação vegetativa e o tipo de ambiente em 
que foi coletada. Além disso, o espécime recebe um código 
único e universal. Por fim, a exsicata é depositada em um 
herbário, um local com umidade e temperatura controladas 
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que preservará a exsicata do ataque de pragas, comumente 
insetos, fungos ou bactérias.

Os herbários são análogos a “bibliotecas” de coleções de plan-
tas, constituindo um registro permanente da biodiversidade. 
Além disso, são fontes de informações para trabalhos que 
envolvem pesquisas sobre diversidade biológica, botânica 
e recursos genéticos. Dessa forma, o herbário é um teste-
munho acerca da biodiversidade de determinada região. A 
manutenção de uma coleção em herbário permite, também, 
acompanhar a fenologia de cada espécie estudada, dando 
suporte para vários estudos, como os de produção de mudas, 
manejo florestal e escolha de espécies para reconstituição 
de áreas degradadas. 

O taxonomista é o profissional que atua diretamente nos 
herbários, identificando as amostras depositadas e zelando 
pela sua preservação. A taxonomia se baseia na morfologia 
externa da planta, podendo incluir, também, características 
anatômicas dos órgãos, estudos de palinologia (pólen), entre 
outros. No herbário, a identificação ocorre principalmente 
pelo método de comparação. Ao descrever uma nova espécie, 
um material TIPO é designado. Esse material representa a 
espécie em relação à morfologia, sendo utilizado como base 
de comparação para identificar outros espécimes. Saber o 
nome de uma espécie é a base para todo e qualquer estudo 
envolvendo vegetais e, por isso, a nomenclatura científica é 
uma linguagem universal, visto que uma espécie apresenta 
apenas um nome reconhecido mundialmente, o que permite 
o diálogo entre especialistas de diversos países e diversas 
áreas do conhecimento.
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Figura 2: Coleta e preparo de exsicata de exemplar botânico para 
depósito em herbário
Fonte: elaborada por Francis Julio Fagundes Lopes, herborização, Ouro 
Verde de Goiás, junho de 2020.

Rede de informações da flora brasileira: 
inventários e herbários virtuais

O trabalho taxonômico de identificação e catalogação da flora 
brasileira data de meados do século XVIII. Na época, tiveram 
início as primeiras excursões de naturalistas estrangeiros e 
alguns poucos botânicos brasileiros, em que as coletas de 
espécies da flora brasileira eram enviadas para herbários 
europeus (“Flora Brasiliensis”). Desde 2010, por meio do Edital 
Reflora, lançado pelo Conselho Nacional de Desenvolvimento 
Científico e Tecnológico (CNPq), teve início um trabalho 
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intensivo de resgate de imagens e outras informações para 
a construção do Herbário Virtual Brasileiro Reflora.1 Esse 
projeto contou com o apoio de vários herbários europeus 
e americanos para o repatriamento de informações acerca 
de espécies brasileiras depositadas em herbários, museus 
e outras instituições no exterior. Desde então, milhares de 
imagens de espécies da flora brasileira já foram repatriadas 
a partir do Jardim Botânico de Nova York, do Jardim Botânico 
da Universidade de Missouri, do Jardim Botânico de Kew e do 
Museu de História Natural de Paris (FIORAVANTI, 2015).

Desde 2008, no âmbito das GSPC (do inglês Global Strategy for 
Plant Conservation, instituídas em 2002),2 o Jardim Botânico 
do Rio de Janeiro tem coordenado a elaboração de um 
inventário acerca das plantas, fungos e algas ocorrentes no 
Brasil, denominado “Lista das espécies da Flora do Brasil”. 
O projeto envolveu cerca de 400 taxonomistas dedicados 
ao levantamento de todas as espécies de plantas, fungos e 
algas encontrados no Brasil. Desde 2010, essas informações 
têm sido reunidas no website da Lista de Espécies da Flora 
Brasileira, em um sistema on-line que passa por constantes 
atualizações com a catalogação de fungos, briófitas, algas, 
samambaias, licófitas, gimnospermas e angiospermas. O 
projeto foi encerrado em novembro de 2015, com a publica-
ção de cinco artigos e uma base de dados disponível para 

1	 O herbário virtual pode ser acessado pelo link: http://floradobrasil.jbrj.gov.
br/reflora/herbarioVirtual/ConsultaPublicoHVUC/ConsultaPublicoHVUC.do.

2	 CONVENÇÃO sobre diversidade biológica = CONVENTION on biological diver-
sity. 7-19 abr. 2002. Disponível em: https://www.cbd.int/doc/meetings/cop/
cop-06/information/cop-06-inf-21-add1-en.pdf. Acesso em: 1 jul. 2020.

http://floradobrasil.jbrj.gov.br/reflora/herbarioVirtual/ConsultaPublicoHVUC/ConsultaPublicoHVUC.do
http://floradobrasil.jbrj.gov.br/reflora/herbarioVirtual/ConsultaPublicoHVUC/ConsultaPublicoHVUC.do
https://www.cbd.int/doc/meetings/cop/cop-06/information/cop-06-inf-21-add1-en.pdf
https://www.cbd.int/doc/meetings/cop/cop-06/information/cop-06-inf-21-add1-en.pdf
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consulta on-line3 (REFLORA, 2020; COSTA; PERALTA, 2015; PRADO 
et al., 2015; ZAPPI et al., 2015). A partir de 2016, novas metas 
foram estabelecidas pela GSPC-CDB, dando origem ao projeto 
Flora do Brasil 2020,4 que integra a base de dados do Reflora. 
Essa base é reconhecida internacionalmente como a mais 
rica do mundo e tem como objetivo disponibilizar descrições, 
chaves de identificação e ilustrações para todas as espécies 
de plantas, algas e fungos conhecidos para o país. Além disso, 
também busca catalogar as espécies do Brasil, disponibilizar 
informações nomenclaturais e de distribuição geográfica, 
como abrangência no Brasil, endemismo e domínios fito-
geográficos e incluir dados sobre formas de vida, substrato 
e tipos de vegetação de ocorrência.

O conhecimento de distribuição e ocorrência das espécies 
nos diferentes domínios fitogeográficos no Brasil permite 
gerir políticas para a criação de áreas de conservação ex situ 
e o uso sustentável da biodiversidade. Devido às dimensões 
continentais e à mega biodiversidade florística no Brasil, é 
fundamental coordenar e integrar os trabalhos de catalo-
gação, com emprego de recursos humanos qualificados e 
computacionais e com investimento contínuo nas chamadas 
E-Infraestruturas, a exemplo do portal speciesLink5 (CANHOS 
et al., 2015).

3	 N.E.: Disponível em: https://ckan.jbrj.gov.br/dataset/floradobrasil. Acesso 
em: 25 set. 2023.

4	 Disponível em: http://floradobrasil.jbrj.gov.br/reflora/listaBrasil/
ConsultaPublicaUC/ConsultaPublicaUC.do#CondicaoTaxonC.

5	 N.E.: Disponível em: https://specieslink.net/. Acesso em: 25 set. 2023.

https://ckan.jbrj.gov.br/dataset/floradobrasil
https://specieslink.net/
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Conservação do germoplasma

Os bancos de germoplasma preservam a variabilidade gené-
tica das populações de plantas, constituindo bancos vivos de 
genes. Neste tópico, apresentamos conceitos fundamentais 
à conservação e caracterização do germoplasma de plantas.

Bancos de germoplasma

Enquanto os herbários constituem coleções de exsicatas de 
espécimes vegetais preservadas para estudos taxonômicos 
e de registros de ocorrências de espécies em domínios fito-
geográficos para décadas ou centenas de anos, os bancos 
de germoplasmas estabelecem repositórios de exemplares 
de estruturas vegetativas ou reprodutivas vivas de um orga-
nismo – ou, até mesmo, do próprio organismo – que podem 
ser utilizadas para uma futura recuperação da variabilidade 
genética. No caso de plantas, as estruturas que podem 
ser consideradas germoplasmas são sementes, bulbos, 
miniestacas, embriões, pólen, óvulos, tecidos e células somáti-
cas. A conservação de germoplasmas se dá de três diferentes 
maneiras: in situ, ex situ e on farm (CRISTINA et al., 2019).

Conservação in situ, ex situ e on farm

A conservação de espécies vegetais in situ se dá pela preser-
vação da vegetação nativa em propriedades rurais, na forma 
de Área de Proteção Permanente (APP), de reserva legal e por 
meio de proteção federal ou estadual de parte representa-
tiva do bioma na forma de parques e reservas. Essas ações 
para conservação in situ visam à proteção e recuperação de 
partes do ecossistema que foram, ao longo do tempo, elimi-
nadas por atividades econômicas, como o extrativismo de 
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madeira, a mineração e a formação de pastos para a pecuária 
e pela agricultura.

A conservação ex situ de uma coleção de germoplasmas, 
portanto fora do local de ocorrência natural da espécie, 
pode se dar pelo cultivo dessa espécie em hortos botâni-
cos e viveiros ou por meio da preservação de propágulos 
por criopreservação ou crescimento mínimo (cultivo in 
vitro). A conservação ex situ é muito importante para salva-
guardar espécies nativas ameaçadas de extinção devido a 
ações antrópicas, como a intensa fragmentação de hábitat 
(gerada pela expansão desordenada de empreendimentos 
imobiliários), formação de pastos, agricultura extensiva com 
monocultura, uso indiscriminado de defensivos agrícolas 
que possam afetar a microbiota do solo e a vida de insetos 
polinizadores, ou, ainda, pelas mudanças climáticas em curso. 
A conservação ex situ de germoplasma de espécies nativas, 
principalmente as que apresentam elevado endemismo, 
possibilita ações futuras de reflorestamento e recuperação 
de áreas degradadas. Endemismo se refere a uma condição 
na qual uma espécie está restrita a uma região geográfica 
particular como resultado de uma combinação de fatores 
abióticos ou de isolamento geográfico (ENDEMISMO, 2010).

No caso de espécies cultivadas ou domesticadas, a conserva-
ção in situ se dá, comumente, pela preservação das espécies 
que se adaptaram a um local particular ao longo do tempo, 
seja pela influência das atividades de agricultura ou pelo 
intercâmbio de materiais entre as famílias rurais locais. Em 
uma propriedade rural familiar, podem-se encontrar varie-
dades mais primitivas ou “crioulas”, que são uma importante 
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fonte de variabilidade genética natural à qual se pode recor-
rer para a recuperação de características desejáveis em 
programas de melhoramento genético de espécies cultiva-
das. Dessa forma, é comum o uso do termo "conservação on 
farm” para fazer referência à conservação in situ de recursos 
genéticos relativos às espécies cultivadas em diferentes graus 
de domesticação, devido à manipulação genética involuntária 
e sujeita aos componentes socioculturais típicos do modo de 
vida no campo (CRISTINA et al., 2019).

Em programas de melhoramento genético de plantas 
cultivadas, as coleções de germoplasmas conservadas ex 
situ facilitam os trabalhos de cruzamentos e seleções. Por 
exemplo, o programa de melhoramento genético para a 
cana-de-açúcar, conduzido pela Rede Interuniversitária para 
o Desenvolvimento do Setor Sucroenergético (Ridesa), possui 
coleções de germoplasmas distribuídos nas universidades 
que compõem a rede, além de estações de cruzamento e 
seleção de novos clones (RIDESA, 2020).

A conservação de recursos genéticos de espécies cultiva-
das por meio de bancos de germoplasmas visa preservar a 
variabilidade genética da espécie, a qual pode ser explorada 
para a triagem de genes e QTLs (Quantitative Trait Locus) para 
características de interesse do melhorista, como a resistência 
a doenças, tolerância a estresses abióticos, altura, produti-
vidade de grãos etc.

Contudo, o melhoramento genético e a adoção de poucas 
cultivares oriundas desse processo pode ocasionar a vulnera-
bilidade da cultivar devido à evolução dos patógenos e pragas 
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ao longo dos anos. Nesse sentido, os bancos de germoplasma 
de espécimes vegetais podem ser acessados para a triagem 
de genes de resistência sempre que um fitopatógeno e suas 
variantes ressurgirem. Um exemplo disso é o patossistema 
bananeira x Fusarium oxysporum f. sp. cubense TR4 (raça tropi-
cal 4). Em 2019, foi emitido na Colômbia um alerta para a 
possível recorrência da pandemia da fusariose da bananeira, 
causada pelo fungo Fusarium oxysporum f. sp. cubense TR4 
(raça tropical 4) (INSTITUTO INTERAMERICANO DE COOPERAÇÃO PARA 
A AGRICULTURA, 2019). Acredita-se que a fusariose da bananeira 
teria surgido, a princípio, na Ásia, onde o fungo coevoluiu 
com a cultura da banana. A fitopatogênese desse fungo, 
que normalmente vive no solo, caracteriza-se pela murcha 
das folhas e morte das plantas devido à invasão do sistema 
vascular. A doença é de difícil controle, uma vez que as plantas 
infectadas demoram muito a manifestar a doença, elevando a 
transmissão na fase assintomática. Na década de 1950, planta-
ções foram dizimadas na América Central devido ao intercâm-
bio e cultivo em grande escala de um material praticamente 
clone de uma única variedade, a Gros Michel ou “Big Mike”, 
que produzia frutos maiores e de maior longevidade até a 
comercialização. Essas características promoveram sua rápida 
adoção no sistema de monocultura intensiva, associada ao 
uso, também intensivo, de adubos químicos e defensivos agrí-
colas que degradaram a qualidade do solo, empobrecendo 
a biodiversidade da microbiota que faz o controle biológico 
natural do Fusarium oxysporum TR4. Na década de 1960, a 
variedade Cavendish surgia como referência na cultura da 
banana. Em pouco tempo, clones oriundos da variedade 
Cavendish foram amplamente adotados, novamente em 
sistema de monocultivo, repetindo a ocorrência das condições 
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para o surgimento do Fusarium oxysporum TR4. Na década de 
1990, o ressurgimento da fusariose dizimou plantações de 
bananeiras e ficou conhecida como mal-do-Panamá (GRAY, 
2020). Nesse contexto, os sistemas de produção orgânica e os 
Sistemas Agroflorestais de Cultivo (SAFs) têm recebido grande 
atenção. Esses sistemas se fundamentam na preservação 
da biodiversidade no local de cultivo, o que contribui para o 
controle natural de doenças (LOMBA; CASTRO, 2017).

Embora a conservação ex situ seja muito importante, ela 
consegue garantir apenas parte da biodiversidade que 
potencialmente poderia ser alcançada na situação in situ, 
uma vez que esta abriga a complexidade das múltiplas inte-
rações solo-clima-microrganismos-plantas-animais, situação 
que a conservação ex situ não poderia abarcar (CHANDRA; 
ENESPA, 2019).

Outro aspecto importante a se considerar em relação à 
conservação ex situ é que uma planta mantida nessa condição 
pode, eventualmente, acumular mudanças morfológicas ou 
fisiológicas em relação às plantas que crescem na condição in 
situ. Essas alterações podem ser de ordem genética – quando 
ocorrem alterações nas sequências de bases do DNA – ou 
epigenéticas. Neste último caso, as mudanças observa-
das resultam de alterações nos padrões de expressão de 
genes devido a mudanças no estado de metilação do DNA 
ou das histonas (STELPFLUG et al., 2014; TRICKER et al., 2012; 
KAEPPLER; RHEE; KAEPPLER, 2000; KITIMU et al., 2015). A condição 
de conservação ex situ que mais pode propiciar alterações 
do tipo epigenética é o cultivo in vitro, que utiliza técnicas 
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de cultura de tecidos vegetais, tema abordado no próximo 
capítulo deste livro.

Conservação ex situ de sementes

Os propágulos mais utilizados para a conservação de germo-
plasma são as sementes. Por isso, a compreensão da fisio-
logia de sementes, da estrutura genética da população e 
do sistema de reprodução da espécie a ser conservada são 
importantes para o estabelecimento de coleções de germo-
plasmas de sementes.

A representatividade genética populacional de uma espécie 
por meio da coleção de sementes tem relação com o modo 
de reprodução das plantas. Espécies autógamas, ou seja, as 
que apresentam autopolinização para o desenvolvimento 
do fruto, tendem a ter baixa variabilidade genética (EHLERS; 
PEDERSEN, 2008) e podem ser representadas por uma quan-
tidade bem menor de sementes em um banco de germo-
plamas de sementes. Essa premissa se estende às espécies 
que apresentam propagação vegetativa, que podem ser 
geneticamente representadas por uma pequena quantidade 
de bulbos ou mini estacas. Por outro lado, espécies alóga-
mas tendem a apresentar populações geneticamente mais 
complexas devido à polinização cruzada, o que, na prática, 
exigiria uma maior quantidade de sementes na coleção.

A longevidade das sementes tem relação com sua história 
evolutiva e com a ecologia das espécies. Existem sementes 
muito longevas, que podem aguardar por anos, décadas ou 
séculos para germinarem, e outras cuja longevidade é curta 
(semanas ou meses). Sementes de Silene stenophylla, uma 
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planta nativa da Sibéria, enterradas por cerca de 32 mil anos 
a 38 metros de profundidade no permafrost (pergelissolo) 
puderam ser germinadas e deram origem a plantas que 
cresceram e floresceram (KAUFMAN, 2012).

A longevidade da semente resulta da combinação de sua 
fisiologia com as condições ambientais em que ela perma-
nece armazenada. Um dos fatores fisiológicos é o grau de 
umidade mínimo atingido na sua maturidade fisiológica 
que elas podem suportar, sem que o embrião sofra danos 
fisiológicos. Conforme o grau mínimo de umidade suportável 
pelo embrião, as sementes são tecnicamente classificadas 
em ortodoxas, intermediárias ou recalcitrantes (BARBEDO; 
CENTENO; RIBEIRO, 2013; ROBERTS, 1973).

As sementes ortodoxas toleram níveis mínimos de umidade 
em torno de 10%, sem sofrer danos. Isso permite que os 
embriões permaneçam vivos, com um metabolismo basal 
extremamente baixo, e que elas sejam menos suscetíveis 
ao ataque de patógenos durante o seu armazenamento. Por 
outro lado, as sementes recalcitrantes não toleram grandes 
reduções do seu teor de umidade, o qual deve ser mantido 
relativamente alto (em torno de 30%). As intermediárias se 
situam entre as ortodoxas e as recalcitrantes em termos de 
teor mínimo de umidade tolerada. O requerimento por maior 
teor de umidade para que o embrião permaneça vivo implica 
maior susceptibilidade ao ataque de patógenos, como fungos 
e bactérias, e também taxas metabólicas mais elevadas, 
ocasionando consumo mais rápido de reservas e, portanto, 
menor longevidade durante o armazenamento.
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A dormência das sementes é um estado de repouso fisioló-
gico em que o embrião se encontra em estado latente (quies-
cente). Também denominado de criptobiose, esse estado 
pode ocorrer em algumas plantas, animais e microrganismos 
sob condições ambientais extremas ou desfavoráveis. A 
dormência em sementes pode ocorrer mesmo em condições 
ambientais favoráveis, nas quais as sementes de várias espé-
cies não germinam devido a uma série de fatores intrínsecos, 
que, por sua vez, constituem mecanismos bloqueadores da 
germinação e estão relacionados à estrutura e à presença de 
inibidores químicos na semente. Na natureza, a dormência 
apresenta duas vantagens naturais para as plantas: impedir 
que a semente germine em períodos desfavoráveis para a 
sobrevivência da plântula no ambiente e impedir a vivipari-
dade (germinação da semente enquanto ela ainda está ligada 
à planta-mãe).

Pode-se, ainda, classificar a dormência em dois tipos: primá-
ria ou secundária (KHAN, 1980). Na dormência primária, o 
estado dormente é adquirido durante a formação da semente 
e pode se dar por pelo menos três razões:

1.	 Mesmo após a liberação da semente, o embrião precisaria 
terminar o seu desenvolvimento;

2.	 A presença de estruturas em torno do embrião, como 
o tegumento, que dificultariam a absorção de água, a 
difusão de oxigênio para o embrião respirar ou mesmo a 
difusão de inibidores da germinação para o meio externo;

3.	 Devido ao acúmulo de inibidores no tecido embrioná-
rio (ABA e compostos fenólicos como taninos, ácido 
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clorogênico, ácidos ferúlicos, entre outros) ou, ainda, à 
falta de alguma substância promotora.

Já a dormência secundária é adquirida após a dispersão da 
semente, quando o meio não possui as condições adequadas 
para a germinação (KHAN, 1980).

A conservação de germoplasma a partir de sementes 
dormentes conta, portanto, com essa propriedade da 
dormência natural, encontrada em muitas espécies. Contudo, 
a viabilidade das sementes deve ser periodicamente avaliada 
para determinar o limite máximo de tempo em que o banco 
de germoplasma para uma certa espécie se mantenha 
viável. Testes de germinação periódicos em substratos, com 
TTC (cloreto de 2,3,5 – trifenil tetrazólio) e de respirometria, 
podem indicar a viabilidade das sementes armazenadas.

A Figura 3 ilustra o mais famoso banco de germoplasmas 
de sementes do mundo, que fica na Noruega e foi inaugu-
rado em 2008, o banco (ou cofre) de sementes de Svalbard.6 
Ele fica instalado na escavação de uma montanha rochosa 
com permafrost e temperatura estável em torno de 3°C, 
contando com um sistema adicional de refrigeração interna 
que mantém a temperatura estável em torno de -18°C. O 
banco inclui sementes de mais de 5 mil espécies de plantas 
de interesse agronômico, alimentar e científico.

6	 Disponível em: https://www.seedvault.no/.
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Figura 3: Cofre de sementes de Svalbard, na Noruega
Fonte: Miksu.7

Em estudos de caracterização funcional de genes, bancos 
de germoplasmas de sementes de plantas modelo dispo-
nibilizam acessos com diferentes “backgrounds” genéticos, 
o que é extremamente importante em termos de pesquisa 
básica nas áreas de fisiologia e genética e tem possibilitado 
a elucidação da função de vários genes de plantas, desde 
o início dos projetos relacionados ao estudo do genoma 
funcional das plantas. Plantas modelo possuem genomas 
relativamente pequenos e menos complexos, permitindo 
estudos de genes e do metabolismo, os quais podem ser 
extrapolados para plantas de difícil estudo. Um exemplo 
de banco de germoplasma de planta modelo é o banco de 
sementes de mutantes de Arabidopsis thaliana (ARABIDOPSIS 
BIOLOGICAL RESOURCE CENTER, 2020). Esses bancos de sementes 
de mutantes de plantas modelo para estudos genéticos, fisio-
lógicos, entre outros, são acessados por pesquisadores do 

7	 Imagem sob licença Creative Commons 3.0. Disponível em: https://com-
mons.wikimedia.org/wiki/File:Global_Seed_Vault_(cropped).jpg.

https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Global_Seed_Vault_(cropped).jpg
https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Global_Seed_Vault_(cropped).jpg
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mundo inteiro. Para cada acesso depositado nesses bancos, 
as sementes podem ser solicitadas mediante o pagamento de 
uma taxa, que é utilizada para a sua manutenção contínua.

Caracterização dos recursos genéticos vegetais

Na natureza, as variedades (categoria taxonômica 
infraespecífica) de plantas ocorrem naturalmente por polini-
zação natural ou por cruzamentos controlados pelo homem. 
Esses cruzamentos originam os genótipos, que podem ser 
selecionados para cultivo ou para novos ciclos de cruza-
mento e seleção. Nesse sentido, é imprescindível a carac-
terização dos recursos genéticos para o manejo adequado 
da biodiversidade.

A caracterização dos recursos genéticos para manejo da 
flora, recomposição de sua biodiversidade, repatriamento 
de espécies ameaçadas de extinção e estimativa da diversi-
dade genética da coleção leva em consideração critérios de 
classificação sistemática (dados taxonômicos, filogenéticos, 
ecológicos e paleontológicos). Em se tratando de plantas 
cultivadas, a caracterização também pode reunir informações 
mais aplicadas para o uso em programas de melhoramento 
genético, tais como produtividade, marcadores genéticos e 
caracteres agronômicos de interesse. A caracterização da 
coleção de germoplasmas serve também para a identificação 
de material biológico redundante na coleção, afinal, a coleção 
de germoplasmas se trata também de uma coleção de genes.

Quando caracterizamos, de forma quantitativa ou subje-
tiva, os aspectos morfológicos, anatômicos, moleculares ou 
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fisiológicos de um determinado germoplasma, passamos 
a ter a informação do que chamamos de “descritores”. Eles 
são, portanto, as características descritas para cada acesso 
do banco de germoplasma. A lista de descritores para cada 
acesso do banco de germoplasma compreende um registro 
muito importante para a identificação e a valoração dos 
germoplasmas, de forma a orientar a escolha das espécies ou 
variedades de interesse. Quando se trata de germoplasma de 
espécie ainda não caracterizada, a caracterização começará 
pela definição dos descritores a serem utilizados para a espé-
cie em questão. Normalmente, os responsáveis pela caracte-
rização de um germoplasma são pesquisadores e curadores 
de coleções de germoplasmas. A escolha dos descritores mais 
adequados normalmente é feita mediante consulta às diretri-
zes da International Union for the Protection of New Varieties 
of Plants (Upov). A definição dos melhores descritores envolve 
discussões amplas entre especialistas que trabalham com a 
família e o gênero botânico do germoplasma em questão, 
quando se trata de espécies muito singulares.

O material genético (ácido nucleico) não faz parte de uma 
coleção ou banco de germoplasma vegetal, pois não é possí-
vel, apenas a partir dele, recuperar uma planta. Ainda assim, 
coleções ex situ de DNA, mantidas em ultra-freezers, servem 
para os estudos de caracterização de espécies ou popula-
ções por meio de marcadores moleculares, construção de 
bibliotecas genômicas para estudos de genoma estrutural e 
clonagem de genes para estudos funcionais. A caracterização 
da variabilidade genética de uma coleção de germoplasmas 
por seu DNA, previamente extraído e mantido em ultra-free-
zers, possibilita a redução do número de acessos repetidos 
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na coleção, a condução de estudos de taxonomia molecular 
e de estruturação populacional de uma espécie e a triagem 
de genes e QTLs relacionados a características particulares.

Caracterização morfoagronômica

A caracterização morfoagronômica consiste na anotação 
de descritores botânicos facilmente observáveis a olho nu 
(caracteres qualitativos) ou mensuráveis, fundamentados 
em marcadores fenotípicos herdáveis, igualmente expressos 
em diferentes ambientes e que podem representar algum 
interesse agronômico. Os descritores morfoagronômicos 
devem se basear em características altamente herdáveis, 
controladas por poucos genes e com pouca ou nenhuma inte-
ração do tipo “genótipo x ambiente”, ou seja, com expressão 
uniforme, independentemente do ambiente em que a cultura 
esteja inserida (BURLE; OLIVEIRA, 2010).

A caracterização morfoagronômica é feita assim que o germo-
plasma é incorporado à coleção e permite estimar a variabili-
dade e a integridade deste, além de nortear o planejamento de 
diretrizes para sua conservação, bem como reduzir os custos 
de manutenção. Existem diversos descritores morfológicos 
definidos para cada espécie ou para espécies semelhantes, 
tais como período de floração e frutificação, tipos de flores, 
frutos, folhas e sementes (RANGEL et al., 2013). A caracteriza-
ção morfológica deve seguir padrões mundiais, pois facilita 
o intercâmbio e a utilização do germoplasma. A escolha dos 
descritores deve abranger características distintas da planta 
(hábito de crescimento, ciclo da planta, caracteres da folha, do 
caule, da flor, dos frutos e das sementes); A variabilidade dentro 
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da amostra avaliada não deve permitir ambiguidades para ser 
de fácil aplicação (BURLE; OLIVEIRA, 2010).

Para a descrição morfológica, deve-se consultar o site do 
Bioversity International (CONSULTATIVE GROUP ON INTERNATIONAL 
AGRICULTURAL RESEARCH, 2023), no qual é possível verificar se 
existe um catálogo publicado de descritores. Trata-se de 
uma instituição internacional de pesquisas, relacionada à 
conservação e à utilização dos recursos genéticos, e que 
pertence ao sistema Consultative Group on International 
Agricultural Research (CGIAR) (GOTOR; TSIGAS, 2011). Caso não 
haja descritores morfológicos catalogados para a espécie 
estudada, devem-se tomar por base espécies semelhantes 
(mesmo gênero ou família) que já possuam uma lista publi-
cada pelo Bioversity International. Pode-se tomar como 
exemplo a caracterização morfológica realizada no Banco 
Ativo de Germoplasma (BAG) para acessos de feijoeiro, da 
Embrapa Arroz e Feijão, em Santo Antônio de Goiás (GO). Esse 
BAG apresenta mais de 15 mil acessos de feijoeiro armazena-
dos na sua coleção base, tornando-se de grande importância 
para a sua conservação ex situ.

Tomando por exemplo o feijão, são utilizados nesse BAG os 
descritores de ambiente e local, bem como os descritores de 
caracterização recomendados pela Bioversity International 
(RANGEL et al., 2013). Os descritores de ambiente e local 
utilizados são: país de caracterização, instituição onde o 
acesso foi caracterizado, caracterização do local de avaliação 
(coordenadas geográficas, dados de solo e clima) e datas 
da semeadura e coleta. Já entre os descritores de caracte-
rização dos acessos, podemos citar: cor predominante das 
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flores, comprimento do folíolo central, número de vagens por 
planta, comprimento e largura da vagem, floração e hábito 
de crescimento, como exemplificado na Figura 4.

A identificação, a diferenciação e a separação dos acessos, 
etapas necessárias à composição de uma coleção nuclear 
(core collection), utilizam dados fenotípicos e ecogeográficos 
de descritores que serão comparados aos pares para avaliar 
a similaridade/dissimilaridade entre eles, podendo estimar 
um coeficiente de parecença, o qual permite verificar o grau 
de parentesco entre os acessos.

Figura 4: Alguns descritores morfológicos utilizados para estimar 
o coeficiente de parecença entre acessos de feijoeiro comum. Na 
porção “A”, senescência da folha primária; na “B”, cor da folha; 
na “C”, cor da flor; na porção “D”, antocianina no caule; e, na “E”, 
fase reprodutiva
Fonte: fotos produzidas por Livia C. da Silva durante aula prática de mane-
jo e conservação de recursos genéticos (2016).
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Caracterização molecular

Os descritores morfológicos podem limitar o conhecimento 
da variabilidade genética das espécies em estudo, pois 
descrevem somente características altamente herdáveis 
e pouco influenciáveis pelo ambiente. A caracterização 
molecular, por meio de marcadores moleculares, permite 
conhecer os aspectos genotípicos dos acessos dos bancos 
de germoplasma. As etapas da caracterização dos acessos 
de um banco de germoplasmas de sementes estão descritas 
na Figura 5. Essas etapas envolvem o resgate das sementes 
que foram previamente acondicionadas em uma câmara fria, 
o plantio das sementes em substrato – tomando cuidado 
com a correta identificação de cada acesso em cada vaso de 
plantio –, a obtenção de amostras de ácido nucleico de cada 
acesso – normalmente feita a partir de material foliar –, a 
escolha dos marcadores a serem utilizados e a aplicação da 
técnica envolvendo o marcador em questão.



201

Figura 5: Etapas da estimativa da variabilidade genética de um 
banco de germoplasma de sementes por meio de marcadores 
moleculares polimórficos
Fonte: elaborada por Francis Julio F. Lopes. Ícone de câmara fria criado por 
Good Ware – Flaticon. Licença de uso gratuita.

Marcadores moleculares podem identificar o polimorfismo 
detectado na sequência do DNA, em uma região expressa ou 
não do genoma, revelando diferenças presentes no mesmo 
gene (variabilidade genética) dos indivíduos analisados 
(FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1996) e permitindo distinguir indiví-
duos homozigotos de heterozigotos.

Os marcadores moleculares comumente utilizados em análise 
molecular são os AFLP (polimorfismo de comprimento de 
fragmentos amplificados), RAPD (polimorfismo de DNA ampli-
ficado aleatoriamente), microssatélites ou SSR (repetições de 
sequência simples), RFLP (polimorfismo de comprimento de 
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fragmentos de restrição) e os SNPs (polimorfismo de um único 
nucleotídeo). Destes, SSRs e SNPs são considerados marcado-
res co-dominantes, enquanto RAPD e AFLP são considerados 
dominantes. SNPs podem distinguir indivíduos que diferem 
em apenas um nucleotídeo na sequência de DNA, codificadora 
ou não. Os SNPs mais comuns são os de transição (em que uma 
base púrica é substituída por outra púrica) e de transversão 
(em que uma base púrica é substituída por uma pirimídica, 
ou vice-versa) (WEISING et al., 2005). A descrição molecular 
permite, com maior segurança, descrever as diferenças entre 
os acessos e obter mais informações úteis ao melhoramento 
genético, além de servir como complementação a técnicas 
morfológicas, bioquímicas e citológicas (WEISING et al., 2005).

Caracterizações morfológicas, agronômicas e bioquímicas 
são alternativas à caracterização molecular. Contudo, vale 
ressaltar que essas estratégias não são tão precisas, uma 
vez que a maioria dos caracteres tem natureza quantitativa e 
herdabilidade variável, demandando experimentos maiores, 
tempo mais longo para avaliação em campo e diferentes loca-
lidades para investigar o efeito de ambiente. Por outro lado, 
a caracterização molecular demanda estrutura laboratorial, 
mão de obra qualificada e insumos relativamente caros, mas 
cobrirá com precisão e maior rapidez a estrutura genética de 
uma população ou da coleção de um germoplasma.

Considerações finais

A conservação dos recursos genéticos vegetais é um tema de 
grande importância para a preservação da biodiversidade dos 
biomas e para a agricultura. As coleções de germoplasmas 

https://pt.wikipedia.org/wiki/Zinco
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devem preservar ao máximo a variabilidade genética, viabi-
lizando ações que possibilitem a recomposição de biomas 
ameaçados pela perda das espécies vegetais endêmicas. Os 
bancos de germoplasmas representam um potencial muito 
grande  para a pesquisa e para o desenvolvimento de novos 
fármacos, além de outras substâncias de interesse biotec-
nológico, operando por meio da bioprospecção de novas 
biomoléculas provenientes do metabolismo secundário das 
plantas. No aspecto agronômico, podem ser a fonte de proge-
nitores para o desenvolvimento de novas variedades melhor 
adaptadas às diferentes condições edafoclimáticas de cada 
região do país. Em tempos de evidências incontestáveis dos 
efeitos das mudanças climáticas, a produtividade de espécies 
cultivadas e a resiliência das espécies nativas dependem da 
biodiversidade e da variabilidade genética preservadas nos 
bancos de germoplasmas.

Nesse sentido, entidades científicas e governamentais devem 
atuar em conjunto, fomentando estudos e políticas ambien-
tais voltadas à conservação dos recursos genéticos, visando 
à sua preservação e ao uso sustentável.
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Introdução

A cultura de tecidos vegetais consiste em uma série de 
protocolos que permite a multiplicação em grande escala de 
plantas na condição in vitro (ou seja, em laboratório), sendo 
uma das formas de conservação ex situ de germoplasmas de 
plantas (SARASAN et al., 2006). Os primeiros estudos sobre o 
cultivo in vitro datam de 1902, quando Gottlieb Haberland 
(2003) propôs a hipótese da totipotência celular, segundo 
a qual toda célula vegetal possui a integridade da informa-
ção genética necessária para formar tecidos, órgãos e até 
mesmo regenerar a planta completa. O material vegetal com 
capacidade proliferativa (explante), quando em condições de 
assepsia, temperatura, umidade e luminosidade controladas, 
originará uma plântula com raízes e brotos sob o estímulo 
adequado de reguladores de crescimento (substâncias análo-
gas aos hormônios vegetais), que são adicionados a um meio 
de cultivo de composição definida. A capacidade organogê-
nica do explante está relacionada à presença de populações 
de células sensíveis aos reguladores de crescimento.

A conservação de germoplasmas por cultivo in vitro é indi-
cada, principalmente, para espécies nativas ou exóticas, cujas 
sementes são recalcitrantes ou intermediárias, com um longo 
período juvenil (que demoram a produzir sementes), que 
possuem alta heterozigosidade ou propagação vegetativa. A 
conservação ex situ por meio do cultivo in vitro reduz o risco 
da perda de clones por intempéries, desastres ambientais 
ou ataque de pragas e patógenos (MATSUMOTO; CARDOSO; 
SANTOS, 2010).
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Fatores endógenos, como genótipo, condições fisiológicas 
da planta matriz e idade do órgão doador de explantes, bem 
como exógenos (época da coleta, composição do meio de 
cultivo e condições da sala de crescimento), influenciam o 
sucesso do cultivo in vitro (MURASHIGE, 1974). Diante das difi-
culdades relacionadas à manutenção de germoplasmas por 
cultivo in vitro, citam-se: demanda por recursos humanos 
qualificados; manutenção constante das boas condições 
na sala de crescimento, como luz, temperatura e assepsia 
adequadas; ocorrência de alterações epigenéticas no material 
após várias repicagens; hiperidricidade; e estabelecimento 
de protocolos adequados à espécie de interesse.

Não obstante, a conservação de germoplasmas por cultivo 
in vitro tem sido operacionalizada com espécies nativas e 
cultivadas em laboratórios de universidades, empresas e 
institutos de pesquisa. Isso decorre de seu grande potencial 
em termos de conservação de recursos genéticos para diver-
sos estudos, incluindo os de micropropagação de espécies 
nativas ameaçadas de extinção em projetos de resgate de 
populações vegetais em ambientes degradados, micropropa-
gação de espécies frutíferas e ornamentais, triagem e produ-
ção de metabólitos secundários promissores para a produção 
de fármacos, cosméticos e defensivos agrícolas, obtenção de 
mudas livres de patógenos (limpeza clonal), além de diversas 
pesquisas na área de melhoramento genético vegetal.

Etapas da cultura de tecidos vegetais

Os materiais vegetais com potencial morfogenético – isto 
é, capazes de iniciar uma cultura de tecidos – incluem 
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sementes, bulbos, miniestacas, embriões, pólen, óvulos, 
tecidos e células somáticas. Esses materiais podem servir 
de fonte para a obtenção de explantes, pequenos segmen-
tos retirados de uma planta matriz para iniciar o protocolo 
de micropropagação.

A regeneração de órgãos e plantas inteiras in vitro se funda-
menta em três pilares: totipotência celular, desdiferenciação 
e balanço hormonal. Totipotência é a capacidade que toda 
célula vegetal tem, sob estímulos apropriados, de regenerar 
tecidos, órgãos e a planta completa (TORRES; CALDAS; BUZZO, 
1998). Já a desdiferenciação consiste em uma célula já dife-
renciada regressar ao estádio meristemático, redefinir novas 
rotas metabólicas e se diferenciar novamente, assumindo 
novas funções no contexto dos tecidos e órgãos regenerados. 
Por fim, o balanço hormonal corresponde, fundamental-
mente, ao equilíbrio das concentrações de auxinas e citoci-
ninas no meio, o que é fundamental para o desenvolvimento 
vegetal (CID, 2014).

Em alguns casos, algumas células do explante podem 
retornar a um estado extremamente indiferenciado e alta-
mente proliferativo, dando origem aos calos. Estes podem 
seguir duas rotas distintas, originando diretamente raízes e 
brotos – os chamados calos organogênicos –, ou dar origem 
a embriões, que, por sua vez, são embriogênicos. As etapas 
da micropropagação in vitro de plantas estão resumidas 
na Figura 1.
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Figura 1: Etapas da micropropagação in vitro
Fonte: elaborada pelos autores.

Escolha da planta matriz

A escolha da planta matriz é uma etapa fundamental para o 
sucesso do cultivo in vitro, uma vez que as plantas produzi-
das são clones da planta doadora dos explantes. Portanto, a 
planta matriz deve apresentar boas condições morfológicas 
e fisiológicas. Tecidos meristemáticos e mais jovens, oriundos 
da planta doadora, apresentam maior capacidade de rege-
neração (TORRES; CALDAS; BUZZO, 1998).

Quando um explante é colocado em um meio de cultivo, ele 
pode regenerar plantas completas por meio de dois proces-
sos: organogênese ou embriogênese somática. Na embrio-
gênese, células somáticas darão origem a um embrião sem a 
ocorrência da fusão de gametas. A organogênese surge como 
resposta a ferimentos no explante e pode ser classificada 
em direta ou indireta. Na organogênese direta, uma planta 
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completa é regenerada diretamente do explante. Gemas e 
brotações surgem a partir de tecidos – câmbio vascular, base 
do pecíolo em dicotiledôneas, base de folhas e escamas em 
bulbos de monocotiledôneas, segmentos de raízes, entre 
outros – que apresentam potencial morfogenético na planta 
in vivo, mas que, em geral, não se expressam. Na organogê-
nese indireta, primeiramente são formados os calos, que 
podem originar brotos, utilizados para regenerar plantas 
(GRATTAPAGLIA; MACHADO, 1998). A partir do calo, também é 
possível obter linhas celulares cultivadas em meio líquido, 
dando origem ao cultivo de suspensões celulares. Essas 
suspensões podem ser utilizadas para produzir metabólitos 
secundários ou células desprovidas de parede celular, deno-
minadas protoplastos.

Assepsia dos explantes

A contaminação dos explantes por microrganismos é um 
dos maiores entraves para a cultura de tecidos in vitro 
(Figura 2). A etapa da assepsia é realizada logo após a 
coleta do material da planta matriz, utilizando substâncias 
germicidas para impedir que os microrganismos (bactérias 
e fungos) se desenvolvam nos frascos de meio de cultura, 
inviabilizando o cultivo.
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Figura 2: Contaminação em cultura de tecidos. Na porção “A”, fungo 
em semente de cagaita (Eugenia dysenterica). Na “B”, bactéria em 
semente de baru (Dipteryx alata)
Fonte: fotos tiradas por Livia Cristina da Silva no Laboratório de Cultura de 
Tecidos Vegetais da Universidade Federal de Goiás (UFG) em 2012.

No primeiro passo da assepsia, o explante é lavado em água 
com detergente (comercial ou Tween 20). Esse procedimento 
remove sujeiras e rompe a tensão superficial do material, 
melhorando a interação com os germicidas. Dos compos-
tos com ação germicida, os principais utilizados são etanol, 
hipoclorito de sódio ou de cálcio, cloreto de mercúrio, ácido 
clorídrico e isopropanol. O tempo de imersão, a concentração 
e o tipo de germicida variam com a espécie vegetal e o tipo de 
explante ( JUNGHANS; SOUZA, 2009). Todo o processo de assep-
sia e repicagem é realizado em câmara de fluxo laminar, um 
ambiente livre de contaminantes do ar. Após o tratamento 
com germicidas, os explantes são lavados em água desti-
lada, esterilizada para a remoção de resíduos químicos que 
possam interferir na regeneração in vitro. 

Inoculação dos explantes em meio nutritivo

Os meios de cultivo de tecidos vegetais fornecem elementos 
para o desenvolvimento e regeneração de tecidos, e seus 
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componentes são classificados em essenciais e opcionais. Os 
componentes essenciais são água, sais minerais e fontes de 
carbono, enquanto os opcionais são inositol, agentes gelei-
ficantes, reguladores osmóticos, antioxidantes e elicitores 
(GRATTAPAGLIA; MACHADO, 1998; CID, 2014; SOUZA; RESCAROLLI; 
NUNEZ, 2018).

A água possibilita o transporte dos nutrientes para os tecidos 
vegetais e participa dos processos de divisão e crescimento 
celular, bem como de processos químicos e bioquímicos 
(RAVEN; EVERT; EICHHORN, 2007). A água utilizada deve ser desti-
lada e esterilizada para maior controle das características do 
meio de cultivo (TORRES; CALDAS; BUZZO, 1998).

Os sais minerais (macro e micronutrientes) são requeridos 
nos mais diversos processos vitais do vegetal. Os macronu-
trientes são requeridos em maior abundância nas plantas, 
como o carbono, oxigênio, hidrogênio, nitrogênio, fósforo, 
potássio, cálcio, magnésio e enxofre. Os micronutrientes 
são requeridos em baixas concentrações (miligramas ou 
microgramas por litro de meio). São eles: boro, cloro, cobre, 
ferro, manganês, molibdênio, níquel e zinco (MALAVOLTA, 2006; 
WARAICH et al., 2011). Elementos minerais considerados não 
essenciais possuem efeito benéfico no desenvolvimento 
de certas espécies, como cobalto, selênio, níquel e silício 
(FAQUIN, 2005).

Os componentes orgânicos do meio incluem os carboidratos, 
vitaminas e reguladores de crescimento. Os carboidratos 
são usados na respiração para produção de energia e cons-
trução de intermediários metabólicos. Os mais usados no 
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cultivo in vitro são: sacarose, glicose e frutose, geralmente 
na concentração de 2 a 5% (p/p) (PAIVA; PAIVA, 2001b). As vita-
minas são utilizadas em baixas concentrações e regulam o 
metabolismo celular. As vitaminas hidrossolúveis (grupo B), 
são geralmente utilizadas, sendo elas tiamina (B1), riboflavina 
(B2), piridoxina (B6), ácido pantotênico (B5), ácido nicotínico 
(B3), ácido fólico (B9), biotina (B7), cobalamina (B12) e o ácido 
ascórbico (vitamina C) (CID, 2014).

Os fitorreguladores são moléculas sintéticas que, em peque-
nas concentrações, promovem, inibem ou modificam proces-
sos fisiológicos na planta. Os equivalentes naturais são os 
hormônios vegetais, que induzem respostas fisiológicas de 
crescimento e diferenciação celular (RAVEN; EVERT; EICHHORN, 
2007). A concentração adequada de cada classe de fitorre-
guladores, sozinha ou em combinação, pode suprir possíveis 
deficiências endógenas do explante. Os principais grupos 
de reguladores utilizados são as auxinas e as citocininas, e, 
em menor frequência, giberelinas, etileno, ácido abscísico 
(ABA), ácido jasmônico, poliaminas e brassinosteróides (CID, 
2005, 2014).

As auxinas participam da regulação do crescimento geral da 
planta. Em baixas concentrações, promovem crescimento 
radicular e, em altas concentrações, inibem o crescimento 
das raízes. As citocininas regulam muitos processos na 
planta, entre eles: divisão celular, morfogênese, maturação 
de cloroplastos, crescimento celular e senescência, além de 
influenciarem na taxa de síntese proteica nas células (TAIZ 
et al., 2017). O efeito combinado de diferentes concentra-
ções de auxinas e citocininas no meio de cultivo pode surtir 
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diferentes resultados na regeneração de órgãos, posto que 
altas concentrações de auxinas e baixas concentrações de 
citocininas induzem o enraizamento dos explantes, enquanto 
a relação inversa promove a formação de parte aérea 
(CID, 2005).

Os componentes opcionais podem ter importância específica 
no cultivo de algumas espécies. O inositol participa do meta-
bolismo de compostos poli-hídricos nas plantas, germinação 
de algumas sementes, transporte de açúcares, metabolismo 
de parede celular, estresse fisiológico, entre outros (PAIVA; 
PAIVA, 2001a). Já os compostos geleificantes dão suporte físico 
aos explantes durante o cultivo, e o mais utilizado deles é 
o ágar, o qual pode ser substituído por gelrite ou phytagel 
(TORRES; CALDAS; BUZZO, 1998). Os reguladores osmóticos 
reduzem as taxas de crescimento das plantas, removendo o 
excesso de água intracelular, por gradiente osmótico, sendo 
muito utilizados para a conservação in vitro por longos perío-
dos (FLORES et al., 2013). Os osmorreguladores mais utiliza-
dos são a sacarose, o manitol e o sorbitol. Os antioxidantes 
previnem ou minimizam a oxidação que ocorre nos tecidos 
após o corte realizado nos subcultivos, principalmente em 
espécies com maior teor endógeno de taninos ou hidroxife-
nóis. Os principais antioxidantes utilizados no meio de cultivo 
são: carvão ativado, cisteína, polivinilpirrolidona (PVP), ácido 
ascórbico e ácido cítrico (GUERRA et al., 2016). Elicitores podem 
desencadear uma série de reações bioquímicas que culmina 
na maior ou menor produção de metabólitos secundários em 
resposta ao estímulo recebido (VERPOORTE; MARASCHI, 2001). 
Elicitores bióticos adicionados ao meio de cultivo induzem a 
biossíntese de fitoalexinas. Quitosanas, micélios de fungos 
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fitopatogênicos e extratos de proteínas são alguns exemplos 
de elicitores bióticos (SOUZA, 2005). Elicitores abióticos não 
derivam de outros organismos e podem ser de natureza física 
ou química, como choque térmico, adição de metais pesados 
ao meio de cultivo, aumento da luz incidente, mudanças na 
qualidade espectral da luz, aumento ou diminuição do pH 
ideal do meio ou restrição de elementos no meio de cultivo 
(DONG; ZHONG, 2001; SALDANHA et al., 2013).

Por fim, outro fator importante é o pH dos meios de cultura, 
que deve ser levemente ácido (entre 5 e 6), porque é a faixa 
em que ocorre maior biodisponibilidade de nutrientes. Meios 
com pH abaixo de 5 tendem a apresentar hidrólise de polis-
sacarídeos, ao passo que meios com pH acima de 6 tendem a 
apresentar precipitação de sais (GEORGE, 1996; TORRES; CALDAS; 
BUZZO, 1998).

Crescimento

O crescimento da planta no meio de cultivo pode ser classifi-
cado em heterotrófico, mixotrófico ou fotomixotrófico, sendo 
os dois últimos os mais comuns, uma vez que a planta utiliza 
tanto carbono inorgânico (CO2) quanto orgânico (adicionado 
ao meio) para crescer. O crescimento do tipo fotomixotrófico 
tem sido apontado como mais benéfico em termos de arqui-
tetura e fisiologia das mudas in vitro, pois resulta em maiores 
taxas de sobrevivência na fase de aclimatação (SILVEIRA; LOPES; 
SIBOV, 2020). Após a inoculação dos explantes no meio de 
cultivo, os frascos são vedados para garantir um ambiente 
estéril. O tipo de vedação pode ou não permitir trocas gaso-
sas entre o material vegetal e o meio externo, dependendo da 
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finalidade do cultivo e da resposta da planta (SILVEIRA; LOPES; 
SIBOV, 2020). Os frascos são, então, mantidos sob condições 
controladas de luz e temperatura que variam de acordo com 
a espécie (GRATTAPAGLIA; MACHADO, 1998). Após o período de 
incubação e crescimento das mudas, é realizado o estabe-
lecimento de subculturas. Para isso, as plantas retornam à 
câmara de fluxo laminar para serem repicadas (segmentadas) 
e cada segmento (novo explante) é inoculado em um novo 
meio de cultura com hormônios para induzir a brotação e o 
enraizamento (Figura 3).

É muito importante realizar a revitalização para acessos que 
permaneçam na condição in vitro por muito tempo e que já 
passaram por muitos subcultivos sucessivos. Isso é feito pela 
reintrodução do material em casa de vegetação ou campo, 
de maneira a permitir a reativação de seu metabolismo em 
todos os níveis. A partir do(s) material(is) revitalizado(s) que 
apresente(m) crescimento e desenvolvimento dentro dos 
padrões esperados, novos explantes são retirados para dar 
origem a uma nova cultura in vitro.
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Figura 3: Multiplicação e enraizamento em Lomatozona 
artemisiifolia. Na porção “A”, explantes inoculados em meio 
de cultura contendo ANA (Ácido Naftaleno Acético) e BAP 
(Benzilaminopurina); no “B”, microbrotos formados nos explantes; e 
no “C”, enraizamento da planta
Fonte: fotos tiradas por Marlene Pires Moreira no Laboratório de Cultura 
de Tecidos Vegetais da UFG em 2017.

Aclimatização

É um termo utilizado em cultura de tecidos para definir a 
etapa da micropropagação, que envolve a transferência da 
planta cultivada in vitro para a casa de vegetação (HOFFMANN, 
2002), na qual serão cultivadas em substratos específicos 
para cada espécie (Figura 4). Nessa etapa, o risco de perder 
muitas mudas é alto devido às mudanças nas condições de 
crescimento, pois a planta deixa um ambiente estéril, sendo 
introduzida em um ambiente em que está sujeita ao ataque 
de microrganismos, necessitando desenvolver seus próprios 
mecanismos de defesa. Também deixa seu estado heterotró-
fico ou mixotrófico e precisa ativar seu aparato fotossinté-
tico, tornando-se autotrófica. As condições de temperatura, 
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luminosidade e umidade variam muito em relação ao seu 
ambiente prévio (condição in vitro), aumentando as taxas 
de transpiração e deixando a planta vulnerável ao estresse 
hídrico e luminoso.

Figura 4: Lomatozona artemisiifolia aclimatada após micropropagação
Fonte: fotos tiradas por Marlene Pires Moreira nas casas de vegetação da 
Escola de Agronomia da UFG em 2017.

A aplicação exógena de ABA durante o cultivo in vitro pode 
melhorar a resposta adaptativa das plantas na fase de acli-
matização, reduzindo as taxas transpiratórias, mesmo que 
as plantas recém-retiradas da condição in vitro apresentem 
estômatos não funcionais (RAI et al., 2011).

O tipo de substrato utilizado também contribui para o sucesso 
nessa etapa. Cada espécie possui diferentes demandas nutri-
cionais e hídricas, sendo necessário estabelecer o melhor 
substrato para obter o maior número de plantas aclimatadas.
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Fatores que interferem no cultivo in vitro

O sucesso do cultivo in vitro depende de condições externas 
controladas, bem como do estado fisiológico e fitosanitá-
rio do explante utilizado. A seguir, discutiremos em mais 
detalhes os principais fatores que devem ser considerados 
para o estabelecimento de um protocolo de cultivo in vitro 
de plantas.

Luz e temperatura

A luz é fundamental para a fotossíntese e para a fotomorfo-
gênese das plantas (GENOUD et al., 1999). Tanto a qualidade 
espectral quanto o fotoperíodo influenciam o crescimento 
e desenvolvimento, interferindo na quantidade e propor-
ção de clorofilas a, b e carotenóides, número de brotações 
e comprimento de caule (TAIZ et al., 2017). As plantas apre-
sentam exigências diferenciadas em relação ao fotoperíodo, 
mas a maioria das espécies se desenvolve bem com 16 horas 
de incidência luminosa e mil lux de intensidade luminosa na 
condição in vitro (PAIVA; PAIVA, 2001a).

Na cultura de tecidos, geralmente se utiliza uma temperatura 
constante, por volta de 25ºC ± 1ºC. Na natureza, as plantas 
não crescem a uma temperatura constante e isso influencia a 
morfogênese vegetal. Portanto, adaptações na temperatura 
podem ser requeridas dependendo das espécies estudadas.

Hiperidricidade (vitrificação)

A hiperidricidade ou vitrificação ocorre quando a planta 
apresenta um acúmulo anormal de água no interior das suas 
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células e tecidos, exibindo um aspecto translúcido e quebra-
diço (KEVERS et al., 2004). Essa condição do explante tem rela-
ção com altas temperaturas, baixa intensidade luminosa e 
alta umidade relativa no interior do frasco de cultivo. Esse 
fenômeno é reversível, com a transferência para um novo 
meio de cultura e uma maior atenção a todos os componen-
tes e condições de cultivo (SANTOS et al., 2001). A transferência 
da planta para um sistema de cultivo fotomixotrófico pode 
favorecer a redução da umidade excessiva dentro dos frascos 
de cultivo, bem como a possibilidade de melhoria geral da 
arquitetura da plântula (SILVEIRA; LOPES; SIBOV, 2020).

Variação somaclonal

Uma planta mantida em condição ex situ, particularmente na 
condição in vitro, pode, eventualmente, apresentar variações 
somaclonais, ainda que todas sejam clones de uma mesma 
planta matriz. Essas alterações podem ser de natureza 
genética ou epigenética e são mais comuns após sucessivas 
repicagens e passagens por meios de cultura contendo os 
reguladores de crescimento.

As variações somaclonais de natureza genética ocorrem dire-
tamente no DNA, em decorrência da quebra de cromátides, 
migrações desequilibradas de cromossomos na mitose, inver-
sões, deleções, translocações, enfim, alguma mutação no DNA 
de causa desconhecida transmitida às próximas gerações 
(BAIRU; AREMU; VAN STADEN, 2011).

As variações somaclonais de natureza epigenética levam 
a variações fenotípicas sem alterações nas sequências dos 
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nucleotídeos. Nas alterações epigenéticas, as mudanças 
fenotípicas resultam de alterações espontâneas ou induzidas 
nos padrões de expressão de genes devido a mudanças no 
padrão de metilações do DNA (CID, 2014) ou nas metilações/
acetilações das histonas (STELPFLUG et al., 2014; TRICKER et 
al., 2012; KAEPPLER; RHEE; KAEPPLER, 2000; KITIMU et al., 2015). 
Também é possível que uma alteração epigenética desenca-
deie uma alteração genética na sequência de DNA, resultando 
em variantes somaclonais. Um exemplo disso é a reativação 
de elementos transponíveis por meio da perda de metilação 
do DNA na região genômica em que eles estejam inseridos. 
Os saltos dos elementos transponíveis podem ser tanto para 
dentro quanto para fora de sequências de DNA codificante 
ou regulatório. Eventualmente, esse evento pode alterar a 
sequência de nucleotídeos do sítio e/ou do sítio receptor do 
elemento transponível, dependendo do tipo de elemento em 
questão (SMULDERS; DE KLERK, 2011; ZAKRZEWSKI et al., 2017). 
Situações que gerem estresse à planta no cultivo in vitro 
podem desencadear o surgimento de variantes somaclo-
nais. Vários subcultivos de tecidos meristemáticos, expostos 
a altas temperaturas por um longo período de tempo, por 
exemplo, aumentam as chances das variantes surgirem 
(PRADO et al., 2010).

Essas variações durante o cultivo in vitro são indesejáveis à 
obtenção de clones com características superiores, selecio-
nadas anteriormente ao cultivo. No entanto, elas podem, 
principalmente as herdáveis, manifestar-se em plantas raras 
e induzir o surgimento de alguma característica de interesse 
(RIBEIRO, 2012).
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Cultivo in vitro aplicado à conservação 
de recursos genéticos vegetais

A conservação dos recursos genéticos por meio de uma 
coleção de germoplasmas de cultivo in vitro requer técnicas 
que minimizem os riscos advindos do longo período de arma-
zenamento, o que pode acabar inativando alguns processos 
metabólicos de natureza vital na planta. Nesse sentido, o 
uso de meios de crescimento mínimo ou a criopreservação 
visam diminuir ao máximo o metabolismo da coleção de 
germoplasmas (CID, 2014).

Crescimento lento ou mínimo é o método utilizado na conser-
vação de plantas in vitro, que consiste em reduzir o metabo-
lismo das plantas para prolongar ao máximo o intervalo entre 
os subcultivos – se possível, até indefinidamente – sem inter-
ferir na viabilidade das plantas regeneradas (CID, 2014). Esse 
objetivo é alcançado mediante alteração das condições físicas 
e químicas da micropropagação. As alterações químicas se 
referem aos constituintes dos meios de cultivo. Nesse caso, 
são adicionados osmorreguladores nos meios de cultura, 
geralmente manitol, sorbitol ou sacarose, reguladores de 
crescimento, ou diminuídos e até suprimidos alguns consti-
tuintes orgânicos e inorgânicos. A aplicação de ABA tem sido 
relatada como alternativa para a redução do metabolismo no 
crescimento mínimo, promovendo uma melhoria na conser-
vação in vitro (RAI et al., 2011). As alterações físicas consistem 
na redução da temperatura de cultivo, alteração do tipo de 
vedação dos frascos de cultivo e da intensidade e duração 
do fotoperíodo (ROCA; ARIAS; CHAVÉZ, 1991).
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Alguns exemplos de espécies que já foram conservadas 
no sistema de crescimento mínimo incluem palmeiras em 
geral, tamareira (Phoenix dactilyfera), coco (Cocos nucifera), 
oliveira (Olea europaea), bananeira (Musa sp.), cana-de-açúcar 
(Saccharum officinarum), abacaxi (Ananas comosus), mara-
cujazeiro (Passiflora giberti) e açaí (Euterpe oleracea) (CANTO 
et al., 2004; LEMOS et al., 2002; OLIVEIRA; MAUÉS; KALUME, 2001; 
FARIA et al., 2006; INIBAP, 2006; LAMBARDI et al., 2002; LEDO et 
al., 2007). Apesar de haver tantas espécies com resultados 
promissores nesse sistema, não se pode utilizar um protocolo 
padrão para todas as plantas, pois cada espécie apresenta 
uma resposta diferente de acordo com suas peculiaridades.

A criopreservação consiste em conservar o material biológico 
sob condições de temperaturas ultrabaixas, em nitrogênio 
líquido (-196ºC) ou em sua fase de vapor (-150ºC). As baixas 
temperaturas reduzem o metabolismo celular e praticamente 
paralisam a deterioração biológica e as alterações genéticas, 
contribuindo para a estabilidade do material preservado 
(KARTHA, 1985). Um protocolo de criopreservação apresenta 
as etapas de pré-crescimento, crioproteção, armazenamento 
(Figura 5), descongelamento e regeneração. O principal 
desafio de congelar e descongelar é evitar que a água forme 
cristais de gelo, pois eles provocam a ruptura do sistema de 
membranas celulares, levando à perda da permeabilidade 
seletiva de membranas e da compartimentação celular, 
causando colapso e morte celular (KARLSSON, 2001). Para 
evitar isso, são utilizadas substâncias crioprotetoras.
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Figura 5: Criopreservação de grãos de pólen. No quadrante “A”, 
escolha do material; no “B”, dessecação por 3 a 6 horas; no “C”, 
armazenamento do material em criotubo; e no “D", imersão em 
nitrogênio líquido para congelamento rápido
Fonte: fotos tiradas por Livia Cristina da Silva no Laboratório de Cultura de 
Tecidos Vegetais da UFG em 2018.

Se comparada aos métodos convencionais de armazena-
mento, a criopreservação apresenta vantagens, como a 
demanda de pequeno volume de material, redução do 
espaço e custos associados à manutenção de coleções in vivo 
e simplificação dos procedimentos de transporte. Também 
reduz a quantidade de subcultivos e as possibilidades de 
variações somaclonais (PRUDENTE et al., 2019). Espécies com 
sementes recalcitrantes, intermediárias ou aquelas que se 
propagam vegetativamente têm a criopreservação como 
possibilidade de conservação.

Uma alternativa à criopreservação é o desenvolvimento de 
sementes sintéticas, processo em que explantes sensíveis ao 
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processo convencional de criopreservação, como meristemas 
e embriões somáticos, são encapsulados em um material 
apropriado, como o alginato de prata (Figura 6). O uso do ABA 
durante o cultivo in vitro dos explantes pode ser indicado em 
algumas espécies para a indução da embriogênese somá-
tica e da entrada dos embriões em um estado quiescente, 
melhorando, inclusive, o status de tolerância à dessecação do 
embrião. É, portanto, uma possibilidade a ser considerada no 
desenvolvimento de protocolos para produção de sementes 
sintéticas de algumas espécies (RAI et al., 2011).

Figura 6: Semente sintética. Na porção “A”, meristema de abacaxi. 
Na “B”, encapsulamento do meristema
Fonte: Fotos tiradas por Livia C. da Silva. Laboratório de Cultura de Tecidos 
Vegetais da UFG (2018).

Considerações finais

A cultura de tecidos vegetais é uma importante ferramenta 
biotecnológica para a conservação de recursos genéticos 
vegetais, uma vez que permite a micropropagação de espé-
cies cujo período juvenil seja muito prolongado para a obten-
ção de sementes.
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A aplicação da cultura de tecidos vegetais requer estudos 
particulares para cada espécie nova com a qual se deseja 
estabelecer um protocolo de micropropagação, além de 
estrutura laboratorial adequada e recurso humano qualifi-
cado, uma vez que o domínio dos protocolos relacionados 
à regeneração de plantas in vitro requer certo nível de 
conhecimento acerca da fisiologia de plantas e de técnicas 
de assepsia microbiológicas. Ainda assim, ela possibilita 
desdobramentos tecnológicos que vão além da conserva-
ção in vitro, como a limpeza de clones infectados por agen-
tes virais, fúngicos e bacterianos, o estudo da produção 
de metabólitos secundários de plantas para a triagem de 
novas biomoléculas com interesse cosmético e medicinal e 
melhoramento genético convencional ou por meio da trans-
formação genética de plantas. Outra finalidade da cultura 
de tecidos é a coleção de germoplasmas vegetais mantidos 
sob condições de crescimento mínimo, sendo uma estratégia 
importante para a conservação de espécies ameaçadas de 
extinção devido à perda ou fragmentação de hábitat, ou, 
ainda, devido às mudanças climáticas.
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Aspectos relevantes para a conservação 
das abelhas brasileiras

A conservação dos recursos biológicos constitui uma tarefa 
complexa e que, na atualidade, tem se valido das mais varia-
das ferramentas para alcançar seu objetivo. A abordagem 
acadêmica, caracterizada por ensino, pesquisa e extensão, 
segue sendo a principal base a partir da qual as estratégias 
conservacionistas são elaboradas. No entanto, outras alter-
nativas surgem, uma vez que a discussão sobre conservação 
extrapola os muros da academia e passa a figurar em espaços 
de conhecimento não formal. Nesse cenário, destacam-se 
os projetos de caráter socioambiental, que visam integrar a 
abordagem conservacionista dos ecossistemas ao bem-estar 
social e econômico do homem, os projetos de integração da 
apifauna aos ambientes urbanos e o uso das ferramentas 
digitais (bancos de dados, sites, mídias sociais, blogs e apli-
cativos) como meios de divulgação de informações.

No contexto da conservação das abelhas nativas do Brasil, 
é possível observar que as ferramentas e formas de abor-
dagem são bastante diversificadas e contemplam tanto a 
tradicional abordagem científica quanto as alternativas. Os 
dados produzidos servem de base para estimativas sobre 
biodiversidade e risco de extinção, que, por sua vez, podem 
viabilizar a determinação de áreas prioritárias para conser-
vação, além do desenvolvimento de estratégias de manejo. 
A seguir, será traçado um panorama geral sobre a situação 
da pesquisa sobre as abelhas no Brasil e quais mecanismos 
vêm sendo mais utilizados para propor estimativas sobre 
biodiversidade e alternativas para sua manutenção.
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Pesquisa e produtividade acadêmica 
nas diferentes regiões do Brasil

A pesquisa científica assume posição de destaque no 
contexto da conservação das abelhas. Dessa forma, produz 
dados que vão desde os aspectos mais básicos da biologia 
das espécies – como morfologia, anatomia e caracterização 
taxonômica – até a pesquisa de temas aplicados – o efeito da 
fragmentação e das mudanças climáticas sobre a distribuição 
das abelhas (FERREIRA et al. 2020; GIANNINI et al., 2020). Em 
termos de recursos humanos, o Brasil apresenta uma base de 
pesquisadores amplamente distribuída, mas com diferenças 
marcantes na representatividade por região.

A pesquisa sobre abelhas1 no país envolve a atividade de 116 
profissionais, distribuídos em 113 grupos, responsáveis pelo 
desenvolvimento de 208 linhas de pesquisa, conforme consta 
na base de dados do Conselho Nacional de Desenvolvimento 
Científico e Tecnológico (CNPq). A análise quantitativa e quali-
tativa (por categorização)2 desses dados por região eviden-
ciou certa tendência na distribuição das linhas de pesquisa. 
Em termos quantitativos, o Nordeste está no topo do ranking, 
seguido pela região Sudeste. As regiões Norte e Sul apre-
sentam com representatividades equivalentes, e, em último 
lugar, consta a região Centro-Oeste (Figura 1).

1	 Para o levantamento de dados, utilizou-se a palavra-chave “abelhas”, sem 
especificação. Foram excluídos da contagem todos os resultados que 
se referiam a pesquisas desenvolvidas exclusivamente com abelhas do 
gênero Apis.

2	 Análise feita com base na identificação dos termos-chave usados na 
descrição do título de cada linha de pesquisa registrada e na sua posterior 
classificação em um dos seguintes temas gerais: alimentação; biodi-
versidade e conservação; biologia geral; criação e manejo; polinização; 
subprodutos; taxonomia e sistemática.
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De modo geral, os temas mais frequentemente abordados 
estão relacionados à biologia geral; criação e manejo; poli-
nização; subprodutos e biodiversidade e conservação. Já os 
registros de linhas de pesquisa voltadas para o estudo sobre 
alimentação das abelhas, taxonomia e sistemática foram 
menos frequentes. Quando se analisa a distribuição dos 
temas gerais por região, observa-se o predomínio do tema 
criação e manejo na região Nordeste. No Sudeste, predomi-
nam temas voltados à biologia geral dos organismos. Para as 
outras regiões, não foram observadas tendências únicas, e 
dois ou mais temas figuraram entre os mais abordados, com 
quantidade equivalente de registros (Figura 1).

A distribuição desigual da atividade acadêmico-científica é 
uma característica marcante do Brasil, e se estende às mais 
diversas áreas do conhecimento (MOTA E ALBUQUERQUE et 
al., 2002). A pesquisa com abelhas não foge a esse cenário 
e é marcada pela regionalização na cobertura dos temas 
estudados e, consequentemente, na produção científica. 
Parte significativa do esforço amostral para obtenção de 
dados está concentrado em estudos de escalas regional e 
local (MAUÉS et al., 2012). Apesar de o Nordeste dispor de um 
número maior de grupos e linhas de pesquisa em andamento, 
isso não implica uma maior cobertura na pesquisa para essa 
região. Como esperado, biomas típicos da região Sudeste 
continuam sendo os mais amostrados, seguidos por áreas de 
Cerrado e florestas tropicais (PINHEIRO-MACHADO et al., 2002). 

As tendências descritas anteriormente podem ser explica-
das com base nas características socioeconômicas de cada 
região. Regiões mais desenvolvidas tendem a ser pioneiras 
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na formação de recursos humanos capacitados para realizar 
pesquisa de base (MOTA E ALBUQUERQUE et al., 2002). Assim, a 
transferência desses pesquisadores para regiões em desen-
volvimento possibilita a realização de estudos aplicados a 
temas de importância regional, a exemplo do tema “criação e 
manejo de abelhas”, que aparece como tendência nas linhas 
de pesquisa desenvolvidas na região Nordeste.

Os dados apresentados reforçam a importância do inves-
timento em ciência básica, de modo que todas as regiões 
do país possam se tornar minimamente capazes de suprir 
suas próprias demandas, principalmente em termos de 
levantamento, descrição e registro de sua biodiversidade. 
Além disso, retomam a necessidade de definição clara das 
áreas prioritárias para pesquisas, tendo em vista a exten-
são e a diversidade de fisionomias dos biomas brasileiros 
(FREITAS et al., 2009; KLEINERT; ETEROVIC; SANTOS FILHO, 2012; 
PINHEIRO-MACHADO et al., 2002).

Estimativas sobre biodiversidade: 
conhecer para preservar

Conhecer a biodiversidade é importante para preservá-la 
e possibilitar o uso sustentável de seus recursos naturais. 
Apesar de as abelhas fazerem parte do grupo dos organismos 
mais bem estudados no Brasil, o que sabemos até agora 
sobre a biologia das abelhas nativas brasileiras está muito 
aquém de nos colocar em uma posição confortável para 
determinar a vulnerabilidade das espécies a qualquer tipo 
de atividade humana (PINHEIRO-MACHADO et al., 2002).



243

Associada a essa constatação, temos a redução do número 
de taxonomistas, que se deve, em parte, às dificuldades 
associadas ao desenvolvimento de levantamentos de fauna 
e à compilação e sistematização das informações obtidas 
(PINHEIRO-MACHADO et al., 2002). Outro ponto a se destacar 
diz respeito ao impedimento taxonômico, que, no Brasil, 
representa um fator limitante à expansão do nosso conhe-
cimento sobre a biodiversidade (MARQUES; LAMAS, 2006). 
Como resultado, temos uma produção significativamente 
fragmentada de dados, fato que dificulta o entendimento 
de processos ecológicos e os padrões de distribuição das 
espécies em escalas maiores no tempo e no espaço (MEINERS; 
GRISWOLD; CARRIL, 2019).

O Brasil é conhecido por sua extensão continental e megadi-
versidade, a qual abrange mais de 103.870 espécies animais 
e 43.020 espécies vegetais conhecidas (BRASIL, 2020). A 
fauna de abelhas está estimada em 1.678 espécies, distri-
buídas ao longo de seis diferentes biomas (MOURE; URBAN; 
MELO, 2007). As regiões Norte e Centro-Oeste compreendem 
mais da metade da área do país e incluem biomas relevan-
tes, como a Amazônia e o Pantanal mato-grossense e, de 
maneira adversa, correspondem às áreas menos estudadas 
em termos de levantamentos de biodiversidade (KLEINERT; 
ETEROVIC; SANTOS FILHO, 2012). Os dados disponíveis sobre a 
Amazônia são, no geral, restritos a áreas e/ou taxas específi-
cas (BRITO et al., 2019; GIANNINI et al., 2020; OLIVEIRA et al., 2013; 
REBÊLO; RÊGO; ALBUQUERQUE, 2011). Para a região Centro-Oeste 
ocorre o mesmo, tanto no Pantanal (BOFF; ARAUJO; POTT, 2013) 
quanto para áreas de Cerrado (AOKI; SIGRIST, 2006). O bioma 
característico do Nordeste, a Caatinga, já conta com alguns 
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estudos locais e regionais e com pelo menos uma lista ampla 
de espécies (ZANELLA, 2000). Sul e Sudeste já dispõem de um 
número significativo de estudos sistemáticos, como mostra 
a revisão feita por Kleinert, Eterovic e Santos Filho (2012).

Tendo em vista o cenário anteriormente descrito, torna-se 
prioritário amenizar esse estado de subamostragem, tão 
característico do Brasil, principalmente para as regiões 
Centro-Oeste e Norte e para outras áreas pouco estuda-
das das demais regiões. Para tanto, é necessário e urgente 
investir na formação de taxonomistas e no desenvolvimento 
de ferramentas auxiliares para identificação de espécies 
(OLIVEIRA et al., 2012), em que os métodos e a duração dos 
estudos sejam padronizados, de modo a facilitar o trabalho 
de compilação e posterior análise dos dados obtidos (KLEINERT; 
ETEROVIC; SANTOS FILHO, 2012; PINHEIRO-MACHADO et al., 2002). 
Adicionalmente, as informações devem ser disponibilizadas, 
de preferência, em bancos de dados de amplo acesso.

Ferramentas auxiliares na 
conservação das abelhas

A proteção das espécies de abelhas brasileiras enfrenta uma 
série de desafios, sendo um dos principais o estabelecimento 
de uma infraestrutura compartilhada de dados, de acesso 
livre e aberto, em formato utilizável para os diferentes atores 
sociais, provedores e usuários de informação, incluindo – mas 
não restrito a – taxonomistas, ecólogos, conservacionistas, 
educadores, apicultores, agricultores, legisladores, formula-
dores de políticas e tomadores de decisão (Kleinert; Eterovic; 
Santos Filho, 2012).
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Com a ampla difusão das ferramentas computacionais, da 
digitalização e compartilhamento de informações, novas 
ferramentas foram desenvolvidas como resultado de um 
esforço conjunto para integrar e dispor, nos meios digitais, 
informações sobre abelhas e biodiversidade. Dados sobre a 
fauna brasileira passaram a ser disponibilizados em diversas 
plataformas, gerando informações de maneira automática, 
atualizadas periodicamente. São exemplos de bases de 
dados atualmente acessíveis na web: a versão on-line do 
catálogo Moure, a plataforma specieslink, a rede de catá-
logos polínicos (RcPol), a fototeca Cristiano Menezes e os 
projetos de sistematização de dados webbee3 e Biota Project. 
Adicionalmente, uma importante iniciativa da Associação 
Brasileira de Estudos das Abelhas (A.B.E.L.H.A.) foi responsável 
pelo desenvolvimento do Sistema de Informação Científica 
sobre Abelhas Neotropicais. Esse sistema tem como objetivo 
integrar informações de várias bases de dados – algumas já 
citadas anteriormente – em apenas um canal, possibilitando 
o acesso a informações sobre os mais diversos aspectos da 
biologia das abelhas em poucos cliques.

A disseminação de conteúdo científico de fácil acesso e para 
todos os tipos de públicos tem papel importante para a 
conservação das abelhas, especialmente as sociais. Nesse 
sentido, foram desenvolvidas iniciativas como a Scient & 
Veritas,4 uma plataforma de ensino a distância inaugurada 
em 2015 como demanda de um projeto maranhense voltado 
para a conservação das abelhas nativas brasileiras. A 

3	  Disponível em: http://www.webbee.org.br/.

4	  Disponível em: https://scienteveritas.com.br/. 

http://moure.cria.org.br/cat_about
http://splink.cria.org.br/
https://rcpol.mn.ufrj.br/pt/home/
https://rcpol.mn.ufrj.br/pt/home/
https://rcpol.mn.ufrj.br/pt/home/
https://specieslink.net/col/FCM/
 http://www.webbee.org.br/
http://abelha.cria.org.br/
http://abelha.cria.org.br/
http://www.webbee.org.br/
https://scienteveritas.com.br/
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distribuição desse tipo de conteúdo, também fortemente 
influenciada pela popularização do uso das ferramentas 
digitais sob a forma de cursos de aperfeiçoamento de curta 
duração, tem proporcionado ao público várias possibilida-
des. Os criadores, ou aqueles que pretendem iniciar uma 
criação de abelhas, têm acesso a conteúdos que abordam 
o manejo consciente, o controle de pragas e a aplicação de 
boas práticas na extração dos subprodutos. Para os admi-
radores mais curiosos, o conteúdo possibilita a formação de 
agentes multiplicadores de princípios conservacionistas, que 
podem vir a atuar em Organizações Não Governamentais 
(ONGs) ou entidades afins.

Projetos socioambientais em meliponicultura 

Além do setor acadêmico, a participação de outros setores 
da sociedade em abordagens conservacionistas vem sendo 
fortalecida ao longo do tempo, muitas das vezes sob a forma 
de projetos socioambientais que se propõem, entre outras 
finalidades, a conscientizar a população sobre a importância 
da polinização para a segurança alimentar e manutenção da 
biodiversidade vegetal. Esse tipo de abordagem se adequa 
perfeitamente ao contexto das abelhas, especialmente às 
sociais, uma vez que essas espécies podem representar, ao 
mesmo tempo, fonte de renda para comunidades tradicionais 
e instrumentos para educação ambiental (CORTOPASSI-LAURINO 
et al., 2006; FREITAS et al., 2007; SÁ; PRATO, 2007).

No Brasil, a meliponicultura continua sendo uma atividade 
essencialmente informal, cujo desenvolvimento ocorre sem 
muito conhecimento técnico e padronização nas práticas de 
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gestão ( JAFFÉ et al., 2015). Outro problema, frequentemente 
levantado pelos criadores, é a descontinuidade dos progra-
mas/políticas para o setor. Muitos se sentem inseguros a 
cada mudança de governo, quando, geralmente, programas 
iniciados são abandonados e novos são criados (MAGALHÃES; 
VENTURIERI, 2010). Desse modo, os projetos socioambientais 
representam alternativas valiosas no auxílio ao desenvolvi-
mento de atividades de criação e manejo racional de colô-
nias, para a extração e comercialização dos subprodutos das 
abelhas (mel, pólen, cera e própolis) e para a manutenção das 
populações de espécies polinizadoras de espécies vegetais 
nativas e cultivadas (DRUMMOND, 2014; VILLAS-BOAS, 2012). 

As regiões Norte e Nordeste são as que mais exploram a 
meliponicultura para a produção do mel, produto muito 
apreciado, cuja comercialização representa uma fonte de 
renda alternativa para comunidades rurais (VENTURIERI et 
al., 2012). No estado do Maranhão, por exemplo, o Projeto 
Abelhas Nativas desenvolveu um método de tecnologia social 
identificado como “Meliponicultura Comunitária”. O projeto 
foi implantado em 19 comunidades rurais de baixa renda 
do Nordeste do Maranhão e, ao longo dos seus mais de dez 
anos de atividade, acumula importantes conquistas para o 
desenvolvimento local, adoção de procedimentos e técnicas 
adaptados para o uso na cadeia produtiva dos subprodutos 
das abelhas sem ferrão (VILLAS-BOAS, 2012) e, sobretudo, a 
consolidação da consciência preservacionista dos membros 
das comunidades parceiras do projeto (DRUMMOND, 2014).

Perspectivas futuras apontam para a ampliação da demanda 
por colônias, pois os estudos demonstram que a polinização 
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por abelhas nativas apresenta uma série de vantagens em 
relação à atividade de Apis mellifera (VENTURIERI et al., 2012). 
A prática da meliponicultura em larga escala, por sua vez, 
demanda amplo conhecimento da biologia da espécie melí-
fera, capacitação dos criadores para o manejo racional das 
colônias e a disponibilidade de locais para nidificação, incluído 
caixas racionais de criação e forrageio (IMPERATRIZ-FONSECA; 
CONTRERA; KLEINERT, 2004). Portanto, qualquer iniciativa nesse 
sentido deve envolver também o fortalecimento de projetos 
de caráter socioambiental e de programas de refloresta-
mento e restauração ambiental.

Diversidade de abelhas no ambiente urbano

Não há dúvidas de que a intensificação do processo de 
urbanização das cidades e a fragmentação das áreas verdes 
influenciam negativamente os índices de diversidade e abun-
dância das abelhas (HAMBLIN; YOUNGSTEADT; FRANK, 2018). Esse 
processo pode afetar drasticamente a estrutura das redes de 
interação polinizador-planta, tornando-as menores e menos 
especializadas (FERREIRA et al., 2020). A homogeneização da 
biodiversidade é consequência da perda de abelhas especia-
listas, geralmente do grupo das solitárias, mais susceptíveis 
às alterações ambientais e relacionadas ao aumento das 
populações de espécies sociais, mais generalistas (CARDOSO; 
GONÇALVES, 2018).

Em certas circunstâncias, algumas espécies de abelhas 
podem se tornar relativamente abundantes em ambientes 
urbanos, pois são favorecidas pela existência de locais úteis 
para nidificação. Por exemplo, cavidades em árvores usados 
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no paisagismo, padrão de energia, além de recursos oriun-
dos de espécies vegetais cultivadas e ausência de espécies 
competidoras (TAURA; LAROCA, 2001). Sendo assim, faz-se 
necessário entender como a vegetação de áreas urbanas, 
sob a forma de fragmentos de mata, parques, jardins, hortas 
e afins, pode contribuir para a manutenção das populações 
de abelhas que vivem nesses espaços (AGOSTINI; SAZIMA, 
2003). Dados publicados sobre a dinâmica das abelhas em 
ambientes urbanos mostram que a vegetação dessas áreas 
apresenta potencial melífero e polinífero (ANTUNES et al., 2012) 

suficiente para manter certa riqueza de espécies, localmente 
(SILVEIRA; PEDROSO, 2017). Isso inclui desde as mais generalis-
tas (AGOSTINI; SAZIMA, 2003; TAURA; LAROCA, 2001) até espécies 
consideradas mais especialistas (AGOSTINI; SAZIMA, 2003), mas 
não deixa de evidenciar a perda de espécies mais exigentes, 
características de ambientes de mata preservada (SANTOS; 
PIGOZZO; NEVES, 2014).

Nesse sentido, conduzir investigações que possibilitam 
análises comparativas ao longo do tempo é valioso para o 
conhecimento de quais espécies estão se tornando raras, 
quais modificações ocorreram em termos de abundância 
e quais recursos são necessários para a preservação das 
abelhas silvestres (PAXTON, 1995). As informações obtidas 
podem subsidiar o desenvolvimento de estratégias para a 
manutenção e o estímulo da reprodução de populações de 
abelhas, como os quintais agroecológicos, as hortas urba-
nas e os corredores ecológicos. Essas estratégias, aliadas à 
sensibilização da população, podem viabilizar ações coleti-
vas para a preservação da biodiversidade local. Essas ações 
podem envolver o mapeamento de ninhos e das possíveis 



250

fontes alimentares próximas, estabelecendo a rota pela 
qual essas abelhas podem transitar, e, portanto, em quais 
espaços novos plantios devem ser inseridos, ampliando 
a disponibilidade de alimento (ALVES; CORTOPASSI-LAURINO; 
IMPERATRIZ-FONSECA, 2017).

Considerações finais 

A temática das abelhas suscitou, até então, a elaboração de 
uma série de textos, artigos e livros sobre os mais diversos 
aspectos desses organismos, cuja importância vai além da 
questão ambiental. Entre outros aspectos, a produção acadê-
mica serve como termômetro e indica o tratamento conferido 
ao tema, bem como as perspectivas e os avanços alcançados 
ao longo do tempo. No segundo semestre de 2020, o Brasil 
registrou números assustadores em termos de desmata-
mento nos principais biomas do país, além do aumento na 
incidência de queimadas, ameaça de flexibilização da legis-
lação ambiental e um extenso rol de espécies em risco de 
extinção, incluindo espécies da apifauna nacional. Tem-se, 
então, um extenso rol de adversidades a serem mitigadas, 
mas, por outro lado, contamos com iniciativas conservacio-
nistas bem fundamentadas e que precisam ser ampliadas.

A atuação dos grupos de pesquisa em suas respectivas linhas 
de trabalho tem proporcionado a expansão do conheci-
mento sobre os mais diversos aspectos das abelhas, sem 
os quais a preservação da apifauna brasileira seria impos-
sível. No entanto, é necessário aumentar os investimentos 
em pesquisa, de modo a corrigir a discrepância observada 
na atividade acadêmica das instituições localizadas nas 
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diferentes regiões do Brasil. Ao estimular o interesse dos 
estudantes para a área da pesquisa e, principalmente, para a 
formação de mão de obra especializada em áreas de conhe-
cimento chave, como a taxonomia e sistemática concernente 
a isso, esperamos que este capítulo possa contribuir nesse 
processo de alguma forma, para que os leitores iniciantes no 
tema tenham, aqui, um meio de ampliar suas perspectivas, 
de modo a se tornarem componentes dessa marcha mundial 
pela proteção das abelhas.
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suscitar questões para a 
continuidade dos estudos e 
pesquisas sobre o contexto de 
permanências e de rupturas que 
permeia a diversidade feminina. Para 
a consecução desse objetivo, 
consideramos a complexidade e 
multiplicidade dos temas que 
compõem o campo de estudos 
femininos, bem como as distintas 
realidades que se apresentam e 
orientam a produção acadêmica.

SER MULHER NO 
SÉCULO XXI: 
desafios, direitos, 
conquistas e vivências

http://editora.uemg.br/catalogo
https://editora.uemg.br/component/k2/item/237-ser-mulher-no-seculo-xxi


Tecnologias Vestíveis: memória e intimidade sobre o corpo

Autora: 
Thatiane Mendes Duque

Acesse em: editora.uemg.br/catalogo

Este livro se divide em três partes que se influenciam mutuamente: 
corpo, roupa e tecnologias vestíveis. Em cada uma delas são costura-
das tessituras sobre memória, autobiografia e intimidade. Ao discutir 
as tecnologias vestíveis, como relógios inteligentes e óculos de reali-
dade virtual ou aumentada, a obra se propõe a pensar a tecnolo-
gia não somente como aquela que nos distancia, mas como a que 
permite a ressignificação contínua do contato, do afeto e do desejo.

http://editora.uemg.br/catalogo
https://bit.ly/tecnologias-vestiveis
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