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RESUMO 

 

 

AZEVEDO, R. S. Movimento e estruturação genética de duas espécies de peixes de um 

riacho costeiro de Mata Atlântica, Maricá RJ. 2017. 84 f.Tese (Doutorado em Ecologia e 
Evolução) – Instituto de Biologia Roberto Alcantara Gomes, Universidade do Estado do Rio 
de Janeiro, Rio de Janeiro, 2017. 
 

Compreender como a dispersão e a estrutura populacional estão inter-relacionadas é 
uma questão de interesse comum entre ecólogos e geneticistas de populações. Neste trabalho 
temos como hipótese que as diferenças no comportamento de movimentação de Astyanax 

hastatus e Geophagus brasiliensis no Rio Ubatiba, RJ, influenciam na estruturação genética 
das populações, de forma que G. brasiliensis,  devido ao seu comportamento territorialista, 
realiza menos movimentos, apresenta menor fluxo gênico e algum grau de estruturação 
genética, enquanto  A. hastatus por ser uma espécie de hábito mais ativo, possui maior fluxo 
gênico ao longo do rio, apresentando assim uma população panmítica. Para testar essa 
hipótese avaliamos a intensidade do movimento de cada espécie, utilizando a técnica de 
captura, marcação e recaptura (CMR) dos peixes, bem como determinar o nível de 
estruturação genética para ambas as espécies através de um marcador mitocondrial (D-loop). 
Para CMR, apesar do baixo número de indivíduos marcados recapturados, os resultados 
mostram que A. hastatus se movimenta mais e em distâncias maiores que G. brasiliensis, 
possuindo assim uma maior intesidade de movimento e  uma maior área de vida. A. hastatus 
apresentou maior diversidade genética em relação a G. brasiliensis, esse resultado está 
associado a maior capacidade de dispersão e outras características da biologia de A. hastatus, 
como desova pelágica e distribuição mais ampla.  A estruturação genética verificada através 
do índice Fst  sugerem que A. hastatus representa uma unidade panmítica,  enquanto que, G. 

brasiliensis  apresenta estruturação genética entre o ponto mais a montante e os demais, sendo 
atribuido ao isolamento por distância, devido as características como comportamento 
territorialista, cuidado parental e movimento restrito. No Rio Ubatiba, independentemente de 
qualquer padrão inerente à história da colonização da bacia, as características biológicas das 
espécies (hábito sedentário  e não sedentátio) são sugeridas como  fatores determinantes dos 
níveis de diversidade e estruturação genética observada  para estas espécies. 
 

Palavras-chave: DNA mitocondrial. Genética populacional. Rio Ubatiba. 



 

ABSTRACT 

 

 

AZEVEDO, R. S. Movement and genetic structuration of two fish species of a coastal stream 

of Atlantic Forest, Maricá RJ. 2017. 84 f. Tese (Doutorado em Ecologia e Evolução) – 
Instituto de Biologia Roberto Alcantara Gomes, Universidade do Estado do Rio de Janeiro, 
Rio de Janeiro, 2017. 
 

Understand how a dispersion and a population structure are interrelated and the issue 
of common interest among ecologists and population geneticists. In this work, there is no 
behavior of movement of Astyanax hastatus and Geophagus brasiliensis in Rio Ubatiba, RJ, 
influencing the genetic structuring of the populations, so that G. brasiliensis, due to its 
territorialistic behavior, less movement accomplishment, presents a lesser general Context and 
some degree of genetic structuring, while A. hastatus, because it is a more active species, 
presents a greater gene flow along the river, thus presenting a panmitic population. To test this 
hypothesis we evaluated the intensity of the movement of each species using the capture, 
marking and recapture (CMR) technique of the fish, as well as determining the genetic 
structuring level for both species through a mitochondrial marker (D-loop). For CMR, despite 
the low number of recaptured tagged individuals, the results show that A. hastatus moves 
more and at distances greater than G. brasiliensis, thus possessing a greater amount of 
movement and a larger area of life. A. hastatus presented greater genetic diversity in relation 
to G. brasiliensis, this result is associated to a greater dispersion capacity and other 
characteristics of the biology of A. hastatus, such as pelagic spawning and broader 
distribution. The genetic structure verified through the Fst index suggests that A. hastatus 
represents a panmítica unit, whereas, G. brasiliensis presents genetic structuring between the 
most upstream point and the others, being attributed to the distance isolation, due to the 
characteristics as territorialist behavior , parental care and restricted movement. In the Ubatiba 
River, regardless of any inherent pattern in the history of basin colonization, the biological 
characteristics of the species (sedentary habit and non sedentary habit) are suggested as 
determining factors of the levels of diversity and genetic structuring observed for these species. 

 

 
Keywords: Mitochondrial DNA. Genetics of populations. Ubatiba river.  
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INTRODUÇÃO GERAL 
 

 

A Mata Atlântica é uma das florestas mais expressivas da América do Sul. A sua alta 

biodiversidade e elevado número de espécies endêmicas levaram este bioma a ser considerado  

como um  hotspot de biodiversidade (MYERS et al., 2000). A preocupação com a 

biodiversidade no Brasil tem crescido acentuadamente nas últimas duas décadas, 

acompanhada pela proliferação de organizações conservacionistas não governamentais e pela 

legislação ambiental (AGOSTINHO et al., 2005). No entanto, é necessário um esforço muito 

maior para efetivamente deter as políticas ambientais insustentáveis, visto que, todos os 

principais biomas e ecossistemas foram significativamente impactados pelas atividades 

humanas (LOYOLA 2014, LIMA-JUNIOR et al., 2015). Os riachos de Mata Atlântica são 

constantemente ameaçados por ações antrópicas, como retirada da mata ciliar, lançamento de 

efluentes químicos e orgânicos, retificações dos seus cursos, represamentos para captação de 

água e introdução de espécies exóticas  (OLIVEIRA & BENNEMANN, 2005; GOMIERO & 

BRAGA, 2006; CASATTI, 2010; MIRANADA, 2012). 

A maior riqueza de peixes de água doce do mundo é encontrada na America do Sul com 

cerca de 5.160 espécies registradas. Este número representa cerca de um terço de todos os 

peixes de água doce do mundo (REIS et al., 2016). O Brasil é o país com a maior riqueza de 

peixes de água doce, possuindo 2.587 espécies catalogadas, cerca de 17% das espécies do 

mundo (BUCKUP et al., 2007; REIS et al., 2016). No entanto, acredita-se que a riqueza seja 

ainda maior quando é considerada a grande quantidade de ambientes (rios e riachos) que 

nunca foram explorados (REIS et al., 2003). Estima-se que existam cerca de 269 espécies de 

peixes, distribuídas em 89 gêneros e 21 famílias, nos riachos da Mata Atlântica (ABILHOA et 

al., 2011). Esses peixes possuem múltiplos hábitos alimentares, podendo ser herbívoros que 

consomem algas, onívoros ou predadores que regulam populações de insetos aquáticos, além 

de participarem do processamento da matéria orgânica nestes ambientes no caso das espécies 

detritívoras (WINEMILLER & JEPSEN, 1998; OYAKAWA et al., 2006). 

As características físicas de um riacho se modificam da cabeceira à foz formando assim 

um gradiente continuo longitudinal onde as comunidades bióticas se ajustam de acordo com 

as características físicas (VANNOTE et al., 1980). Riachos localizados em regiões 

montanhosas sofrem com forte variação sazonal da descarga fluvial durante a estação 

chuvosa, como enchentes e cabeças d’água, tornando esses ambientes bastante instáveis 

(WINEMILLER, 2008). Esses eventos estocásticos, podem aumentar a vazão do rio, afetando 
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diretamente a disponibilidade de abrigos, podendo levar algumas espécies a se movimentarem 

em busca de melhores habitats (NATHAN, 2008). 

O movimento de peixes em riachos é um tipo de comportamento que,  associado a 

outras características de sua  história de vida, pode maximizar as chances de sobrevivência em 

ambientes tão instáveis como riachos costeiros (MAZZONI et al., 2004; MAZZONI & 

IGLESIAS-RIOS, 2012). O movimento é um comportamento individual. Muitos animais nos 

limites de determinada área, com um ou mais habitats, exibem padrões diários e sazonais de 

movimento associado à utilização de recursos variáveis (LUCAS & BARAS, 2001). A área 

onde os peixes e outros animais restringem suas atividades é comumente chamado de área de 

vida ou lar (BURT, 1943; GERKING, 1953). Os movimentos exploratórios de maior alcance 

e os processos de dispersão podem fazer com que áreas com melhores características de 

recursos sejam descobertas e utilizadas, podendo resultar na adoção de novas áreas de uso 

pelas espécies (LUCAS & BARAS, 2001). 

A colonização de uma nova área pelos organismos está diretamente relacionada a alguns 

fatores, tais como:  história de vida, comportamento e variáveis ambientais (NASCIMENTO 

et al., 2012). No caso dos peixes a capacidade de movimento está diretamente relacionada 

com suas características morfológicas (BREDA et al., 2008). É importante diferenciar  

movimento de migração. Segundo Lucas & Baras (2001) a migração é um tipo de 

comportamento que envolve a agregação de indivíduos de uma população  (não 

nescessariamente em altas concentrações), e tais movimentos tendem a seguir uma 

periodicidade regular e, portanto, há, inevitavelmente, uma concentração no espaço e no 

tempo, em uma extensão variável. Ambos comportamentos de dispersão (movimento e 

migração),  quando contemplam eventos reprodutivos, podem afetar a variação genética intra 

e inter populacional. Isso se dá pelo fluxo gênico, influenciando assim a persistência da 

população e organização espacial das mesmas, tanto em nível de população local quanto de 

metapopulação (FRASER et al., 2005). 

Mazzoni & Iglesias-Rios (2012) avaliaram padrões de movimento de dez espécies de 

peixes de um riacho de Mata Atlântica e identificaram dois grupos: (i) grupo de movimento 

longo (> 50 metros), e (ii) grupo de movimento curto (< 50 metros). No presente estudo 

escolhemos duas espécies do mesmo riacho, classificadas em grupos diferentes por Mazzoni 

& Iglesias-Rios (2012), para ampliar o conhecimento sobre seus movimentos e verificar se a 

forma como se movimentam pode influenciar na estruturação genética das populações. Para 

isso, foram escolhidas as espécies, Astyanax hastatus Myers, 1928 e Geophagus brasiliensis 

(Quoy & Gaimard, 1824). 
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O gênero Astyanax pertence a família Characidae e reúne peixes conhecidos como 

piabas ou lambaris. Dada a sua diversidade de espécies, a família Characidae é também a 

família de peixes neotropicais com mais problemas taxonômicos. As relações dentro da 

família são em grande parte incertas e muitos gêneros não são monofiléticos, incluindo 

Astyanax que se encontra como insertae sedis (ROSSINI et al., 2016). Atualmente o gênero 

Astyanax é composto por 138 espécies válidas (ESCHMEYER, 2012), com a distribuição 

desde o sul dos Estados Unidos até o norte da Argentina (EIGENMANN, 1921; LÓPEZ et al., 

2008). Seus exemplares possuem tamanho reduzido tendo como principais características 

morfológicas  o corpo alto e lateralmente comprimido,  a presença de nadadeira adiposa, linha 

lateral completa, pré-maxilar não protrátil, dentes pré-maxilares dispostos em duas séries 

(BRITSKI et al., 1988). 

A espécie Astyanax hastatus Myers, 1928 (Figura 1) esta distribuída em drenagens 

costeiras do Rio de Janeiro (MENEZES et al., 2007; REIS et al., 2003), seu comprimento 

padrão não ultrapassa 6 cm, o corpo é alto e lateralmente comprimido com uma mancha oval 

escura na região umeral e uma mancha escura no pedúnculo caudal estendendo-se até a 

extremidade dessa nadadeira, as nadadeira são hialinas. Apresenta hábito alimentar onívoro, 

nectônica, nadadora rápida, pouco dependente de esconderijos nos microhabitats bentônicos 

(CASATTI, 2003). Apresenta  fecundação externa, com reprodução ao longo de todo ano e 

ausência de cuidado parental (VAZZOLLER & MENEZES, 1992; MAZZONI & IGLESIAS-

RIOS, 2007). Mazzoni & Iglesias-Rios (2012) sugerem que a espécie realize pequenas 

migrações reprodutivas. 

Geophagus brasiliensis (Quoy & Gaimard, 1824) (Figura 2) pertence a família 

Cichlidae, que reúne peixes de pequeno a grande porte conhecidos popularmente como acará 

ou cará, possuem corpo alto e esverdeado iridescente com uma grande mancha escura ovalada 

no flanco do corpo, às vezes com faixas longitudinais azuladas; nadadeiras amarelo-

avermelhadas, com pequenas manchas claras, primeiros raios das nadadeiras dorsal e anal 

rígidos. A linha lateral é dividida em dois ramos, a boca é retrátil, com o pré- maxilar móvel, 

e várias series de dentes cônicos no pré-maxilar e dentário (KULLANDER, 2003; DA 

GRAÇA & PAVANELLI, 2007). Geophagus brasiliensis tem como preferência ambientes 

lênticos e está distribuído nas drenagens costeiras do leste e sul do Brasil (MENEZES et al., 

2007; REIS et al., 2003; ALVES-SILVA & DERGAM, 2014), podendo ser encontrada em 

ambientes conservados e perturbados (TEIXEIRA et al., 2005).  Possui habito alimentar 

onívoro, alimentando-se de insetos aquáticos, algas e detritos misturados ao sedimento 

(ABELHA & GOULART, 2008). De acordo com Mazzoni & Iglesias-Rios (2002) a espécie 
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realiza desova parcelada em águas paradas, ao longo de vários meses. Durante a reprodução o 

peixe emparelha-se, cria ninhos e coloca ovos fertilizados no substrato, apresentam cuidado 

parental e os machos desenvolvem uma rugosidade na cabeça e tornam-se extremamente 

agressivos e territorialistas (KULLANDER, 2003; PARAGUASSÚ et al., 2005; KADRY & 

BARRETO, 2010). De acordo com Winemiller (1989) e Kullander (2003) a espécie se 

encaixa perfeitamente na categoria de espécie sedentária.  

A mobilidade do organismo é um fator determinante no nível de fluxo de genes entre 

as populações (AVISE, 2004), de modo que as espécies com grande potencial de dispersão e / 

ou altas taxas de migração geralmente têm níveis mais altos de fluxo gênico, que podem 

contribuir para  ausência de estrutura populacional (FREELAND et al., 2005; ADAMSON et 

al., 2012). Compreender como a relação  entre dispersão e estrutura populacional é interesse 

comum entre geneticistas de populações e ecólogos (MORELLI, 2008, FERREIRA et al., 

2016).  

Neste trabalho temos como hipótese que as diferenças no comportamento de 

movimentação dessas duas espécies ao longo do rio, podem influenciar na estruturação 

genética das populações. Uma vez que G. brasiliensis,  devido ao seu comportamento 

territorialista, realiza menos movimentos, logo espera-se que  a espécie apresente estruturação 

genética populacional ao longo do Rio Ubatiba, enquanto que A. hastatus por ser uma espécie 

de hábito mais ativo ao longo de toda bacia, espera-se observar uma população panmítica com 

alto fluxo gênico.  Sendo o Rio Ubatiba um riacho de pequenas dimensões, temos como 

hipótese alternativa que as característas da história de vida e movimentos realizados pelas 

duas espécies não estariam influenciando na estruturação genética populacional das mesmas. 

Para testar essas hipóteses avaliamos a intensidade do movimento de cada espécie, 

utilizando a técnica da marcação e recaptura dos peixes (capítulo 1), bem como uma análise 

genética populacional para determinar o nível de estruturação genética observada para ambas 

as espécies estudadas (capitulo 2).  
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Figura 1 - Exemplar de Astyanax hastatus 

 
Foto: R. Mazzoni 

 

Figura 2 - Exemplar de Geophagus brasiliensis 

 
(Foto. R. Mazzoni). 
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1. ÁREA DE ESTUDO 
 

O Rio Ubatiba é um riacho de Mata Atlântica localizado na região dos lagos 

fluminense no município de Maricá, RJ a aproximadamente 70 km da cidade do Rio de 

Janeiro (22º60’S e 42º48’W) (Figura 3). O riacho tem cerca de 15 km desde as nascentes na 

serra do Espraiado até desembocar na lagoa de Maricá (e.g. ARANHA & CARAMACHI, 

1997), sem conexão com outro rio de maior porte. 

Sua drenagem envolve áreas impactadas pela ação antrópica, em especial pela prática da 

pecuária, retirada de areia e captação de água. No entanto, alguns fragmentos preservados são 

encontrados na região da cabeceira (e.g. MAZZONI et al., 2005). O leito do rio Ubatiba é 

composto por um terreno basáltico, dominado por areia e pedras, onde é possível observar 

ambientes de corredeiras, rápidos e remansos intercalados. O nível da água na área de estudo 

é regulado exclusivamente pela precipitação pluviométrica (~ 1500 mm ano -1) (e.g. 

MAZZONI et al., 2004). A época do ano com maior intensidade de chuvas concentra-se nos 

meses de novembro a janeiro (MAZZONI & COSTA, 2007), porém, ao longo do ano, é 

comum que haja enchentes imprevisíveis.  

Na década de 90 a Companhia de Água e Esgoto do Rio de Janeiro  (CEDAE), 

construiu uma barragem no trecho médio inferior do rio Ubatiba. O barramento interrompe 

parcialmente o fluxo de água do rio Ubatiba, criando assim um reservatório para fins de 

captação e tratamento físico-químico da água para abastecimento da cidade de Maricá. 
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Figura 3 - Esquema da localização geográfica da bacia do rio Ubatiba com os sete pontos 
amostrais. 

 
 

Para realização dos estudos foram selecionadas 7 pontos amostrais, sendo 5 ao longo 

do Rio Ubatiba e 2 em tributários (Rio Silvado e Rio Itapeteiú). Vale ressaltar que para os 

estudos de captura, marcação e recaptura foram utilizados apenas os pontos localizados na 

calha do Rio Ubatiba, e para os estudos de biologia molecular foram utilizados 6 pontos 

excluindo apenas o ponto P2. A seguir é apresentada uma tabela com informações sobre as 

localidades, fotos  e descrição física de cada uma delas. 

Tabela 1 - Ordem, altitude e coordenadas geográficas dos pontos amostrais. 

Pontos Rio Ordem Altitude Coordenadas 
X Y 

P1 Rio Ubatiba 1ª ordem  81 metros 732123,08 7468919,00 
P2 Rio Ubatiba 2ª ordem  70 metros 730928,30 7469496,61 
P3 Rio Ubatiba 2ª ordem  47 metros 729510,93 7469663,11 
P4 Rio Ubatiba 2ª ordem  46 metros 729158,15 7469698,06 
P5 Rio Ubatiba 2ª ordem  41 metros  728210,00 7469450,00 
P6 Rio Silvado 1ª ordem  75 metros 731659,56 7468634,56 
P7 Rio Itapeteiú 1ª ordem  39 metros 725682,90 7466363,79 
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Figura 4 - Ponto P1. 

 
 

O ponto P1 é o mais a montante localizado no Rio Ubatiba. Com presença de poções, 

corredeiras e rápidos se alternando até o pé de uma cachoeira. Substrato formado por pedras, 

areia e folhiço. Mata Ciliar é presente em ambas as margens, sendo esse o ponto que se 

apresenta mais conservado. 

Figura 5 - Ponto P2. 

 
 

O ponto P2 está localizado no trecho médio superior do Rio Ubatiba. Com presença de 

poções e alguns rápidos. Substrato formado predominantemente por areia e poucas pedras. 

Margens com vegetação ripariana de gramíneas e arbustos. 
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Figura 6 - Ponto P3. 

 
 

O ponto P3 está localizado no trecho médio inferior do Rio Ubatiba. Com presença de 

poções, rápidos e corredeiras se alternando. Substrato formado predominantemente por areia e 

poucas pedras. Ponto inserido em uma área de pasto com vegetação ripariana formada por 

gramíneas e arbustos. 

Figura 7 - Ponto P4. 

 
 

O ponto P4 está localizado no trecho médio inferior do Rio Ubatiba, sendo o último 

antes do barramento. Com presença de poções e poucos rápidos. Substrato formado por areia 

e argila. Apesar de inserido em uma área de pasto, possui uma pequena faixa de mata ciliar. 
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Figura 8 - Ponto P5. 

 
 

O ponto P5 está localizado no trecho médio inferior do Rio Ubatiba, logo ápos o  

barragem para captação de água da CEDAE. Apresenta fluxo reduzido, com formação de 

poções e alguns rápidos. Substrato formado rochas, pedras soltas e areia. Após a barragem as 

margens apresentam mata ciliar. 

Figura 9 - Ponto P6. 

 
 

O ponto P6 está localizado no Rio Silvado, afluente do Rio Ubatiba. É um córrego 

estreito e raso de águas limpídas com a presença de poções, rápidos e corredeiras se 

alternando, substrato formado de areia, cascalho e pedras. Mata ciliar presente em ambas as 

margens. 
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Figura 10 - Ponto P7. 

 
 

O ponto P7 está localizado no Rio Itapeteiú, afluente do Rio Ubatiba no trecho mais a 

jusante. É um córrego estreito com muita vegetação submersa, apresenta poções e rápidos se 

alternando, substrato formado por pedras, areia e argila. Presença de mata ciliar apenas em um 

trecho muito curto do rio. Ponto com muita influência de esgotos. 
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2. MOVIMENTO DE DUAS ESPÉCIES DE PEIXES NO RIO UBATIBA, MARICÁ 
– RJ 

 

O conhecimento dos mecanismos de variação espacial e temporal é uma das questões 

mais importantes a serem desvendadas em estudos de ecologia de populações e comunidades 

(LOBÓN-CERVIÁ & RINCÓN, 2004).  

Os peixes de água doce se movem vertical e horizontalmente através da paisagem 

aquática por uma variedade de razões, como encontrar e explorar recursos irregulares ou 

localizar habitats essenciais (por exemplo, para desova). Nos dias atuais há uma grande 

número de ferramentas disponíveis para estudar o movimento dos peixes (por exemplo, 

telemetria, genética populacional, hidroacústica, microquímica de otolitos, análise isotópica 

estável e marcação e recaptura), gerando conhecimentos que podem agora ser incorporados na 

avaliação biológica e no manejo da pesca (COOKE et al., 2016). 

A marcação e recaptura é uma das formas mais utilizadas para o estudo de movimento 

de peixes devido a sua aplicabilidade a um grande número de espécies e indivíduos 

(STENSETH & LIDICKER, 1992), podendo ser avaliadas informações como crescimento, 

mortalidade, dispersão e reprodução (BRENNAN et al., 2007). Durante algum tempo estudos 

de marcação com peixes de pequeno porte foram realizadas com implantes visuais 

fluorescentes de elastômero (HALE & GRAY, 1998; FITZGERALD et al., 2004; OLSEN et 

al., 2004; BRENNAN et al., 2007; FRYDA et al., 2007; FICKE & MYRICK, 2009; 

MAZZONI & IGLESIAS-RIOS, 2012). No entanto, o emprego dessa forma de marcação não 

permite avaliar aspectos individuais da história de vida das espécies, como crescimento e área 

de vida por exemplo, devido a dificuldade de fazer marcações individuais com as cores. Os 

marcadores individuais mais utilizados são as chamadas de “tags alfa-numéricas”   os quais 

podem ser internos ou externos (LEAL et al., 2012) e  fornecem informações indivíduais de 

crescimento, mortalidade e dispersão com maior fidelidade ao comportamento das espécies  

(SCHULZ, 1997; BRENNAN et al., 2007). 

O movimento de um organismo é definido como a mudança da posição do indivíduo 

em um dado intervalo de tempo, sendo uma característica fundamental da vida, regulada por 

processos que atuam ao longo de múltiplas escalas espaciais e temporais (NATHAN et al., 

2008). Os movimentos individuais de animais constituem processos importantes e altamente 

complexos que influenciam o resultado de muitos processos ecológicos de grande escala 

(PEDERSEN et al., 2011), tais como  estruturação das populações, comunidades e 
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ecossistemas, transferências de energia (HALL, 1972) segregação de tamanho corporal ao  

longo do rio (MAZZONI et al., 2004), ligações entre populações de "fonte" e "sumidouro", 

colonização de habitats isolados ou recém-disponíveis (TAYLOR, 1997; LONZARICH et al., 

1998), e padrões de segregação ontogenéticas (HUGHES, 1998). Além disso, também são 

considerados uns dos principais fatores responsáveis pela estabilidade de comunidades de 

peixes, sendo os maiores valores de estabilidade associados às altas taxas de movimento 

(MARTIN-SMITH et al., 1999; ALBANESE et al., 2009).  

Vários relatos indicam que as taxas de movimento dentro da área de vida de uma 

espécie tem relação positiva com a disponibilidade de recursos tróficos (HUEY & PIANKA, 

1981), com o grau de territorialidade (HANSEN & CLOSS, 2005), com o tamanho do corpo 

d´água (WOOLNOUGH et al., 2009) e também com o período reprodutivo (NATHAN, 2008; 

MAZZONI & IGLESIAS-RIOS, 2012).  

De acordo com Nathan (2008), a área de vida de uma dada espécie reflete a distância 

regularmente viajada pelos organismos da população e é definida como o limite exterior do 

movimento realizado para desenvolvimento de suas atividades vitais (ex. alimentação, 

reprodução e refúgio). Nesse contexto, em ambientes temperados, alguns fatores como época 

do ano, período reprodutivo e características fisiográficas do ambiente tem importante 

influência no padrão de movimento dos peixes, além de refletir a dinâmica temporal da 

estrutura dessas comunidades (HANSEN & CLOSS, 2005). 

Gerking (1959) propôs a teoria: O “Paradigma do Movimento Restrito” (PMR) em seu 

trabalho intitulado “O movimento restrito das populações de peixes”. A teoria afirma que 

peixes adultos são sedentários e passam a maior parte de suas vidas em um curto espaço (20-

50 m) do riacho. Essa idéia foi bem aceita na época e orientou grande parte das pesquisas 

acerca da dinâmica populacional de peixes de riachos nos 30 anos consecutivos (GOWAN et 

al., 1994; RODRÍGUEZ, 2002). No entanto em 1994 a PMR foi contestada através de um 

trabalho sobre movimentos de salmonideos residentes em riachos (GOWAN et al., 1994). 

Posteriormente, outros estudos documentaram movimentos substanciais para outras espécies 

de riacho (RILEY et al., 1992; YOUNG, 1994; GOWAN & FAUSCH, 1996, 2002). Até os 

dias de hoje, estudos com interesse nos movimentos de peixes de riachos vêm sendo 

desenvolvidos (e.g. MEYER & HINRICHS, 2000; SKALSKI & GILLIAN, 2000; 

SCHMETTERLING & ADAMS, 2004; SLAVIK et al., 2005; RODRIGUEZ 2002; 

MAZZONI & IGLESIAS-RIOS, 2012; PIRES et al., 2014; BARROS, 2017; BRANCO et al., 

2017). 
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De acordo com Mazzoni & Iglesias-Rios (2012) os movimentos dos peixes de riachos 

podem ser curtos (até 50 metros) ou longos (mais que 50 metros), dependendo dos fatores 

bióticos e abióticos que estão agindo sobre eles. Diariamente, os indivíduos podem nadar 

poucas distâncias em busca de alimento, abrigo ou repouso. Em períodos sazonais os peixes 

podem empreender movimentos com distâncias maiores, em função de alterações dos 

recursos e/ou condições do rio na área de vida que ele ocupa, forçando-os a migrarem para 

regiões mais distantes e com maior qualidade de recursos (SILVA, 2013; MARSHALL et al., 

2016). Esses movimentos tem importância na dinâmica de metapopulações (HANSKI, 1999). 

Além disso, a dispersão pode afetar a variação genética dentro e entre as populações através 

de fluxo gênico, influenciando assim a persistência da população e organização espacial das 

mesmas, tanto em nível de população local quanto de metapopulação (FRASER et al., 2004).   

A capacidade de movimento dos peixes está diretamente relacionada com as suas 

características morfológicas (BREDA et al., 2005). Sendo assim, para empregar movimentos 

para montante, em contrafluxo, as condições corporais adequadas são muito importantes, pois 

a atividade demanda um maior gasto energético (LOWE et al., 2006). 

Apesar dos trabalhos sobre movimentos de peixes em riachos estarem aumentando nas 

últimas décadas (WINEMILLER & JEPSEN, 1998; SKALSKI & GILLIAM, 2000;  

MAZZONI & IGLESIAS-RIOS, 2012; SILVA, 2013; PÉPINO et al., 2016; BARROS, 2017), 

as informações sobre o comportamento de movimento de muitas espécies ainda são limitadas 

e muitas vezes contraditórias, especialmente daquelas que estão ameaçadas de extinção e/ou 

sem interesse econômico. Nesse contexto, salientamos a importância de conhecer melhor os 

movimentos das espécies de riacho, considerando que esse conhecimento é necessário para a 

melhor compreensão da biologia das espécies, além de auxiliar o desenvolvimento de 

estratégias de conservação (KNAEPKENS et al., 2005).  

No presente estudo avaliamos os padrões de movimentos de duas espécies (Astyanax 

hastatus e Geophagus brasiliensis) com morfologia e história de vida distintas. Temos como 

hipótese que Astyanax hastatus, por ser um Characiforme, é uma espécie que deve realizar 

amplos movimentos e apresentar uma maior área de vida, pois essa é uma característica típica 

das espécies do grupo. Por outro lado, esperamos que Geophagus brasiliensis, por pertencer à 

um grupo típico de espécies que têm cuidado parental e são territorialistas, seja uma espécie 

sedentária, de pouco movimento e menor área de vida. 

Variáveis como precipitação e estiagem  são fatores importantes na estrutura das 

populações (NEIFF, 1990). O início da época chuvosa atua como um gatilho para a 

reprodução de peixes (BAILY et al., 2008). Apesar de A. hastatus ser uma espécie que se 
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reproduz ao longo de todo ano no Rio Ubatiba (MAZZONI & IGLESIAS-RIOS, 2007), 

segundo). Buscamos verificar se há uma maior frequencia de deslocamentos em períodos de 

chuva, visto que o movimento das duas espécies já foi documentado por Mazzoni e Iglesias-

Rios (2012) durante o período de estiagem. 

2.1  Objetivo geral 
 

Comparar as espécies A. hastatus e G. brasiliensis no que se refere ao comportamento 

de movimento e avaliar a dinâmica desse comportamento durante a estação chuvosa, no Rio 

Ubatiba, RJ. 

 

2.1.1  Objetivos específicos 
 

- Confirmar se o movimento realizado pelas espécies são de curta ou longa distância. 

- Verificar se existe relação entre crescimento e deslocamento.  

- Determinar a área de vida das duas espécies. 

2.2 Material e métodos 
 

2.2.1 Área de estudo 
 

O Rio Ubatiba é um riacho de Mata Atlântica localizado na Região dos Lagos no norte 

fluminense no município de Maricá a aproximadamente 70 km da cidade do Rio de Janeiro 

(22º60’S e 42º48’W). Para esse trabalho foram amostradas 4 localidades dispostas ao longo 

dos trechos médio e superior da calha principal do Rio Ubatiba (Figura 11). 
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Figura 11 - Mapa do Rio Ubatiba com os quatro pontos de amostragens 
utilizados para captura, marcação e recaputura. 

 
 

2.2.2  Coleta de peixes, marcação e recaptura 
 

Para amostragem de peixes e detecção de movimentos ao longo do riacho foram 

realizadas três campanhas de marcação e recaptura entre os meses de dezembro de 2016 e 

janeiro de 2017 em quatro pontos amostrais. Para cada ponto foram delimitadas duas áreas 

subsequentes de 50 metros que foram divididas em áreas de 25 metros, para facilitar a 

identificação de movimentos de curta distância. (Figura 12). A distância entre os pontos de 

coleta foi mensurada através de imagem de satélite (Google earth). 
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Figura 12 - Esquema mostrando os pontos onde os peixes foram 
marcados e recapturados, tamanho das áreas de 
marcação e distância entre os pontos amostrais. 

 

 
 

Os peixes foram capturados utilizando a técnica de pesca elétrica (MAZZONI et al., 

2000)  do ponto mais a jusante para o mais a montante a partir de três capturas sucessivas em 

cada um dos trechos de 50 metros. Cada trecho amostral foi limitado à jusante e à montante, 

com redes de malha 0,5cm, para evitar fugas e assim capturar todos os indivíduos de A. 

hastatus e G. brasiliensis presentes naquele trecho de rio (Figura 13). 

Figura 13 - Coleta de peixes através da técnica de pesca elétrica em 
um dos pontos do rio Ubatiba, Maricá - RJ. 
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A identificação das espécies foi feita visualmente, no caso do Rio Ubatiba a 

identificação das duas espécies foi facilitada, uma vez que para esse riacho são descritas 

apenas duas espécies do gênero Astyanax e uma do gênero Geophagus (MAZZONI & 

LOBÓN-CERVIÁ, 2000). Uma vez coletados todos os indivíduos eram colocados em caixas 

teladas dentro do próprio rio, fora da ação da eletricidade, para se recuperarem da mesma. 

Posteriormente foram anestesiados com tricaína metano sulfonato (TMS, MS222- nome 

comercial Tricaine-S). A administração do anestésico foi realizado por via respiratória, 

através das guelras, sendo cada indivíduo colocado em um balde com o produto diluído em 

água, seguindo as concentrações informadas pelo fabricante (Tricaine, S, 2015). O estado de 

anestesia foi confirmado após diminuição no batimento das nadadeiras. Após anestesiados, os 

peixes tiveram seu comprimento padrão medido e foram marcados com um implante visual 

(Visible Implant Alpha da Northwest Marine Technology, Inc), que são com etiquetas 

coloridas e biocompatíveis. A marcação foi realizada por implantes subcutaneos em região 

dorsal, próximo a nadadeira dorsal (Figura 14). Após marcados todos os exemplares eram 

devolvidos para uma segunda caixa também dentro do rio para que pudessem se recuperar até 

serem soltos dentro do mesmo trecho. Para cada ponto de marcação foi estabelecida uma cor 

de marcação para reconhecimento direto do movimento. 
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Figura 14 - Fotos mostrando a marcação dos indivíduos capturados 

      a 

b 

Legenda: a = etiquetas sendo destacadas e passadas para seringa de aplicação e b =indíviduo 
de Astyanax hastatus já marcado. 

 

Os eventos de recaptura foram realizados 15 e 25 dias após a marcação, nos quatro 

pontos de amostragem ao longo do rio Ubatiba, a partir da mesma metodologia de captura 

utilizada para as marcações. Os peixes capturados durante os eventos de recaptura que não 
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estavam marcados passavam pelo mesmo processo de marcação, com intuito de aumentar o 

tamanho amostral para as análises de movimento. 

 

2.2.3  Análise de dados  
 

A proporção de indivíduos marcados e recapturados, proporção de indivíduos com e 

sem movimento, e a quantificação e orientação dos movimentos registrados para as duas 

espécies foram analisados visualmente a partir da observação de frequência. O crescimento 

médio de cada espécie foi estimado a partir da média do crescimento absoluto em mm para 

15, 25 e 40 dias. Foi considerada como área de vida a distância máxima percorrida pelos 

indivíduos de A. hastatus e G. brasiliensis.  

Diferenças significativas da média de distribuição de distâncias percorridas foram 

determinadas através de teste não-paramétrico de Mann-Whitney entre as duas espécies. O 

teste de Mann-Whitney é um caso especial do teste de Wilcoxon, análogo ao teste-T, quando 

comparadas as médias de duas amostras com dados não paramétricos. Diferenças nos padrões 

de movimento entre as duas espécies foram determinadas através de teste χ² de McNemar 

entre as proporções de indivíduos com e sem movimento. O teste χ² de McNemar compara 

dados dicotômicos pareados (A. hastatus com movimento e sem movimento, e assim também 

para G. brasiliensis) e testa a hipótese nula de que as proporções dos indivíduos com e sem 

movimento são iguais entre as espécies. 

Para determinar uma possível orientação no movimento dos indivíduos da espécie, foi 

realizada uma estimativa da densidade de Kernel para movimentos a montante e a jusante dos 

indivíduos de A. hastatus e G. brasiliensis. Densidade de Kernel é comumente utilizada em 

estudos de estimativa de área de vida em outros táxons (e.g. WILLIAMS et al., 2014; 

CHIRIMA & OWEN-SMITH, 2015; BARROS, 2017) e utiliza a densidade de movimentos 

dos indivíduos para determinar a probabilidade do mesmo estar presente a determinada 

distância de seu local de origem (WILLIAMS et al., 2014; CHIRIMA & OWEN-SMITH, 

2015). Neste trabalho, a densidade Kernel foi utilizada para representar a probabilidade de um 

indivíduo qualquer de A. hastatus e G. brasiliensis marcado ser encontrado em uma 

determinada distância a montante ou a jusante do trecho no qual foi originalmente capturado e 

marcado.  

Para testar se houve relação significativa entre o investimento em deslocamento e o 

investimento em crescimento dos indivíduos de cada espécie, foi realizado um teste de 
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correlação não-paramétrica de Spearman. Foi determinado como investimento em 

deslocamento, a distância em metros percorrida por cada indivíduo em um certo intervalo de 

tempo. Foi determinado como crescimento, a razão do crescimento absoluto de cada 

indivíduo pelo seu tamanho corporal em um momento anterior (crescimento relativo). Valores 

duplo-zero (indivíduos que não cresceram e não se movimentaram) foram excluídos desta 

análise.  

Todas as análises realizadas, bem como os gráficos gerados, foram conduzidos no 

programa R 3.2.3 (R Core Team, 2015). 

 

2.3  Resultados 
 

Dos 491 indivíduos de Astyanax hastatus marcados, 17 foram recapturados  durante as 

duas campanhas de recaptura, representando 4% do total marcado. Para Geophagus 

brasiliensis, dos 370 exemplares marcados a recaptura foi de 14% com 52 indivíduos 

recapturados também durante as duas campanhas (Figura 15). 

Figura 15 - Proporção de indivíduos de A. hastatus e G. brasiliensis 
marcados e recapturados. 
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Não foi encontrada diferença significativa entre as proporções de indivíduos com e 

sem movimento  (McNemar χ² = 0,1; p = 1) para ambas as espécies. Para G. brasiliensis 

quarenta e quatro indivíduos (85%) permaneceram no trecho de origem, enquanto oito 

indivíduos (15%) se deslocaram no máximo 50 metros. Para A. hastatus, nove indivíduos 
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(53%) permaneceram no trecho de origem, enquanto oito indivíduos (47%) se deslocaram a 

uma distância de até 1500 metros (em dois casos) (Figura 16). 

Figura 16 - Proporção de indivíduos de A. hastatus e G. brasiliensis com e 
sem movimento. 
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Para ambas as espécies, apesar do baixo número de indivíduos capturados com 

movimento, foi observado que, proporcionalmente A. hastatus realizou mais movimento e 

também percorreu distâncias maiores que G. brasiliensis. Outro fato observado foi com 

relação a orientação do movimento, sempre ocorrendo no sentido montante para A. hastatus 

(Figura 17). 
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Figura 17 - Distância percorrida (m) por ambas as espécies e o sentido 
(valores negativos correspondem a movimentos no sentido 
jusante e valores positivos a sentido montante). 
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Apesar da amplitude de movimentos para A. hastatus ser visualmente maior (Figura 

18), não foram encontradas diferenças significativas entre as médias de distâncias percorridas 

entre as duas espécies (Mann-Whitney, W = 17; p = 0,09).  

Figura 18 - Distâncias percorridas por indivíduos de Geophagus brasiliensis e 
Astyanax hastatus no Rio Ubatiba, RJ. 

 

Em relação a densidade foi observado para A. hastatus (Figura 19), uma maior 

densidade Kernel de indivíduos sedentários (ca. 0,8% da densidade), mas uma cauda longa de 

densidade de movimento orientada no sentido montante, atingindo até 1500 m (representado 

por dois indivíduos). Para os movimentos de G. brasiliensis, as estimativas de densidade 

Kernel sugerem uma maior densidade de indivíduos sedentários, recapturados em seu trecho 
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de origem (ca. 4% da densidade) e baixas densidades de movimento em ambos os sentidos, 

tanto a jusante como a montante, deslocando-se no máximo 100 m (Figura 19). 

Figura 19 - Estimativa de densidade de Kernel para movimentos de Astyanax 
hastatus a montante e a jusante do trecho de origem. 

 

Figura 20 - Estimativa de densidade de Kernel para movimentos de Geophagus 
brasiliesis a montante e a jusante do trecho de origem. 

. 
 

Para a espécie A. hastatus o crescimento em 15 dias variou de 3mm a 5mm e em 25 

dias de 2mm a 16mm, sendo o crescimento médio  de 2mm para 15 dias e 3,1mm em 25 dias. 

O alto desvio padrão indica um crescimento bastante heterogêneo dos indivíduos das 

populações de A. hastatus (Figura 21). 
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Figura 21 - Crescimento médio de A. hastatus no Rio Ubatiba em 15 e 25 
dias. 
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Já para a espécie G. brasiliensis o crescimento em 15 dias variou de 1mm a 8mm e em 

25 dias de 1mm a 15mm, sendo o crescimento médio  de 2,3mm para 15 dias, 4,6mm em 25 

dias e 5,5mm em 40 dias. Assim como para A. hastatus o alto desvio padrão também indica 

um crescimento heterogêneo dos indivíduos das populações de G. brasiliensis (Figura 22). 

Figura 22 - Crescimento médio de G. brasiliensis no Rio Ubatiba em 15 e 
25 dias. 
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Tanto para A. hastatus quanto para G. brasiliensis não houve correlação entre o 

deslocamento e o crescimento relativo individual (A. hastatus  - Rho = 0,144; p = 0,56) e (G. 
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brasiliensis - Rho = 0,047; p  = 0,76), indicando não haver relação entre o deslocamento e o 

crescimento para essas espécies no Rio Ubatiba, RJ. (Figura 23e Figura 24). 

Figura 23 - Correlação entre o deslocamento de indivíduos de A. hastatus e seu 
crescimento relativo em um tempo determinado. 

 
 

Figura 24 - Correlação entre o deslocamento de indivíduos de G. brasiliensis e 
seu crescimento relativo em um tempo determinado 

 
 

2.4  Discussão 
 

O movimento dos animais é um processo importante que liga habitats em paisagens 

heterogêneas, e pode ser crítico para a manutenção e persistência das populações no longo 

prazo (HANSKI & GAGGIOTTI, 2004; MARSHALL et al., 2016).  

A dificuldade de se registrar o movimento da maioria dos táxons, faz da captura, 

marcação e recaptura (YAMAMURA et al., 2003; MAKRAKIS et al., 2007; MAZZONI & 

IGLESIAS-RIOS, 2012) importante ferramenta do estudo de movimento (LEAL et al., 2012). 

No entanto, a baixa recaptura para peixes é um fato comum em estudos de marcação e 
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recaptura (PORTO et al., 1999; SMITHSON & JOHNSTON, 1999; MAZZONI & 

IGLESIAS-RIOS, 2012). Um grande número de peixes não recapturados também permite 

especular que esses indivíduos se deslocaram para regiões do rio fora da área de estudo. Não é 

possível afirmar que a não recaptura desses indivíduos marcados seja uma prova que eles se 

movimentaram, mas pode ser um indício de deslocamentos que não foram detectados, por 

estarem em outros trechos do rio que não foram amostrados. 

Apesar de não ter sido encontrada diferença significativa entre as proporções de 

indivíduos com e sem movimento para ambas as espécies, os resultados indicam que G. 

brasiliensis apresentou comportamento mais sedentário que A. hastatus. A família Cichlidae 

compreende espécies com comportamento residente e agressivo (TURNER, 1994; 

BARRETO & VOLPATO, 2006; HIRSCHENHAUSER et al., 2008). O comportamento 

territorialista e defensivo de G. brasiliensis é bem documentado na literatura 

(PARAGUASSÚ et al., 2005; KADRY & BARRETO, 2010), a espécie  apresenta cuidado 

parental e mantém locais de nidificação relativamente pequenos (cerca de 1-2m de diâmetro), 

que são defendidos contra outros peixes, principalmente os potenciais predadores (KOHDA, 

1991, 1994). Essas características da história de vida da G. brasiliensis justificam a baixa taxa 

de movimento registrada para essa espécie no rio Ubatiba. 

Já para A. hastatus os resultados mostraram que apesar do N amostral baixo, 47% dos 

indíviduos foram capturados em local diferente da marcação. Movimentos longitudinais já 

haviam sido registrados para a espécie por Mazzoni & Iglesias-Rios (2012) no mesmo rio, 

porém em um período sazonal diferente (seco). Mazzoni et al., (2005) estudando a reprodução 

de Astyanax janeiroensis, observou que a mesma se reproduz ao longo de nove meses do ciclo 

anual, possivelmente em virtude da instável hidrologia do rio Ubatiba, os  resultado 

encontrados por Mazzoni et al., (2005)  sugerem que as espécies nesse sistema (Rio Ubatiba) 

não apresentem um período reprodutivo demarcado, o que dificulta afirmar se os 

deslocamentos empregados por A. hastatus esteja relacionado à atividade reprodutiva. 

É mais provavel que os movimentos estejam mais relacionados à busca por recursos 

alimentares para suprir suas demandas energéticas, ou ainda ser um mecanismo para redução 

de competição intra-específica. Segundo LUCCAS & BARAS, (2001) a orientação do 

movimento (montante ou jusante) pode ser um indicativo do objetivo do mesmo, para fins 

reprodutivos, alimentares e de abrigo. Diferentes tipos de deslocamentos longitudinais 

implicam em diferentes gastos energéticos para os peixes, pois a correnteza gera forças de 

resistência ao movimento (WEBB & WEIHS, 1986; SFAKIOTAKIS et al., 1999). A 

movimentação em busca de recursos, pode ser reforçada pelo fato da a maior parte dos 
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movimentos observados nesse estudo estarem  direcionados no sentido montante, com apenas 

um indivíduo de G. brasiliensis sendo capturado a jusante. No rio Ubatiba os resultados 

mostram que as espécies estão tendo um maior gasto energético para se deslocar, uma vez que 

nadar contra a correnteza demanda uma melhor capacidade natatória pelos indivíduos que as 

enfrentam e um maior gasto de energia (LIAO et al., 2003; SAMPAIO et al., 2012). Porém 

esse maior gasto pode ser compensado com uma maior oferta de recursos e microhabitats 

encontrados em ambientes mais conservados, como é o caso do trecho superior de muitos 

riachos de Mata atlântica (CASATTI, 2010) como o rio Ubatiba, que apresenta trechos mais 

conservados a montante. 

A área de vida de uma espécie pode ser entendida pelas distâncias percorridas pelos 

indivíduos da sua população (BURT, 1943; NATHAN, 2008; MAZZONI & IGLESIAS-

RIOS, 2012). Relatos indicam que as taxas de movimento dentro da área de vida de uma 

espécie tem relação positiva com a disponibilidade de recursos tróficos (HUEY & PIANKA, 

1981), com o grau de territorialidade (HANSEN & CLOSS, 2005), com o tamanho do corpo 

d´água (WOOLNOUGH et al., 2009) e, principalmente, com o período reprodutivo 

(NATHAN, 2008). Com base nos resultados observados é possível afirmar que a área de vida 

de A. hastatus é mais ampla que a de G. brasiliensis no Rio Ubatiba, e que essas espécies 

apresentam um comportamento comum à família onde estão inseridas. 

Os peixes frequentemente respondem às mudanças que ocorrem no ambiente, as quais 

impõem mudanças sobre o crescimento, que são observadas durante sua vida. Estas são 

variações sazonais nas taxas de crescimento que refletem os efeitos dos fatores exógenos 

(ambientais) e dos fatores endógenos (assimilação) (WOOTTON, 1991). Quando enfrentam 

deslocamentos mais longos, independente da orientação do mesmo, indivíduos possivelmente 

gastam mais energia do que aqueles que permanecem sedentários, influenciando assim no 

crescimento. No entanto, para ambas as espécies estudadas não foram encontradas relações 

significativas entre deslocamento e crescimento. As taxas de crescimento foram bastante 

heterogêneas tanto para G. brasiliensis quanto para A. hastatus. Inúmeros são os eventos, 

durante a vida de uma espécie de peixe, responsáveis pelas variações que ocorrem em seus 

padrões de crescimento. A reprodução (BARBIERI & BARBIERI, 1983); o fotoperíodo 

(ROSS & HUNSTMAN, 1982); a salinidade (FAGADE, 1974); o suprimento alimentar 

(BEVERTON & HOLT, 1993; BRUTON & ALLANSON, 1974; BOWERING, 1978); o 

hábito alimentar (OLMSTED & KILAMBI, 1978) e as categorias tróficas, as quais os peixes 

pertencem (GRIMES, 1978). 
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Os peixes podem alterar seu comportamento de deslocamento ao longo do seu ciclo de 

vida de acordo com estímulos e/ou pressões ambientais, condições impostas por sua 

morfologia e necessidades fisiológicas (GOWAN & FAUSCH, 1996; RODRIGUEZ, 2002; 

ALBANESE et al., 2004; ROBERTS & ANGERMEIER, 2007), dificultando a inferência de 

padrões gerais de movimento de peixes de riacho. Assim como observado no Rio Ubatiba 

para as duas espécies, alguns estudos apresentam em sua composição espécies com 

comportamento mais sedentário (APARICIO & SOSTOA, 1999; PETTY & GROSSMAN, 

2004) conforme observado para G. brasiliensis, e outros que apresentam espécies com 

padrões de movimento heterogêneo, ou seja, com indivíduos sedentários e  indivíduos que se 

movem e chegam a percorrer grandes distâncias, como é o caso de A. hastatus (SMITHSON 

& JOHNSTON, 1999; SKALSKI & GILLIAM, 2000; RODRIGUEZ, 2002; ROBERTS et al., 

2008; BREEN et al., 2009). 

O fato de A. hastatus realizar mais movimentos e apresentar uma maior área de vida 

que G. brasiliensis, corroborou nossa hipótese de que as característica da história de vida de 

cada espécie está diretamente relacionada com o comportamento de movimento e dispersão 

dessas espécies, mesmo em ambientes com alta instabilidade ambiental como o Rio Ubatiba. 

E o período chuvoso não apresenta relação com aumento da taxa de movimento dessas 

espécies, pois os resultados foram bastante semelhantes ao observado por Mazzoni & Iglesias-

Rios (2012) que estudaram o movimento dessas e de outras espécies durante o período de 

estiagem no Rio Ubatiba. 
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3. ESTRUTURAÇÃO GENÉTICA POPULACIONAL DE DUAS ESPÉCIES DE 
PEIXES NO RIO UBATIBA, MARICÁ – RJ 

 

Compreender como a dispersão e a estrutura populacional estão inter-relacionadas é 

uma questão de interesse comum entre ecólogos e geneticistas de populações (DRISCOLL, 

1998; MORELLI, 2008; FERREIRA et. al., 2016). Segundo Avise (2000) a maioria das 

espécies exibe algum grau de estruturação populacional que pode ser interpretado em 

contextos geográficos e cronológicos. Nas últimas décadas, a biologia molecular revolucionou 

a pesquisa ecológica. Durante esse tempo, métodos para caracterização genética de indivíduos 

e populações tornaram-se bastante desenvolvidos e nos fornecem uma riqueza de dados 

fascinantes sobre a ecologia, evolução e dinâmica de populações de plantas, animais, fungos, 

algas e bactérias (FREELAND et al.,, 2005; LOWE & ALLENDORF, 2010). 

Os marcadores moleculares são importantes ferramentas para o estudo de genética de 

populações (AVISE, 2012; BUENO-SILVA, 2012). Um marcador genético é por definição, 

uma sequência de DNA associada a um fenótipo, que pode ser identificada em um ensaio 

bioquímico. De maneira mais generalista, podemos também considerar como marcadores 

genéticos todas as características que são herdadas, ainda que não possamos associá-las 

diretamente a nenhuma sequência de DNA (SCHLÖTTERER, 2004; OLIVEIRA, 2010, 

MATIOLI & PASSOS-BUENO, 2012). Os marcadores moleculares permitem, entre outras 

coisas, quantificar a diversidade genética, rastrear os movimentos dos indivíduos, medir a 

endogamia, identificar os restos de indivíduos, caracterizar novas espécies e retraçar padrões 

históricos de dispersão (FREELAND et al., 2005; AVISE, 2012). 

Os primeiros marcadores moleculares, as alozimas, foram desenvolvidos na década de 

1960 e eram baseados em enzimas, somente em 1980 foram desenvolvidos os primeiros 

marcadores moleculares que utilizavam o DNA como fonte de informação (BUENO-SILVA, 

2012). Atualmente, quase a totalidade dos marcadores moleculares disponíveis acessam as 

informações genéticas nesse nível. De acordo com Morin et al., (2004) desde do inicio da 

década de 90 os microssatélites e as sequencias de DNA mitocondrial (mtDNA) são os 

marcadores mais utilizados em estudos de ecologia e evolução. O fato de esses marcadores 

apresentarem uma rápida evolução em suas sequencias, os tornam bastante informativos para 

responder questões em nível populacional. 

O DNA mitocondrial (mtDNA) caracteriza-se, entre outros aspectos, por ser clonal, 

apresentar herança uniparental, umas vez que é  transmitido exclusivamente por via materna 

(FINSTERER, 2004), não apresentam  recombinação, não possuem íntrons, e são amplamente 
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utilizados em estudos populacionais, pois apresentam amplo polimorfismo intraespecífico e 

evoluem mais rápido que o DNA  nuclear (nDNA) (BROWN et al., 1979; SACCONE et al., 

1999; AVISE, 2000). O mtDNA de vertebrados é relativamente pequeno com cerca de 16 kb, 

composto por uma dupla fita circular composta por duas cadeias: uma cadeia pesada (H), rica 

em guanina e uma cadeia leve (L), rica em citosina. Ao longo da sua sequencia são 

encontrados 37 genes, responsáveis pela produção de energia e armazenamento de ATP, 

codificação de RNAs ribossômicos, RNAs transportadores e subunidades do sistema de 

fosforilação oxidativa (ROBIN & WONG, 1988; ARIAS et al., 2003). 

Dentre os marcadores mitocondriais conhecidos atualmente, dois se destacam em 

estudos genéticos com animais: o gene citocromo c oxidase I (COI) e a região controle do 

mtDNA (também conhecida como D-loop). A elevada taxa evolutiva, geralmente apresentada 

por esses dois marcadores, permite que eles sejam usados em vários tipos de estudos, 

incluindo filogeografia (WANG et al., 2004; AMARAL et al., 2013), identificação de 

espécies (ARDURA et al., 2010; ROSSO et al., 2012; PEREIRA et al., 2013, ROSSINI et al., 

2016), e estudos de genética populacional e evolutiva (GARCEZ et al., 2011; BRADIC et al., 

2012; FERREIRA et al., 2016), dentre outros. A informação genética desses marcadores 

geralmente é obtida por meio do sequenciamento de fragmentos de DNA (BUENO-SILVA, 

2012). 

A região controle, chamada nos vertebrados de D-loop (displacement loop) de cerca 

de 16kb que é rica em sequencias AT e desprovida de genes, porém com grande importância 

na replicação do mtDNA e na transcrição do RNA (ARIAS et al., 2003; AVISE, 2012). É 

uma região bastante variável, possuindo alta taxa de mutação, chegando a ser de 5 a 10 vezes 

mais rápida do que o DNA nuclear (BROWN et al., 1979; LEE et al., 1995). A região 

controle do mtDNA tem sido utilizada em diversos estudos sobre estruturação populacional 

(MARTINS et al., 2003; CASTRO et al., 2007; MATOSO et al., 2010; GARCEZ et al., 

2011; BRADIC et al., 2012; FLUKER et al., 2014; REIS et al., 2015).  

A variabilidade genética em populações naturais pode estar estruturada no tempo e no 

espaço. O desenvolvimento e a manutenção dessa estrutura dizem respeito ao “pool” gênico 

da espécie, a organização dos genótipos e sua distribuição espacial, eventos estocásticos como 

deriva gênica, e processos ecológicos como recrutamento, crescimento populacional, 

mortalidade e fecundidade (WRIGHT, 1931; GILPIN & SOULÉ, 1986; THUESEN et al., 

2007; LOWE & ALLENDORF, 2010).  

A estruturação genética espacial pode ser favorecida por barreiras geográficas (por 

exemplo, cachoeiras) (FLAKER et al., 2014) ou por uma distribuição espacial agrupada, que 
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proporcionam um certo grau de isolamento entre populações, promovendo restrição ao fluxo 

gênico e, consequentemente, um acúmulo de diferenças genéticas entre as populações isoladas 

(REIS et al., 2015). Quando uma espécie possui uma distribuição geográfica ampla, o 

tamanho da área ocupada comparada à baixa capacidade de dispersão dos indivíduos pode 

impedir a formação de uma unidade panmítica única (LARSON  et al., 1984). 

Os movimentos de indivíduos de uma espécie podem influenciar na variabilidade 

genética dentro e entre populações através de alterações no fluxo gênico, podendo ocasionar a 

persistência de uma população e influenciar sua organização espacial, tanto em nível de 

população quanto de metapopulação. (FELSENSTEIN, 1976; SLATKIN, 1985; FERREIRA 

et al., 2016). 

O fluxo gênico pode representar um mecanismo homogeneizador, mantendo as 

subpopulações conectadas e diminuindo a divergência genética (SLATKIN, 1985). Por outro 

lado, as restrições ao fluxo gênico podem levar as populações a se diferenciarem 

geneticamente, ocasionando uma estruturação espacial da variabilidade genética. Este modelo 

de diferenciação genética é conhecido como “isolamento por distância”, e foi proposto por 

Sewall Wright (“isolation by distance”, WRIGHT, 1931). Assim, a diferenciação genética 

entre populações pode ser o resultado da restrição ao fluxo gênico, e pode estar correlacionada 

com a distância geográfica.  

Em populações subdivididas, a diferenciação genética deve refletir as diferenças locais 

em pressões seletivas, alta frequência de endogamia, ou podem ser resultado de processos 

aleatórios como mutação e deriva gênica (HARTL, 2008; MARTELETO, 2015).  

Um dos fenômenos estocásticos, a deriva gênica, pode mudar a distribuição da 

variabilidade genética pela perda de variação dentro da população (perda de alelos) e pelo 

aumento da diferenciação entre populações por fixação de alelos (HARTL, 2008; 

MARTELETO, 2015). Tal fenômeno também pode provocar a fixação de alelos deletérios e 

provocar a diminuição do valor adaptativo dos indivíduos da população e, consequentemente, 

aumentar as chances de extinção (FRANKHAM et al., 2003; REED & FRANKHAM, 2003; 

REED et al., 2003). 

Espécies com alta capacidade de dispersão exibem frequentemente baixos níveis de 

diferenciação populacional (WAPLES, 1987), enquanto aquelas com dispersão mais limitada, 

por características de sua história de vida ou barreiras intransponíveis ao movimento, exibem 

frequentemente um grau significativo de estrutura populacional (LARSON et al. 1984). Saber 

se a estruturação da população tem consistentemente qualquer relação com a capacidade de 

dispersão muitas vezes parece depender do taxon específico, da população ou do gene em 
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estudo. As primeiras tentativas para se verificar essa relação foram realizadas  principalmente 

em grupos marinhos, onde uma grande variedade de táxons inclui espécies com ampla 

diversidade comportamental  (GOOCH et al., 1972, GAINES et al., 1974). Atualmente vários 

estudos tem investigado essa relação em águas continentais, utilizando táxons com 

comportamentos distintos (THUESEN et al., 2007; FERREIRA et al., 2015, REIS et al., 

2015). 

Para peixes com o comportamento mais sedentário que costumam viver intimamente 

associados aos seus territórios, sua dispersão é feita principalmente no estágio planctônico 

quando a capacidade de natação é limitada (SALE, 1980), garantindo assim o fluxo gênico 

entre subpopulações. O conhecimento da diversidade genética e da estrutura das espécies de 

peixes sedentários é particularmente interessante, uma vez que essas espécies aparentemente 

são mais propensas à deriva genética e à endogamia e, portanto, espera-se que exibam baixa 

diversidade genética e uma distribuição mais heterogênea dessa diversidade ao longo dos 

diferentes trechos de um rio ou uma bacia de drenagem (PHILIPPSEN et al., 2009; REIS et 

al., 2015; ). 

Apesar dos estudos sobre estruturação genética utilizando espécies de peixes 

neotropicais sem valor comercial estarem aumentando, ainda assim a maioria das informações 

disponíveis está direcionada a espécies de interesse econômico / ou migradoras (ABREU et 

al., 2009, CALCAGNOTTO & DESALLE, 2009; MATSUMOTO & HILSDORF, 2009; 

LOPERA-BARRERA et al., 2010; SANCHES et al., 2012; RIBEIRO et al., 2016, RIBOLLI 

et al., 2017). 

Através do presente estudo pretendeu-se caracterizar geneticamente através da região controle 

(D-loop) do DNA mitocondrial as populações de duas espécies de peixes no Rio Ubatiba, 

Maricá, RJ, afim de testar as seguintes hipóteses: 

1- As diferenças no comportamento de movimentação de Astyanax hastatus e Geophagus 

brasiliensis no Rio Ubatiba, RJ, influenciam na estruturação genética das populações. G. 

brasiliensis,  devido ao seu comportamento sedentário, apresenta menor fluxo gênico e 

algum grau de estruturação genética, enquanto  A. hastatus por ser uma espécie de hábito 

mais ativo, possui maior fluxo gênico ao longo do rio, apresentando assim ausência de 

estruturação genética;   

2- Astyanax hastatus apresenta diversidade genética maior que G. brasiliensis, devido a 

algumas características como desova pelágica, maior capacidade de movimento e área de 

vida mais ampla. 
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3- Maior diversidade genética para as duas espécies no ponto mais a jusante, uma vez que 

riachos são ambientes instáveis e possuem fluxo unidirecional, arrastando larvas e juvenis 

no período de chuvas fortes. 

3.1  Objetivo geral 
 

Caracterizar geneticamente através da região controle (D-loop) do DNA mitocondrial 

as populações de duas espécies de peixes no Rio Ubatiba, Maricá, RJ. 

 

3.1.1  Objetivos específicos  
 

- Determinar a variabilidade genética de A. hastatus e G. brasiliensis no Rio Ubatiba, RJ; 

- Verificar a existência de  estruturação genética entre as populações estudadas de cada 

espécie; 

- Comparar, através dos índices de diversidade e estruturação, os padrões observados para as 

duas espécies estudadas. 

3.2  Material e Métodos 
 

3.2.1  Área de estudo 
 

O Rio Ubatiba é um riacho de Mata Atlântica localizado na região dos lagos 

fluminense no município de Maricá, RJ a aproximadamente 70 km da cidade do Rio de 

Janeiro (22º60’S e 42º48’W). Foram utilizadas 6 localidades amostrais, sendo 4  entre os 

trechos médio e superior da calha principal e 2 localizados em afluentes do Rio Ubatiba, 

Maricá, RJ (Figura 25). 
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Figura 25 - Mapa do Rio Ubatiba com os seis pontos de amostragem de biologia 
molecular. 

 
 

3.2.2  Coleta e amostragem dos peixes 
 

Para os estudos de genética populacional, parte do material foi coletado no ínicio de 

2014, durante o período de chuvas, para alguns pontos o número de amostras foi 

complementado com amostras obtidas através da técnica de pesca elétrica em pontos do 

estudo de movimento. Apesar de terem sido selecionados seis pontos fixos no estudo de 

movimento, foram utilizados para análises genéticas de cada espécie apenas amostras 

provenientes de cinco desses seis pontos, sendo um ponto não comum (P6) para Astyanax 

hastatus e (P7) para Geophagus brasiliensis. Os exemplares capturados eram mantidos vivos 

em caixas teladas para retirada de um pequeno fragmento da nadadeira caudal com auxilio de 

uma tesoura, a outra parte das amostras foi obtida da musculatura dorsal de indivíduos mortos 

durante manuseio para os estudos de captura, marcação e recaptura. As amostras foram 

identificadas por espécie (Astyanax hastatus e Geophagus brasiliensis) e ponto amostral e 

fixadas em álcool 100%.  
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3.2.3  Extração e quantificação do DNA 
 

Para ambas as espécies, as amostras de fragmentos de nadadeira e tecido muscular 

foram extraidos conforme o protocolo de extração salina (ALJANABI & MARTINEZ 1997). 

As concentrações do DNA extraído foram determinadas através de análise por 

espectrofotometria, com a utilização do equipamento NanoDrop 2000 (Thermo scientific).  

 

3.2.4  Reação de polimerase em cadeia (PCR) 
 

A região controle (D-loop) do DNA mitocondrial de A. hastatus e G. brasiliensis 

foram amplificadas atraves dos primers H1 6498 5ꞌ -CCTGAAGTAGGAACCAGATG - 3ꞌ 

(Meyer et al., 1990) e L1 5774M 5ꞌ -CAACATGAATTGGAGGTATACCAGT - 3ꞌ (Prioli et 

al., 2002). Vale ressaltar que para ambas as espécies, não foi utilizada a região controle 

completa nas análises. 

Alíquotas contendo 2 μL de DNA total em concentração mínima de 10 ng/μL foram 

acondicionadas nos tubos específicos para a realização da reação de PCR. A reação foi 

composta por 5,0 μL de tampão Platinum 4x (Applied Biosystems), 1,0 μL de cada iniciador 

(10 μM) e 0,2 μL de Taq Platinum DNA polimerase (Applied Biosystems), 12 μL de água 

milli-Q em volume final de 21 μL. A amplificação foi realizada no termociclador Veriti 

(Applied Biosystems) através das condições termocíclicas descritas na Tabela 2. 

Tabela 2 - Condições termocíclicas utilizadas nas reações de 
amplificação da região controle do DNA mitocondrial. 

Ciclos Temperatura Tempo 

1 
94 °C 4 minutos 
50 °C 30 segundos 
72 °C 2 minutos 

40 
94 °C 15 segundos 
56 °C 30 segundos 
72 °C 2 minutos 

1 72 °C 10 minutos 
 

Aos produtos de PCR foram misturados a Ladder e  o Safer Dye, aplicados em gel de 

agarose a concentração de 1,5% e separados por eletroforese em média tensão (110V por 30 

minutos). 
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3.2.5  Purificação e sequenciamento  
 

Após a amplificação, o produto de PCR foi purificado através da reação de 2 μL da 

enzima ExoSAP-IT® (USB Corporation) com alíquotas de 5 μL do produto amplificado. Esta 

preparação foi levada ao termociclador com 1 ciclo de 37°C por 15 minutos e 85 °C também 

por 15 minutos. 

Após a etapa de ExoSap para cada amostra, foram realizadas reações de 

sequenciamento para as fitas senso e anti-senso da região controle com seus respectivos 

iniciadores. A mistura da reação foi realizada em microtubos, sendo composta por: 3 μL do 

iniciador,  1 μL de Big Dye Terminator Sequencing Ready Reaction Kit v3.0 (Applied 

Biosystems), 2 μL de tampão Big Dye e 3 μL do produto purificado. As condições 

termocíclicas utilizadas nas reações de sequenciamento estão apresentadas na Tabela 3. 

Tabela 3 - Condições termocíclicas utilizadas nas reações de 
sequenciamento da região controle do DNA 
mitocondrial. 

Ciclos Temperatura  Tempo 

25 
95 °C 10 segundos 
50 °C 5 segundos 
60 °C 4 minutos 

 

Após a reação de sequenciamento, o produto foi purificado em resina Sephadex® G-

50 de acordo com a metodologia de Sambrook et al., (1989). Para o preparo da resina, 750 μL 

de Sephadex® preparado em solução de 10 g em 150 mL de água Milli-Q foram aplicados em 

coluna de purificação apropriada, a qual foi acondicionada em um tubo de 1,5 mL e 

centrifugada a 8000 rpm por 90 segundos (Centrífuga Centrimicro 242 – FANEM). Após o 

descarte do filtrado, uma nova centrifugação nas mesmas condições da anterior foi executada, 

e desta vez, a coluna e a resina Sephadex® foram transferidas para um novo tubo de 1,5 mL 

onde foi adicionada uma alíquota de 10 μL de produto de sequenciamento, sendo novamente 

centrifugadas a 8000 rpm por 180 segundos.  

Uma alíquota do filtrado de 6 μL foi adicionada a 8 μL de formamida (Hi-Di 

Formamide, Applied Biosystems) e estes foram aplicados em cada um dos poços da placa de 

sequenciamento. As amostras foram então submetidas à eletroforese capilar utilizando o 

sequenciador automático ABI Prism 3130/3500 (Applied Biosystems), preenchido com 

polímero POP-7™ (Applied Biosystems). 
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3.2.6  Alinhamento e análise de dados 
 

As sequências foram editadas e alinhadas utilizando o programa Geneious 4.8.2 

(KEARSE et al., 2012).  

As estimativas de fluxo gênico, diversidade genética haplotípica e nucleotídica (NEI, 

1987) foram calculados através do programa DNAsp v5.10 (LIBRADO & ROZAS, 2009) 

assim como definição dos indivíduos pertencentes a cada uma das populações e a criação dos 

arquivos de entrada dos programas Arlequin 3.5 (EXCOFFIER & LISCHER, 2010) e 

PopART (LEIGH & BRYANT, 2015).   

Com todas as sequências por espécie foi construída uma rede de haplótipos através do 

programa PopART (LEIGH & BRYANT, 2015). 

Com o programa Alerquin v3.5 (EXCOFFIER & LISCHER, 2010) foi verificada a 

diferenciação genética entres as populações, estimada pelo índice Fst com testes de 

significancia basada em 10.000 permutações. Esse índice representa uma média do grau de 

diferenciação genética ou de subdivisão interpopulacional (SLATKIN, 1991). Valores entre 0 

e 0.05 indicam pouca diferenciação genética, entre 0.05 e 0.15 diferenciação moderada, entre 

0.15 e 0.25 alta diferenciação e acima de 0.25 indica diferenciação genética muito alta. Foi 

aplicada a correção de Bonferroni para garantir maior controle do erro associado aos valores 

de p gerados a partir do  índice Fst , visto que o Teste de Bonferroni é mais indicado para uma 

quantidade pequena de grupos, pois o nível de significância é dividido pelo número total de 

grupos usados . Para avaliar diversidade na estrutura genética populacional foi empregada a 

análise hierárquica de vâriancia molecular (AMOVA) através dos seus índices (EXCOFFIER 

et al., 1992). A Análise Molecular de Variância  é capaz de particionar a variância molecular 

em variância intrapopulacional e variância interpopulacional de acordo com estruturas 

populacionais informadas a priori. 

Os testes de neutralidade Tajima D (TAJIMA, 1989) e FS de Fu (FU, 1997) foram 

feitos também no programa Arlequin 3.5 com 10.000 permutações com intuito de testar a 

ocorrência de desvios em relação à hipótese nula de neutralidade nas sequências da região 

controle. Ambos os testes de neutralidade foram desenvolvidos com a finalidade de verificar a 

ocorrência de seleção em regiões do genoma, mas outros fatores como expansão ou redução 

(bottleneck) populacional ou heterogeneidade nas taxas de mutação também podem ser 

detectados por esses testes (ARIS-BROSOU & EXCOFFIER, 1996; FU & LI, 1993; 
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TAJIMA, 1996). O desvio do equilibrio neutro só ocorre quando os valores são 

significativamente maiores ou menores que “0”. 

Os valores positivos de Fs sugerem seleção balanceadora, subdivisão populacional ou 

efeito gargalo; valores negativos sugerem seleção direcional recente, seleção de alelos 

ligeiramente deletérios, expansão populacional (FU, 1997). 

 

3.3  Resultados  
 

Para Astyanx hastatus foram coletadas um total de 154 amostras, sendo obtidas 68 

sequências da região controle (D-loop), o número de sequências por população variou entre 

09 e 22. Já para Geophagus brasiliensis foram coletadas 105 amsotras, sendo obtidas 74 

sequências da região controle (D-loop), com um número de sequências variando entre 2 e 23 

por população. Nas análises genéticas de A. hastatus foram utilizados fragmentos de 935 pb, e 

para G. brasiliensis fragmentos com 534 pb.  

As porcentagens de bases nitrogenadas observadas para o fragmento sequenciado de 

A. hastatus foram 40.07% de adenina, 37.03% de timina, 12.47% guanina e 10.42% citosina. 

A taxa de transcrição/transversão estimada foi de 32/50 respectivamente. Foram detectados 

um total de 666 sitíos polimórficos resultando em um total de 13 haplótipos.  

Já as porcentagens de bases nitrogenadas observadas para o fragmento sequenciado de 

G. brasiliensis foram 26.64% de adenina, 37.64% de timina, 22.39% guanina e 13.37% 

citosina, a taxa de transcrição/transversão estimada foi de 8/2 respectivamante. Foram 

detectados um total de 19 sitíos polimórficos,  resultando em um total de 3 haplótipos.  

A diversidade haplotípica (Hd) de A. hastatus foi maior (0,80000) para o ponto P4 e 

menor (0,61905) para P3. Já para diversidade nucleotídica (π) o maior valor (0,00771) foi 

observado para ponto P6 e o menor para o ponto P4  (0,00405) (tabela 4).  

Para G. brasiliensis o maior valor de diversidade haplotípica foi registrada para o 

ponto P7 (1,00000)  e o menor para P1 (0,00000). A diversidade nucleotídica foi maior no 

ponto P4 (0,01636) e assim como a diversidade haplotípica menor em P1 (0,00000) (tabela 4). 

Observando os resultados totais por espécie, foi verificado que A. hastatus apresentou 

maior diversidade haplotípica (0,706) que G. brasiliensis (0,493). Porém, para divsersidade 

nucleotídica os resultados foram inversos com G. brasiliensis apresentando maior valor 

(0,00959) do que A. hastatus (0,00566) (Tabela 4). 
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Tabela 4 - Número de indivíduos analisados por ponto 
Astyanax hastatus 

Pontos N sequências h Hd Π 
P1 17 6 0,79412 0,00570 
P3 22 6 0,61905 0,00525 
P4 5 3 0,80000 0,00405 
P5 15 7 0,78095 0,00589 
P6 09 4 0,69444 0,00771 

TOTAL 68 13 0,706 0,00566 
Geophagus brasiliensis 

Pontos N sequências h Hd Π 
P1 22 1 0,00000 0,00000 
P3 18 3 0,52288 0,00787 
P4 21 3 0,60000 0,01636 
P5 11 3 0,69901 0,01144 
P7 2 2 1,00000 0,00386 

TOTAL 74 3 0,493 0,00959 
Legenda: h = número de haplótipos, Hd = diversidade haplotípica e 

 π = diversidade nucleotídica 
 

Dos haplótipos observados para A. hastatus, nove foram exclusivos por ponto 

amostral, sendo (H12 para ponto P1), (H7, H10 e H11 para P3), (H6, H8 e H9 para P5) e (H5 

para P6), não sendo observado nenhum haplótipo exclusivo para o ponto P4.  Apenas quatro 

haplótipos (H1, H2, H3 e H4) foram comuns a mais de um indivíduo e bem distribuídos nos 

seis pontos, grande parte dos haplótipos foram originados do haplótipo H1, fato que sugere 

uma recente expansão das populações da espécie no rio Ubatiba (Figura 26). 
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Figura 26 - Rede de haplótipos de sequências da região controle de A. hastatus geradas 
através do programa PopArt 1.7. 

 
Nota: O tamanho do círculo é proporcional a frequência do haplótipo e as cores correspondem aos pontos 

amostrais, os traços representam os passos mutacionais 
 

Para a espécie G. brasiliensis foram identificados três haplótipos, sendo o haplótipo 

H1, o único a ser verificado para os seis pontos, pois os dois demais haplótipos H2 e H3 não 

foram encontrados no ponto mais a montante (Ponto 1) (Figura 27). 
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Figura 27 - Rede de haplótipos de sequências da região controle de G. brasiliensis 
geradas através do programa PopArt 1.7.  

 
Nota: O tamanho do círculo é proporcional a frequência do haplótipo e as cores correspondem aos pontos 

amostrais, os traços representam os passos mutacionais. 
 

A variação molecular foi maior dentro da população do que entre as supostas 

populações para ambas as espécies, com 82,85% e 100% (intra) e 17,15% e 0% (inter) para G. 

brasiliensis e A. hastatus, respectivamente.   

Os resultados de Φst  para G. brasiliensis foi 0,17155 indicando alta estruturação 

genética para espécie com valor de p significativo (0,00293). Para A. hastatus o valor de Φst 

foi de -0,01828 representando ausência de estruturação genética, com valor de p não 

significatico (0,64418) (Tabela 5). 

Tabela 5 - Valores da estatística Φ  encontrados considerando 5 
agrupamentos populacionais  testados a priori (AMOVA) 
para cada espécie.  

Geophagus brasiliensis Astyanax hastatus 

inter 17,15% inter 0% 
intra 82,85% intra 100% 

 
  

  Fst 0,17155 Fst -0,01828 
p 0,00293 p 0,64418 
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De acordo com valores de Φst as supostas populações de A. hastatus não apresentam 

nenhuma estruturação, podendo serem consideradas como uma única população panmítica e 

indicando um alto fluxo gênico entre os pontos (Tabela 6). Já para G. brasiliensis os valores 

do índice Φst indicaram uma elevada diferenciação genética entre a população P1 (mais a 

montante) e as demais (P3, P4, P5, P6 e P7), assim como obervado entre P3 e P4 no entanto o 

valor de p não foi significativo entre P1 e P7. Essa divergência no valor de p pode estar 

relacionado com baixo N amostral do ponto P7. (Tabela 7). 

Tabela 6 - Valores de estruturação genética das populações 
de A. hastatus.  

  P1 P3 P4 P5 P6 
P1 * 

    P3 0,04569 * 
   P4 -0,1156 -0,00755 * 

  P5 -0,01654 0,01432 -0,09028 * 
 P6 -0,04106 -0,04015 -0,12839 -0,07919 * 

Nota: Valores em vermelhos significam índice com valor de p 
significativo, após correção de Bonferroni. 

 

Tabela 7 - Valores de estruturação genética das populações 
de G. brasiliensis. 

  P1 P3 P4 P5 P7 
P1 * 

    P3 0,14598 * 
   P4 0,37591 0,11223 * 

  P5 0,37492 -0,02275 0,01578 * 
 P7 0,84564 -0,27693 -0,00291 -0,24730 * 

Nota: Valores em vermelhos significam índice com valor de p 
significativo, após correção de Bonferroni 

 

Para a espécie A. hastatus, os testes de neutralidade apresentaram valores negativos 

para  a estatística de Tajima (D) que representa uma expansão populacional da espécie.   Para 

estatística Fu (Fs), os valores foram todos positivos  o que sugere subdivisão populacional ou 

efeito gargalo, porém os valores de p não foram significativos. No entanto, como o índice Φst 

indicou a presença de uma única população para essa espécie os índices de neutralidade (D e 

Fs)  foram aplicados para a mesma, com ambos indicando expansação populacional 

significativa (Tabela 8), sendo esse resultado também confirmado pelo modelo observado na 

rede de haplótipos.  

Já para G. brasiliensis, analisando as supostas populações, essas apresentaram os três 

possíveis cenarios para a estatística de Tajima (D) com valors de 0 para os pontos P1 e P7, 
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valor negativo no ponto P3 e valores positivos para P4 e P5. Para o Fs de Fu todos os valores 

são positivos, indicando uma deficiência de haplótipos (efeito gargalo) (tabela8). Assim como 

para A. hastatus, apesar de terem sido calculados os testes de neutralidade para as supostas 

populações, os mesmos testes também foram calculados baseando-se nos resultados de FST, 

considerando as duas populações definidas (P1  e todas as demais), foi verificado um 

equilibrio para população P1 com valores de D e Fs de “0”. Já para segunda população (todas 

exceto P1) os resultados de D e Fs indicam a presença de efeito bottleneck. No entanto, os 

valores de p não foram significativos (Tabela 8). 

Tabela 8 - Testes de de neutralidade   
Astyanax hastatus 

  P1 P3 P4 P5 P6 Todos 

Fs 28,07846 35,63819 11,33542 22,06530 19,05880 -10,07724 

p 1,00000 1,00000 1,00000 1,00000 1,00000 0,00900 

D -1,55478 -2,65615 -3,31360 -2,08183 -2,45045 -2,12121 

p 0,03000 0,00000 0,00000 0,00700 0,00000 0,00400 

Geophagus brasiliensis 

  P1 P3 P4 P5 P7 Todos (exceto P1) 

Fs 0,00000 6,64962 13,08356 6,50357 0,69315 13,68515 

p - 0,99300 1,00000 0,99000 0,34400 0,99800 

D 0,00000 -0,67157 2,93466 0,09505 0,00000 2,21166 

p 1,00000 0,29100 1,00000 0,58000 1,00000 0,98800 
 

Legenda: (D = estatística D de Tajima (Tajima 1989), Fs = estatística de Fu (Fu, 1997) e P) para os 
agrupamentos populacionais. Nível de significância p=0,05 para D de Tajima e 0,02 
para F de FU. 
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3.4  Discussão 
 

Populações naturais normalmente têm níveis altos de variação genética, e essa 

variação é introduzida continuamente nas populações por diversos fatores como por exemplo 

a mutação e a chegada de migrantes (AVISE, 2012). Vários cenários podem ser propostos 

para explicar a manutenção de uma alta diversidade dentro de populações, incluindo grande 

tamanho populacional, heterogeneidade ambiental e características intrínsecas à história de 

vida da espécie que favorecem o rápido crescimento populacional (NEI, 1987). 

A diversidade haplotípica observada para  Astyanax hastatus foi mais alta (Hd  

variando de 0,619 a 0,800 entre os pontos amostrais e total de 0,706) que a diversidade 

haplotípica verificada para Geophagus brasiliensis (Hd  variando de 0,0000 a 1,0000  e 0,493 

no total). Para diversidade nucleotídica (π) o resultado encontrado foi inverso, sendo 

observado para G. brasiliensis valores maiores (π = 0,0000 a 0,00787 e total de 0,00959) que 

o observado para A. hastatus (π = 0,00405 e 0,00771 entre os pontos amostrais e 0,00566 no 

total). 

Reis et al., (2015)  também observaram altos valores de diversidade genética (Hd =  0, 

5693 e π = 0,001472)  para outra espécie do gênero (A. xavante) em um riacho da bacia do rio 

Araguari. Em trabalhos com Astyanax altiparanae na bacia do Alto Paraná também foram 

encontrados resultados semelhantes de diversidade genética (PRIORI et al., 2002; PERES et 

al., 2005). A alta variabilidade genética encontarada para A. hastatus, é provavelmente 

consequência da história evolutiva da espécie, das características intrínsecas como a 

versatilidade ambiental, desova pelagica, ausência de cuidado parental e maior capacidade de 

dispersão e de ocupar diversos habitats (FERREIRA, et al., 2016).  

Para G. brasiliensis, os valores de diversidade genética foram semelhantes aos 

resultados encontrados por Ferreira et al., (2015) que analisou a estrutura genética da espécie 

na bacia do rio Laranjinha no Paraná. Esses autores afirmam que espécies sedentárias são 

mais propensas à deriva genética e à endogamia e, portanto,  é esperado que as mesmas 

exibam baixa diversidade genética e uma distribuição mais heterogênea dessa diversidade ao 

longo dos diferentes trechos de um rio ou uma bacia de drenagem. Para outro  Ciclídeo  que 

apresenta características de história de vida semelhantes,  como defesa de territorio e cuidado 

parental, Langen et al., (2011) encontrou baixos níveis de diversidade genética nas 

populações estudadas. A relação entre a dispersão limitada e baixa variabilidade genética de 
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algumas espécies de peixes já foi documentada em outros estudos  (ZAWADZKI et al., 2005, 

SOFIA et al., 2008, PHILIPPSEN et al., 2009).  

Utilizando outros marcadores diferentes da região controle, Ferreira et al., (2016) 

comparou a diversidade genética entre G. brasiliensis e outra espécie do gênero Astyanax (A. 

altiparanae), e assim como em nossos resultados a diversidade genética da espécie com maior 

mobilidade foi maior.  

Em termos espaciais, os dados de diversidade mostram-se bastante heterogêneos 

variando muito os níveis de variabilidade em cada localidade para ambas as espécies. Visto 

que, devido ao fluxo unidirecional do rio, esperavamos que a diversidade genética fosse maior 

na localidade mais a jusante, assim como observado por Reis et al., (2015). No presente 

trabalho esse  resultado pode estar relacionado ao baixo número de amostras analisadas, não 

corroborando a hipótese de maior diversidade no ponto mais a jusante. 

As redes de haplótipos construidas com base nas sequencias de ambas as espécies, 

reforçam os resultados de diversidade genética e sugerem que A. hastatus apresenta um maior 

número de haplótipos em comparação com G. brasiliensis. Para as duas espécies foi 

observado a existencia de um haplótipo muito mais frequente que os demais. De acordo com 

Slatkin & Hudson (1991) este padrão é freqüentemente observado em populações que 

passaram por um processo de expansão recente. Para a rede de haplótipos de G. brasiliensis 

chama a atenção a ausência do haplótipo H1 nos pontos mais a jusante. Mesmo sendo um 

ambiente com fluxo de água unidirecional onde ovos e larvas são carreados no sentido 

montante – jusante, o resultado indica que as características da história de vida, como  desova 

pontual, cuidado parental, comportamento territorialista e a mobilidade limitada atuam na 

separação dos haplótipos ao logo do gradiente do Rio Ubatiba. 

A AMOVA revelou maior variação molecular dentro das populações e menor entre 

populações para ambas espécies no Rio Ubatiba. Uma maior variação genética dentro das 

populações e não entre elas é comum, sendo observado para outras espécies de Astyanax e até 

mesmo para G. brasiliensies (FERREIRA et al., 2016), assim como para para outras espécies  

como Pseudoplatystoma reticulatum (ABREU et al., 2009); Salmonídeos dos gêneros 

Salvelinos e Salmo no Canadá (GOMEZ-UCHIDA et al., 2009);  (GOMEZ-UCHIDA et al., 

2009); truta marrom Salmo trutta da Suécia (CARLSSON & NILSSON, 2000); pirarucu 

Arapaima gigas da Amazônia brasileira (ARARIPE et al., 2013) e da espécie exclusivamente 

oceânica Hoplostethus atlanticus (VARELA et al., 2013). 

Os níveis de fluxo gênico e estrutura populacional são determinados por fatores 

ambientais, como a presença de barreiras físicas ou ecológicas, histórias de vida únicas, 
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seleção natural, eventos demográficos e distância geográfica entre populações 

(TATARENKOV et. al., 2010; LOWE & ALLENDORF, 2010; AVISE,  2012). Em 

ambientes naturais se espera que quanto mais distanciadas geograficamente, mais 

geneticamente distantes sejam as populações em termos de base genética. Populações naturais 

frequentemente não mantêm panmixia, ou seja, a probabilidade de reprodução não é sempre a 

mesma, e depende de fatores biológicos e geográficos (SOLÉ-CAVA & CUNHA, 2012). A 

ausência de panmixia provoca uma estruturação (subdivisão) das populações, e segundo 

Wright (1978) é possível observar três tipos principais de estruturação de populações: i) 

Modelo de ilhas; ii) Modelo passo-a-passo (stepping stones) e iii) Isolamento por distância 

(IBD), em que o fator principal para a diferenciação é a limitação da dispersão em função da 

distância geográfica. No entanto, mesmo as espécies de peixes migratórios podem mostrar 

estruturações genéticas importantes entre suas populações em uma pequena escala geográfica 

ou mesmo dentro da área de drenagem de um único rio (SOFIA et al., 2006, MATSUMOTO 

& HILSDORF, 2009; TATARENKOV et. al., 2010). 

No Rio Ubatiba a maior distância entre os pontos amostrais é observada entre P1 e P5 

com cerca de 4 km de distância. Já em termos de obstáculos pode ser citado um pequeno 

barramento e reservatório entre os pontos P4 e P5 construído em 1981 pela empresa estadual 

CEDAE para tratar e melhorar o fornecimento de água para população de Maricá – RJ.  

Os resultados do índice Fst para A. hastatus mostraram que todos os indivíduos 

amostrados em cada ponto podem ser considerados como fazendo parte de uma única 

população, não apresentando então nenhuma estruturação genética populacional. O fluxo 

gênico continuo ao longo do Rio Ubatiba para essa espécie poder ser melhor compreendido 

com auxilio dos resultados apresentados no capitulo 1, onde foram observados indivíduos 

percorrendo cerca de 1,5 km dentro da área de estudo. Além disso foi observado que na época 

da chuvas a barragem fica submersa o que facilita a passagem de ovos e juvenis para jusante e 

a subida de indivíduos adultos para montante. 

Espécies caracterizadas com maior mobilidade tendem a exibir níveis de estruturação 

genética menos complexos (GARCEZ et al., 2011; FERREIRA et al., 2015). Bradic et al., 

(2012), através de marcadores microssatélites, verificou baixo índice de Fst para populações 

cavernícolas de Astyanax,  sugerindo altos níveis de intercâmbio alélico entre as populações. 

No entanto, quando uma barreira natural ou artificial é significante para uma espécie, a 

diferenciação genética entre populações pode ser observada. Reis et al., (2015) observaram 

diferenciação genética entre populações de  A. xavante em um riacho na bacia do rio 

Araguari, onde um dos pontos é isolado por uma alta queda d’água (cachoeira).  
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Para G. brasiliensis os resultados foram diferentes, com valores do índice Fst 

indicando direfenciação genética alta e significativa entre o ponto (P1) mais a montante  e os 

demais (P3, P4 e P5). Esse resultado parece ser consequência das características 

comportamentais da espécie, tais como,  territorialismo, cuidado parental e preferência por 

águas mais lentas (PARAGUASSÚ et al., 2005; KADRY & BARRETO, 2010),  o que limita 

a capacidade de dispersão desta espécie em comparação com outros peixes de água doce que 

não apresentam esse comportamento. Os estudos de movimento apresentados no capitulo 1 

mostram que G. brasiliensis é de fato uma espécie de comportamento sedentário que se 

movimenta no máximo em distâncias de até 50 metros, fato que explica a forte diferenciação 

encontrada entre o ponto P1 que está localizado no trecho mais alto e distante para os demais. 

A estrutura genética das populações indicam um padrão de diferenciação genética proveniente 

do isolamento pela distância (IBD), padrão comum de subdivisão da população em espécies 

com capacidade de dispersão limitada (SLATKIN, 1993). 

Em um estudo com Hypostomus ancistroides, uma espécie de peixe neotropical que 

exibe comportamento sedentário e cuidado parental, os resultados revelaram níveis 

significativamente reduzidos de diversidade genética e estrutura genética significativa entre as 

populações estudadas (SOFIA et al., 2008) como observado nos resultados apresentados aqui 

para G. barasiliensis. 

Ferreira et al., (2015) encontraram para G. brasiliensies em uma área de estudo bem 

mais extensa, valores de Fst semelhantes, variando de moderado (0,137) a muito alto (0,610). 

Outros estudos que analisam a estrutura populacional de diferentes espécies de peixes de água 

doce migratórios e não migratórios em pequena escala também relataram níveis elevados de 

diferenciação genética para peixes sedentários (CARLSSON et al., 1999; LEUZZI et al., 

2004, SOFIA et al., 2006, 2008). Portanto, é de se esperar que  espécies de peixes sedentários, 

como é o caso de G. brasiliensis, que geralmente apresentam baixa capacidade de 

deslocamento, terão maior nível/grau de  estruturação populacional dentro da bacia de 

drenagem em questão. 

A historia demográfica de uma população deixa uma assinatura no genoma de seus 

representantes modernos. Reconstruir essa história pode levar a conclusões úteis sobre varios 

processos evolutivos. Apesar dos testes de neutralidade serem mais indicados para outra linha 

de estudos moleculares, os mesmos foram utilizados nesse trabalho, no sentido de contribuir 

para o entendimento da variabilidade genética das espécies estudadas. 

Os testes de neutralidade aliados ao modelo apresentado através da rede de haplótipos 

sugerem que a população de A. hashtatus no Rio Ubatiba esta em expansão. A elevada 
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variabilidade genética e a expansão populacional observadas no presente estudo estão 

relacionadas ao potencial de dispesão e as taxas de movimento da espécie (FREELAND et al., 

2005; ADAMSON et al., 2012), além de fatores relacionados a longa história evolutiva de 

interação espécie/ambiente do grupo. Segundo Lima et al., (1985), a história evolutiva dos 

Characiformes no Brasil surgiu no Mioceno-Oligoceno entre 35 a 23 milhões de anos.  

Para G. brasiliensis os testes de neutralidade não foram suficientes para dectar eventos 

de expansão ou gargalo populacional, sendo que a expansão é um evento não corroborado em 

virtude da rede de haplótipos observada para a espécie. Ferreira et al., (2015) também não 

identificou eventos de expansão ou redução populacional através dos testes D (Tajima) e Fs 

(Fu) em seu estudo com G. brasiliensis na bacia do rio Laranjinha, PR. 

Diversas razões podem ser apontadas para demonstrar a necessidade de se preservar a 

variabilidade genética de populações naturais, entre elas, o fato de que a perda da 

variabilidade pode aumentar a probabilidade de extinção através de um declínio na 

fecundidade e viabilidade. Populações com baixos níveis de variação genética, sobre as quais 

a seleção natural pode operar, podem ter oportunidades reduzidas para futuras adaptações 

frente a mudanças evolutivas. Assim a preservação da variabilidade genética pode ter papel 

chave na identificação das unidades evolutivas significativas para a conservação (RUBIN et 

al., 2001). Nesse sentido, o conhecimento da diversidade genética de uma determinada 

espécie e a sua distribuição dentro e entre populações é essencial para fornecer os parâmetros 

necessários para a compreensão dos aspectos evolutivos e para o desenvolvimento de futuras 

ações de manejo e conservação (FRANKHAM et al., 2010; ALLENDORF et al., 2012). 

Os resultados encontrados indicam que independentemente de qualquer padrão 

inerente à história da colonização da bacia, as características biológicas da espécie (hábito 

sedentário  e não sedentátio) são sugeridas como fatores determinantes dos níveis de 

diversidade e estruturação genética observada para estas espécies no Rio Ubatiba. No entanto, 

é importante ressaltar que algumas atividades antrópicas como a criação de pequenas 

barragens, na bacia do Rio Ubatiba podem também influenciar na estruturação genética das 

populações de peixes.  

As informações sobre a variabilidade genética encontradas neste estudo poderão 

contribuir de maneira significativa na elaboração de planos de manejo e conservação de 

peixes de riachos, uma vez que, dependendo da magnitude, a perda de diversidade genética 

pode influenciar a variabilidade genética de uma população, limitando sua habilidade de se 

adaptar às mudanças ambientais e outras pressões seletivas. 
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CONCLUSÕES GERAIS 
 

A utilização conjunta das duas ferramentas, captura marcação e recaptura e biologia 

molecular mostraram-se robustas e complementares para gerar conclusões sobre os padrões de 

movimentação e estruturação genética de peixes em riachos.  

 

 Apesar do baixo índice de recaptura, os resultados de marcação e recaptura mostraram 

de forma eficiente que A. hastatus é uma espécie muito mais ativa que  G. brasiliensis 

e que realiza movimentos bem maiores também, levando os indivíduos de A. hastatus 

possuírem uma maior área de vida; 

 

 Astyanax hastatus não realiza migração reprodutiva, com indivíduos se movimentando 

individualmente e não em grupo como no caso dos eventos de migração; 

 

 De acordo com dados de marcação e recaptura, G. brasiliensis pode ser considerada 

como uma espécie sedentária, visto que realiza poucos movimentos individuais e em 

distâncias curtas (no máximo distâncias de 50 metros); 

 

 Os estudos de marcação e recaptura também indicaram que ambas apresentam 

crescimento corporal heterogêneo, com indivíduos apresentando taxas de crescimento 

diferenciadas, provavelmente em função da alta instabilidade ambiental observada no 

riacho estudado; 

 

 As populações de A. hastatus apresentaram uma elevada variabilidade genética em 

comparação a G. brasiliensis, devido a fatores intrínsecos ao comportamento de cada 

espécie;  

 

 A baixa diversidade genética inerente de G. brasiliensis, que parece estar relacionada 

ao seu comportamento  de cuidado parental e capacidade de dispersão limitada, deve, 

portanto, ser levada em consideração nas medidas de conservação para esta espécie e 

outras com comportamentos semelhantes. Assim como a construção de barreiras 

fisicas também pode influenciar na diversidade de espécies como Astyanax hastatus 

que são mais ativas. 
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 Os testes de neutralidade foram eficientes para indicar expansão populacional para A. 

hastatus provavelmente devido a história evolutiva das bacias e das características da 

própria espécie;  

 A espécie G. brasiliensis revelou estruturação genética entre as populações mais 

distantes, mostrando que mesmo em riachos de pequeno porte a distância pode ser 

considerada como um fator importante, dependendo da biologia das espécies. 
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PESPECTIVA FUTURAS 
 

Dessa forma, acredita-se que para estudos futuros sobre estruturação genética no Rio 

Ubatiba bem como para pequenos riachos de Mata Atlântica, seria importante o uso 

combinado dos marcadores mitocondriais com marcadores nucleares, visto que, inferências 

comuns entre os dois marcadores sustentariam de forma mais robusta as hipóteses de 

estruturação, aumentando a confiança dos resultados e podendo, ainda, revelar padrões mais 

sutis, que possivelmente não seriam encontrados na análise de um único tipo de marcador. 

Juntamente com a inclusão de marcadores nucleares, sugerimos também para os 

estudos de movimento, uma maior abrangência de tempo, contemplando todo um período 

hidrológico; caso possível aumentar o número de pontos e consequentemente a área de 

estudo, incluir outras bacias e ampliar o número de espécies estudadas, Visando assim, 

melhorar o entendimento entre as relações de distribuição e variabilidade genética para peixes 

de riachos costeiros, como é o caso do Rio Ubatiba. 




