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RESUMO 

 
A bacia Amazônica apresenta a maior diversidade ictíica do Brasil em seus mais variados 

ambientes, tais como os igarapés de terra firme, comuns na Amazônia. Em igarapés são 

encontradas espécies de peixes com alto endemismo e pouco estudadas em relação aos peixes 

de alto valor comercial. Para caracterização da ictiofauna em tais ambientes o emprego de 

coletas ativas com a utilização de puçás e redes de arrasto tem alcançado resultados 

satisfatórios. A ferramenta molecular DNA barcoding é utilizada para a caracterização de 

espécies em diversos tipos de animais, inclusive em peixes, por meio do uso de um marcador 

mitocondrial, região Citocromo Oxidase I. O presente trabalho objetivou caracterizar a 

ictiofauna de 4 igarapés de terra firme de 1ª ou 2ª ordens da região de Santarém por meio do 

emprego da coleta ativa em trechos de 50 metros de cada igarapé e identificação tradicional e 

molecular dos espécimes coletados. De um total de 836 peixes coletados alcançou-se um total 

de 20 diferentes espécies, distribuídos em 20 gêneros, 14 famílias e 6 ordens em 3 destes 

igarapés, com a predominância de Characiformes, Siluriformes e Gymnotiformes, 

respectivamente. Ainda, por meio da utilização da técnica de DNA barcoding, 69 sequências 

de 12 diferentes espécies foram obtidas nos ambientes analisados, ocorrendo 75% de 

consenso entre a identificação tradicional e a molecular, ocorrendo divergência intraespecífica 

superior ao limiar de 3,5%, adotado como delimitador de espécies no barcoding, em 

Bryconops giacopinii, Hypessobrycon heterorhabdus e Aequidens tetramerus, sugerindo 

novas análises nesses grupos para haver consenso em relação a se caracterizarem como mais 

de uma espécie. 

 

Palavras-chave: bacia amazônica, igarapés, peixes, DNA barcoding. 
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ABSTRACT 

The Amazon basin has the greatest diversity of fishes of Brazil in its various environments, 

such as lowland forest streams, common in the Amazon. Streams are found in fish species 

with high endemism and little studied in relation to fish of high commercial value. For 

characterization of fish populations in such environments the use of active sampling with the 

use of hand nets and seine nets has achieved satisfactory results. The DNA barcoding 

molecular tool is used to characterize species in various types of animals, including fish, 

through the use of a mitochondrial marker region I. Cytochrome oxidase The present study 

aimed to characterize the fish fauna of four streams upland 1st or 2nd orders in the Santarém 

region through the use of active collecting in stretches 50 feet each stream and traditional and 

molecular identification of the collected specimens. A total of 836 fish collected reached a 

total of 20 different species, belonging to 20 genera, 14 families and 6 orders in these three 

streams, with the predominance of Characiformes, Siluriformes and Gymnotiformes, 

respectively. Further, by using the technique of DNA barcoding, 69 12 different sequences 

were obtained from species analyzed environments, occurring 75% of consensus between the 

traditional identification and molecular intraspecific divergence occurring above the threshold 

of 3.5%, which was adopted as delimiter in species barcoding in Bryconops giacopinii, 

Hypessobrycon heterorhabdus and Aequidens tetramerus, suggesting new analyzes in these 

groups to be no consensus on whether there is only one specie. 

Keywords: Amazon basin, streams, fish, DNA barcoding. 
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1 INTRODUÇÃO GERAL 

 

Uma diversidade de corpos d’água, não somente grandes rios e lagos, mas também 

inúmeros pequenos riachos, córregos, várzeas alagadas e igapós formam a maior bacia 

hidrográfica existente em todo o mundo, a bacia Amazônica (Junk, 1983; Sioli, 1985). Esta 

possui extensão que alcança 7.050.000 km
2
 e vazão de 220.800 m

3
/s, o que equivale a cerca 

de 20% de toda água despejada pelos rios nos oceanos do mundo todo (Malabarba et al., 

1998; Santos & Ferreira, 1999; Barthem & Fabré, 2004). 

A maior diversidade ictíica do Brasil está na bacia Amazônica (Ministério do Meio 

Ambiente, 2002), são 2.400 espécies de peixes presentes – das 4.500 espécies que ocorrem na 

região Neotropical –, sendo 2.000 espécies endêmicas a essa bacia (Vari & Malabarba, 1998; 

Reis et al., 2003). Tal ictiofauna é representada principalmente por membros das ordens 

Characiformes, Siluriformes e Gymnotiformes, e, em menor número, por 14 outras famílias 

de diferentes ordens, tais como Cichlidae, Osteoglossidae, Cyprinodontidae e Poecillidae 

(Roberts, 1972; Bayley & Petrere, 1989). 

Os igarapés auxiliam na formação da bacia amazônica e são apontados como um dos 

principais ambientes aquáticos que ocorrem na floresta amazônica, sendo encontrados tanto 

em áreas de várzea como em florestas de terra-firme (Junk, 1983; Santos & Ferreira, 1999). 

Como características comuns, apresentam águas ácidas e altas concentrações de oxigênio 

dissolvido (Mendonça et al., 2005). 

Assim como no canal principal dos grandes rios, as corredeiras e os igarapés 

sustentam grande biomassa de peixes, explorados pela pesca comercial ou de subsistência 

(Ministério do Meio Ambiente, 2002). Em igarapés, no entanto, a ictiofauna é composta 

principalmente por uma abundância de peixes de pequeno porte (15 centímetros ou menos, de 

comprimento), que apresentam alto grau de endemismo e acabam sendo muito menos 

estudadas que as espécies de maiores porte e valor comercial (Castro, 1999; Lowe-

McConnell, 1999). 

Os igarapés de terra-firme, em particular, caracterizam-se por não serem submetidos 

a pulsos de inundação, mas a chuvas locais com menor amplitude e maior frequência (Junk et 

al., 1989; Rezende, 2007). Em tais ambientes, a produção primária autóctone é reduzida por 

conta do sombreamento da área causado pelo denso dossel da vegetação marginal (Anjos & 

Zuanon 2007; Santos & Ferreira, 1999), sendo sua fauna aquática, então, altamente 

dependente da matéria orgânica do sistema terrestre que está ao redor dos cursos d’água 
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(Goulding, 1980; Walker, 1991 apud Anjos & Zuanon, 2007; Rezende, 2007; Santos & 

Ferreira, 1999). 

Os estudos sobre igarapés amazônicos ainda são pouco expressivos diante da 

complexidade desses ambientes e da enorme malha hídrica que cobre a região amazônica. Os 

principais temas investigados até o presente tratam da composição e estrutura das 

comunidades ictíica em geral e sua relação com o ambiente (Bührnheim & Fernandes, 2003; 

Mendonça et al., 2009; Espirito-Santo et al., 2011; Brejão et al., 2013). Buscando auxiliar na 

caracterização da ictiofauna de igarapés, estudos com marcadores genéticos também têm sido 

aplicados e abordam temas como análise de populações, filogenia molecular e identificação 

de espécies (Toffoli et al., 2008; Carvalho-Costa et al., 2011; Ardura et al., 2010; Ortiz, 2010; 

Maia & Gomes, 2012). 

Dentre as metodologias genéticas utilizadas, atualmente destaca-se a técnica 

conhecida como DNA Barcoding (código de barras de DNA), proposta por Hebert et al. 

(2003) como uma ferramenta para identificação molecular de espécies visando o rápido 

crescimento de conhecimento sobre a biodiversidade. Tal técnica tem provado ser eficiente 

para a identificação de espécies em muitos grupos de organismos, incluindo peixes (Steinke et 

al., 2009), aves (Kerr et al., 2007), mamíferos (Borisenko et al., 2007), insetos (Hebert et al., 

2004), plantas (Kress et al., 2005) e fungos (Schoch et al., 2012). 

A sequência nucleotídica escolhida, gerada de parte de um gene mitocondrial, o 

Citocromo Oxidase I, com 648 pares de bases, é tida como um marcador universal para 

espécies animais, servindo como um código de barras de DNA – fazendo-se uma analogia ao 

código de barras universal que identifica cada produto em um supermercado, por exemplo – e 

que possui vantagens como a identificação de espécies crípticas e a possibilidade de 

identificação de um organismo em todos os seus ciclos de vida (ovos, larvas, indivíduos 

maduros) (Hebert et al., 2003). 

Com o intuito de fortalecer o desenvolvimento e o emprego do DNA Barcoding 

como um padrão global de identificação de espécies biológicas, foi criado o Consortium for 

the Barcode of Life (CBOL), onde instituições do mundo todo contribuem para a identificação 

do maior número possível de organismos por meio do DNA barcoding. Um banco de dados 

público chamado de Barcode of Life Data System (BOLD) também foi criado para que as 

sequências de barcode dos organismos de todo o mundo, assim como outras informações 

como fotos e locais de coleta, pudessem ser depositadas e disponibilizadas publicamente 

(Ratnasingham & Hebert, 2007).  
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No Brasil, o consórcio Brazilian Barcode of Life (BrBOL), objetiva a identificação 

molecular da biodiversidade brasileira com vários grupos de pesquisadores associados para 

gerar sequencias barcode de diferentes organismos, tais como organismos marinhos, 

invertebrados terrestres, plantas, fungos, peixes e anfíbios. O presente trabalho é vinculado à 

rede BrBOL, por meio do projeto Rede de ‘DNA Barcoding da ictiofauna do Brasil’ e dessa 

maneira, partilha seu objetivo. 

 

 

1.1 REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

 

1.1.1 A bacia amazônica e aspectos da ictiofauna 

 

A bacia amazônica é a maior bacia hidrográfica do mundo com 7.050.000 km
2
 de 

extensão territorial (Sioli, 1985; Malabarba et al., 1998). Cerca de 68% de sua área de 

drenagem situa-se em território brasileiro, sendo o restante distribuído pelos países do norte 

da América do Sul: Peru, Colômbia, Equador, Bolívia, Venezuela, Guiana, Guiana Francesa e 

Suriname (Junk et al., 2011). Sua malha hídrica é formada por uma diversidade de corpos 

d’água, não somente grandes rios e lagos, mas também inúmeros pequenos riachos que tem o 

rio Amazonas como seu coletor final (Junk, 1983, Santos e Ferreira, 1999). 

Os diversos corpos d’água que formam a bacia em questão foram classificados por 

Harald Sioli, em 1956. Tal classificação foi baseada na observação da cor das águas e também 

em parâmetros físicos e químicos para explicar as características limnológicas dos grandes 

rios amazônicos, além de relacionar estas características às propriedades geológicas e 

geomorfológicas das bacias, classificando os corpos d’água em três categorias: águas clara, 

preta ou branca (Junk et al., 2011). No caso das águas clara e preta, em particular, foram 

considerados ainda o tipo de solo e a vegetação presente na área de represa de cada curso 

d’água (Sioli, 1964). Segundo essa classificação o rio Amazonas é tido como um rio de água 

branca, enquanto que o rio Tapajós possui água clara e o Rio Negro, água preta (Fink & Fink, 

1979). 

O rio Tapajós é originado na região do cerrado brasileiro pela junção dos rios Téles 

Pires e Juruena, na divisa dos estados Pará, Amazonas e Mato Grosso. É o quinto maior 

tributário do rio Amazonas, com extensão de 1.784 km (Costa, 2007). Sua bacia possui uma 

área de drenagem de 400.000 km
2
, o equivalente a 7% da bacia Amazônica, além de vazão 
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que alcança 13.540 m
3
/s (Barthem & Fabré, 2003; Godoi, 2008). Mais de 95% do vale do 

Tapajós estão divididos entre os Estados de Mato Grosso e Pará, e o restante nos estados de 

Rondônia e Amazonas (Godoi, 2008). Assim como os demais rios de água clara, tende a 

apresentar características como águas esverdeadas e com grande transparência - visibilidade 

chegando a quase 5m –, baixa quantidade de sedimentos e sólidos dissolvidos, pH ácido 

(entre 5 e 6) e condutividade elétrica baixa, entre 20-40 µS cm-1 (Barthem & Fabré, 2004; 

Junk & Piedade, 2010). 

Na região do alto Tapajós, sul da Amazônia, diversos estudos feitos em rios e riachos 

apontam a descrição de novas espécies, além de outros aspectos como diversidade e 

alimentação dos peixes desta região (Lucena 2003; Oliveira et al., 2010; Birindelli et al., 

2008; Godoi, 2008; Bertaco & Garutti, 2007; Britski & Garavello, 2007; Costa et al., 2007; 

Smerman, 2007). Na porção do baixo Tapajós (ou região do baixo Amazonas), a maioria das 

informações sobre a ictiofauna esta relacionada à atividade pesqueira que ocorre nessa região 

(Ruffino, 2008; Ruffino et al., 1998; Bayley & Petrere Jr., 1989), sendo escassos os trabalhos 

sobre a diversidade, ecologia e hábitos alimentares de peixes, seja no rio Tapajós ou nos 

vários igarapés situados ali. 

Dados de atividade pesqueira da região de Santarém, baixo Tapajós, apontam a pesca 

como sendo estritamente artesanal, ocorrendo principalmente nos lagos (50%) e rios (49%) da 

região e tendo como principais espécies capturadas a dourada (Brachyplatistoma flavicans), o 

mapará (Hypophthalmus spp.), a pescada (Plagioscion spp.) e o surubim (Pseudoplatystoma 

spp.) (Ruffino et al., 1998). O desembarque pesqueiro nessa cidade é de 4.000 toneladas/ano, 

sendo quase 100 espécies comercializadas, porém, apenas 10 destas representam mais de 80% 

do total, o que favorece a ocorrência da sobre-exploração dessas espécies (Isaac et al., 2004). 

Embora o número exato de espécies de peixes existentes no mundo ainda não seja 

conhecido (Levequê et al., 2008), estima-se que das 30.000 espécies já registradas nos mais 

diversos ambientes aquáticos, 13.000 (39%)  ocorrem em águas fluviais (de acordo com o 

FishBase: www.fishbase.com.br, em Ivanova et al., 2007). Nas regiões tropicais e 

subtropicais do globo terrestre há maior abundância de espécies de peixes em relação às 

demais regiões do globo, sendo que na região equatorial encontra-se a maior diversidade 

ictíica existente (Vari & Malabarba, 1998; Levequê et al., 2008;). Tal riqueza para a região 

Neotropical está estimada na ordem de 8.000 espécies de peixes (Vari & Malabarba, 1998), 

sendo que de 2.400 a 3.000 espécies de peixes calcula-se que ocorram na bacia amazônica 

(Levequê et al., 2008; Ardura et al., 2000). Segundo Lowe-McConnell (1999), a alta 

diversidade ictíica presente na Amazônia é atribuída a fatores como: a idade e o tamanho do 

http://www.fishbase.com.br/
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sistema de drenagem; a sucessão de hábitats oferecidos pelos rios de meandro; os diversos 

nichos presentes nos rios de planície e lagos adjacentes; a alta proporção da bacia em terras de 

nível baixo; e a incorporação de rios de outras bacias que geram o intercâmbio de fauna.  

Os peixes de água doce compreendem 170 famílias, agrupadas em sua maior parte 

nas ordens Characiformes, Cypriniformes, Siluriformes, Gymnotiformes, Perciformes e 

Cyprinodontiformes (Levequê et al., 2008; Roberts, 1972). A ictiofauna amazônica é 

representada principalmente por Characiformes (43%), Siluriformes (39%) e Gymnotiformes 

(3%), o restante (15%) é representado por 14 famílias de diferentes ordens (Lowe-McConnell, 

1987; Roberts, 1972). 

 

1.1.2 Igarapés de terra-firme na Amazônia e sua comunidade de peixes 

 

 

Quase todos os rios amazônicos são resultantes da junção de pequenos riachos, 

chamados regionalmente de igarapés. São corpos d’água de pequeno porte, caracterizados 

pelo leito bem delimitado, correnteza relativamente acentuada e água com temperatura pouco 

variável ao longo do ano – entre 24 e 26 
o
C (Santos & Ferreira, 1999). 

Os igarapés podem ser encontrados tanto em áreas de várzea como em florestas de 

terra-firme e são apontados como um dos principais ambientes aquáticos que ocorrem na 

floresta amazônica (Junk, 1983; Santos & Ferreira, 1999). Em florestas de terra-firme, nas 

áreas de baixio, ocorrem igarapés que se caracterizam por não serem submetidos a pulsos de 

inundação (Rezende, 2007) e sim a chuvas locais em frequência elevada e menor amplitude, 

estes são denominados igarapés de terra-firme (Junk et al., 1989). Esses ambientes 

contribuem para a formação dos grandes rios amazônicos por formarem uma densa malha de 

corpos d’água que representa grande parte da área drenada de todo o sistema fluvial 

amazônico (Espirito Santo et al., 2009). 

Na Amazônia central os igarapés de terra firme possuem águas claras e ácidas por 

conta principalmente da elevada concentração de compostos húmicos e fúlvicos, com altas 

concentrações de oxigênio dissolvido (Walker, 1995 apud Anjos & Zuanon, 2007; Mendonça 

et al., 2005). Em tais ambientes, a produção primária autóctone é reduzida por conta do 

sombreamento de sua área causado pelo denso dossel da vegetação marginal (Santos & 

Ferreira, 1999; Anjos & Zuanon, 2007). Além da redução da luz penetrante, o reduzido teor 

de sais minerais dissolvidos e a correnteza relativamente acentuada, os igarapés possuem 
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baixa produção biológica e sua fauna aquática torna-se dependente da matéria orgânica 

advinda do sistema terrestre que está ao seu redor, seja em forma de folhas, flores, frutos ou 

invertebrados. (Goulding, 1980; Santos & Ferreira, 1999; Walker, 1991 apud Anjos & 

Zuanon, 2007; Rezende, 2007). 

São observados tanto igarapés com alta velocidade de correnteza e que apresentam 

substrato composto principalmente por areia, seixo, intercalado por extensos bancos de 

folhiço e troncos submersos (Rezende, 2007), quanto ambientes de poções mais profundos, 

formados em áreas de baixa velocidade de correnteza, normalmente nos retornos dos 

meandros do canal ou após barreiras naturais (troncos de árvores, por exemplo) e que tem 

como substrato banco de folhas em decomposição e pequenos galhos (Fittkau, 1967 apud 

Espirito Santo et al. 2009). 

Nos igarapés, com o início de fortes chuvas o volume de água se eleva, muitas vezes 

ultrapassando o limite do canal e atingindo o vale circundante, a turbidez da água aumenta e 

os bancos de liteira do curso dos riachos são espalhados, e somente apenas após algumas 

horas depois do término da chuva é que o volume volta ao inicial (Espirito Santo et al., 2009). 

Algumas poças temporárias encontradas nos vales ou baixios são formadas pela água que 

transborda dos riachos devido às chuvas e à água advinda dos platôs, estas poças permanecem 

com água por um período de três a onze meses e podem manter assembleias de peixes 

diversas, inclusive com espécies que ocorrem principalmente ou exclusivamente nesses 

ambientes (Pazin et al., 2006). 

De acordo com o tamanho dos igarapés há maior ou menor influência sobre a 

diversidade de espécies encontradas ali, sendo que igarapés de maior ordem tendem a possuir 

maior diversidade do que aqueles de menor ordem (Anjos & Zuanon, 2007). Segundo Lowe-

McConnell (1999), a diversidade de espécies de peixes diminui em direção às nascentes dos 

córregos, onde os fatores físico-químicos, as obstruções que causam pequenas corredeiras, a 

elevada velocidade do fluxo, o tamanho e as condições dos refúgios na estação de seca podem 

ser mais limitantes que os recursos alimentares nesses ambientes. 

Os igarapés de terra firme abrigam um grande número de espécies de peixes (Anjos 

& Zuanon, 2007), sendo essa diversidade caracterizada principalmente por uma abundância 

de peixes de pequeno porte (15 centímetros ou menos de comprimento) que apresentam um 

alto grau de endemismo e tem sido pouco estudadas (Lowe-McConnell, 1999; Castro, 1999). 

Dentre as espécies comuns encontradas em igarapés, podem-se destacar as piabas (ex. 

Bryconops spp., Moenkhausia spp., Hemigrammus spp.), sarapós (Eigenmannia spp., 

Gymnorhamphichthys sp.), acarás (Aequidens spp., Apistogramma spp.), jacundás 
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(Crenicichla spp.), pequenos bagres (Helogenes marmoratus) e jejus (Hoplerythrinus 

unitaeniatus, Erythrinus erythrinus) (Santos & Ferreira, 1999). 

Nos últimos anos houve um crescente interesse pelo estudo da ictiofauna de igarapés 

de na bacia Amazônica. Tais estudos contemplam temas como: levantamentos da diversidade 

ictíica (Anjos & Zuanon, 2007, Smerman, 2007); estudo das assembleias de peixes 

(Mendonça, 2002; Buhrnheim & Cox Fernandes, 2003; Pazin et al., 2006); metodologias de 

coleta (Anjos & Zuanon 2007; Ribeiro & Zuanon, 2006); relação entre o número de espécies 

e o hábitat (Araújo-Lima et al., 1999; Buhrnheim & Cox Fernandes, 2003); variação temporal 

da ictiofauna (Espirito Santo et al., 2009); e efeitos da pressão antrópica sobre os igarapés 

(Barbosa et al., 2003; Ferreira et al., 2012). 

A dimensão da diversidade ictiofaunística em igarapés amazônicos ainda é uma 

questão em debate, muitas vezes influenciada pelo método de amostragem que cada 

pesquisador utilizou para alcançar determinado número de espécies nesses ambientes. Böhlke 

et al., (1978), por exemplo, registraram de 50 a 70 espécies, enquanto que  Buhrnheim & Cox 

(2003) e Espirito Santo et al., (2009) encontraram de 20 a 30 espécies e, finalmente Barbosa 

et al., (2003) registraram apenas 10 espécies. Pazin et al. (2006) analisaram poças marginais 

próximas ao igarapé e observaram riqueza de 18 espécies.  

Um ponto importante é que cada um desses estudos aplicou um protocolo de 

amostragem diferente principalmente em relação ao tamanho do trecho amostrado, o que 

impossibilita comparações fidedignas. Segundo Anjos & Zuanon (2007), a comparação entre 

os resultados obtidos por diferentes autores fica prejudicada devido à falta de padronização na 

forma de amostragem desses ambientes. 

Para o estudo da ictiofauna em igarapés de menor ordem (1
a 

a 3
a 

ordens) é utilizada, 

principalmente, a coleta ativa como meio de amostragens dos espécimes. Este tipo de coleta 

tem maior eficiência e parece ser menos seletivo quanto às espécies e o tamanho dos peixes 

capturados em relação ao método de coleta passiva – coleta que ocorre por meio de 

apetrechos que não são movidos ativamente pelo coletor (Uieda & Castro, 1999; Ribeiro & 

Zuanon, 2006). No entanto, os instrumentos utilizados no método ativo promovem 

perturbação no ambiente, tanto pela movimentação dos coletores quanto pelas alterações 

provocadas na estrutura de microhábitats (Ribeiro & Zuanon, 2006). Além disso, as coletas 

que utilizam essa metodologia são altamente influenciadas pela habilidade do coletor, ao 

passo que coletores menos experientes podem subestimar a análise de determinado ambiente 

por ineficiência na amostragem (Uieda & Castro, 1999). 
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Mendonça et al. (2005) propuseram uma metodologia de amostragem por coleta 

ativa que tem sido amplamente utilizada, proporcionando no mínimo, comparações mais 

precisas. Em resumo, são amostrados trechos de 50 metros de igarapés, denominados de 

parcela aquática, bloqueados no início e fim por redes para que seja reduzido o escape dos 

peixes. A parcela aquática é inspecionada por dois ou três coletores durante um tempo 

predefinido de uma ou duas horas. Neste período os coletores utilizam apetrechos como redes 

de arrasto, puçás e peneiras para capturar os peixes ao longo da parcela (Figura 1). 

 

Figura 1: Esquema de parcela aquática e apetrechos de coleta de peixes em igarapés, adaptado de Mendonça et 

al. (2005). 

 

Por meio da caracterização da comunidade ictíica em ambientes como igarapés 

utilizando-se metodologias tais como a de Mendonça et al. (2005), é possível haver uma 

compreensão maior sobre as espécies encontradas nesses locais e as características físico-

químicas dos mesmos, o que possibilita o desenvolvimento de programas de preservação ou 

monitoramento dessas áreas, inclusive com a utilização de métodos adequados a ictiofauna 

local, para que causem o mínimo de impacto sobre tais espécies (Espírito-Santo et al., 2011). 

 

 

1.1.3 Estudos genéticos aplicados à sistemática e conservação 

 

 

A degradação ambiental iminente sobre rios, lagos e igarapés amazônicos, 

principalmente nos que estão mais próximos dos grandes centros urbanos, age contra a 

proteção desses ambientes e, consequentemente, da ictiofauna presente nos mesmos. Áreas 

como a Amazônia, por concentrarem um elevado número de espécies devem receber 
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constante atenção em pesquisas científicas visando-se a conservação de biodiversidade e 

ecossistemas (Reid, 1998). 

É grande o número de espécies que podem ser extintas antes mesmo de serem 

conhecidas pela humanidade (Hebert et al., 2003). Nos dias de hoje, o ritmo anual de extinção 

de espécies no mundo todo aumentou de uma espécie por milhão para 100 a 1000 espécies 

por milhão, ou seja, são milhares de espécies de plantas e animais extintas a cada ano (USING 

DNA BARCODES TO IDENTIFY AND CLASSIFY LIVING THINGS, disponível em 

http://www.dnabarcoding101.org/files/using-dna-barcodes.pdf). Aos níveis taxonômicos de 

gênero e espécie desconhece-se grande parte da diversidade existente, em muitos táxons 

(Blaxter, 2004). Dos 5 a 50 milhões de espécies que, estima-se existam no mundo, apenas 

30% foram descritas – isso se for considerado o número de 5 milhões de espécies (Winston, 

1999). 

Um outro aspecto que tem favorecido o crescimento da utilização de ferramentas 

genéticas em taxonomia é que a identificação baseada em características morfológicas, além 

de ser uma atividade muitas vezes minuciosa, necessita de profissionais especializados em 

grupos específicos de organismos, profissionais esses que estão cada vez mais raros (Hebert et 

al., 2003). Mesmo quando espécimes adultos intactos estão disponíveis para serem 

analisados, as características morfológicas usadas para discernir espécies podem ser tão sutis 

que a identificação se torna difícil, até para taxonomistas treinados (Ward et al., 2009). 

A necessidade de se efetuar identificação de espécies de modo rápido e eficiente está 

vinculada a uma série de situações relacionadas à biologia como a questão de saúde, de pragas 

na agricultura, de identificação de espécies exóticas, de monitoramento ambiental, manejo da 

fauna, turismo, controle de comércio de produtos biológicos e/ou organismos protegidos e de 

manejo de estoques (Hebert et al., 2003). A partir do momento que as descrições de espécies 

baseiam-se em uma ampla base de dados, estas se tornam hipóteses científicas interessantes, o 

que permite a elaboração de predições explícitas sobre os atributos dos organismos (Lipscomb 

et al., 2003). 

Assim, como método de auxílio à identificação tradicional (morfológica) de espécies, 

há mais de 30 anos a genética vem sendo utilizada em vários tipos de estudos por meio da 

análise de sequências de DNA (Ward et al, 2005). Entre os dados moleculares utilizados em 

Taxonomia e Sistemática podem-se citar as análises citogenéticas, análises bioquímicas, o uso 

de isozimas, dados imunológicos e de polimorfismo do DNA (Henriques, 2010). Nos estudos 

taxonômicos, essas ‘novas’ categorias de dados têm sempre sido adicionadas aos dados 

morfológicos, nunca pretendendo substituí-los (Henriques, 2010). 

http://www.dnabarcoding101.org/files/using-dna-barcodes.pdf
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Segundo Galtier et al. (2009), o DNA mitocondrial tem sido o marcador molecular 

de diversidade animal mais utilizado ao longo das últimas três décadas. Recentemente, 

iniciou-se o emprego de uma ferramenta que utiliza uma região do DNA mitocondrial como 

um marcador genético universal capaz de identificar espécies animais de maneira padronizada 

e rápida, servindo como um código de barras de DNA, ou DNA barcoding (Hebert et al., 

2003; Blaxter, 2004). 

 

1.1.4 DNA barcoding e a identificação molecular de espécies 

 

 

No genoma, existem regiões cuja sequencia de nucleotídeos mantem-se conservada 

entre membros de um táxon devido pressão exercida pela seleção natural, mas que podem 

variar entre os táxons (Blaxter, 2004). Baseados na utilização de uma destas extensões, Hebert 

et al., (2003) propuseram o emprego da técnica denominada DNA Barcoding almejando a 

identificação de qualquer espécie animal por meio da utilização de um fragmento de 648 

pares de bases da extremidade 5’ do gene mitocondrial Citocromo Oxidase Subunidade I 

(COI) (Figura 2). A identificação ocorreria de maneira rápida, padronizada e com baixo custo, 

com a possibilidade de ser gerado um banco de dados público mundial que agruparia os 

barcodes gerados em todo o mundo, de qualquer organismo. Possibilitaria também uma 

melhor resolução taxonômica do que aquela que poderia ser alcançada apenas com estudos 

morfológicos, além de ser uma solução parcial para o problema de declínio no conhecimento 

taxonômico tradicional (Taylor & Harris, 2012). 

Entre as principais vantagens da utilização desta técnica destacam-se: 1) a 

identificação de espécies mesmo a partir de pequenos fragmentos; 2) identificação podendo 

ocorrer em qualquer estágio de vida (ovos, larvas, adultos); 3) a possibilidade de se distinguir 

espécies aparentemente semelhantes, como em espécies crípticas; e 4) redução de 

ambiguidades graças à identificação inequívoca das espécies (Stoeckle et al., 2005). 

 



11 
 

 

 

Figura 2 – Genoma mitocondrial em vertebrados, destacando-se a região do gene da citocromo oxidase 

subunidade I (COI), adaptado de Brown, (2008). 

 

O termo DNA barcoding faz analogia ao código de barras universal (Figura 3) 

presente nos produtos comercializados e que identifica cada item singularmente, o código de 

barras de DNA serviria então como um código de barras para a identificação de espécies 

(Hebert et al., 2003, Blaxter, 2004). 

O DNA mitocondrial apresentou-se vantajoso para utilização no proposto por Hebert 

et al. (2003) principalmente por características como: 1) possuir um elevado número de 

cópias por célula; 2) apresentar diferenças de sequências entre espécies próximas de 5 a 10 

vezes maiores do que em genes nucleares; 3) possuir variação intraespecífica pequena na 

maioria das espécies animais; 4) não apresentar íntrons, o que facilita a obtenção da 

amplificação de DNA mitocondrial; 5) possuir herança predominantemente materna e baixo 

polimorfismo ancestral (Hebert et al., 2003; Stoeckle et al., 2005). 
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Figura 3: Comparação entre o código de barras universal de produtos e o código de barras de DN, 

adaptado de (Maia & Alves-Gomes, 2012). 

 

O gene COI, escolhido como marcador universal, é responsável por codificar parte 

de uma enzima terminal da cadeia respiratória da mitocôndria e apresenta baixa variação 

dentro de uma mesma espécie quando comparada com variações entre espécies (Ward et al., 

2009). Embora outros segmentos gênicos tenham sido sugeridos para o mesmo fim, como os 

genes mitocondriais 16S rRNA e Citocromo B (Vences et al., 2005), o gene COI continuou a 

ser utilizado como padrão por seu aparente melhor desempenho (Henriques, 2010). 

O principal fundamento do DNA barcoding está baseado no fato de que certos 

fragmentos de DNA possuem uma baixa variação intraespecífica e uma alta variação 

interespecífica, dessa forma, a efetividade da aplicação da técnica depende de que as 

divergências dentro de uma mesma espécie sejam menores do que entre espécies diferentes, o 

que se chama de barcoding gap (Ward et al., 2008; Hubert et al., 2008; Lautredou et al., 

2010; Ortiz, 2010). Assim, um limite de variação pode ser caracterizado para cada grupo 

taxonômico, acima do qual um grupo de indivíduos pode ser considerado como não 

pertencendo à mesma espécie, ou seja, representando uma nova espécie (Hebert et al., 2003). 

O limite entre os valores para as divergências interespecíficas e intraespecíficas tem 

sido sugerido para ser cerca de 2% (3,5% para peixes) de divergência entre as sequências COI 

(Ward et al., 2009, Lautredou et al., 2010). Os desvios à regra do barcoding gap seriam 

atribuídos a um pequeno número de espécies incipientes, com separação incompleta de 

linhagens (Hebert et al., 2004). Outra recomendação para aplicação e eficiência do DNA 

barcoding sugere que uma quantidade de 5 a 10 indivíduos de cada espécie devem ser 

amostrados, sempre que possível, de diferentes pontos dentro da área estudada. Segundo Ortiz 
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(2010), tanto o número amostral quanto o número de localidades de coleta pode interferir nos 

resultados já que a subamostragem de espécimes pode subestimar as divergências 

intraespecíficas e superestimar as divergências interespecíficas, facilitando a visualização do 

barcoding gap. 

O sucesso apresentado pela aplicação do DNA barcoding se estende aos mais 

variados grupos de animais, como em peixes (Ward et al., 2005; Costa et al., 2008; Lautedrou 

et al., 2010), aves (Hebert et al., 2004; Kerr et al., 2007), mamíferos (Clare et al., 2007; 

Borisenko et al, 2008) e insetos (Hebert et al., 2004; Hajibabaei et al., 2006), apresentando 

resultados satisfatórios na identificação de espécies crípticas (Hebert et al., 2004; Allcock et 

al., 2010; Lara et al., 2010;) ou de híbridos (Carvalho et al., 2008) e também na autenticação 

de produtos alimentícios de origem animal, prevenindo fraudes na rotulagem de alimentos 

(Ardura et al., 2010, Barbuto et al., 2010). 

Em outros organismos como em protistas, o COI também é utilizado e tem alcançado 

bons resultados, especialmente em algas vermelhas e marrons (Burgess et al., 2011). Já em 

plantas e fungos, há um menor número de estudos realizados e as regiões padronizadas para 

barcode foram determinadas somente após alguns anos do trabalho de Hebert et al. (2003) 

(Kress & Erickson, 2012). Em plantas uma região do cloroplasto, o gene rbcL – RuBisCo 

grande subunidade – é utilizada (Kress & Erickson, 2012), enquanto que em fungos a região 

ITS tem sido a mais apropriada (Burgess et al., 2011). 

Apesar dos resultados favoráveis à sua adoção, o DNA barcoding não está isento de 

críticas. Tais críticas apontam limitações intrínsecas que comprometeriam grandemente sua 

funcionalidade e eficácia, por problemas como: inexatidão no número de indivíduos 

necessários para a validação do barcode em determinada espécie; impossibilidade de somente 

o gene COI servir à identificação de todas as espécies animais; a ineficiência da aplicabilidade 

do barcoding em grupos de espécies com tempo de divergência bastante reduzido; e mesmo 

quanto à validação da técnica como uma atividade científica por esta não testar hipóteses e 

apenas produzir informações (Lipscomb et al., 2003; Hickerson et al., 2006; Brower, 2006; 

Wiemers & Fiedler, 2007; Galtier et al., 2009). Ward et al. (2009), se referindo a algumas 

críticas,  observa que os problemas são característicos em apenas grupos específicos e que 

baixas taxas de eficiência do DNA barcoding podem ser devidas inclusive a erros na 

identificação prévia de alguns organismos. 

Mesmo em meio às críticas, o DNA Barcoding é um empreendimento global com 

amplo crescimento, que atrai muitos fundos, possui várias organizações parceiras de diversas 

partes do mundo e opera três sites internacionais: 1) Consortium for the Barcode of Life – 
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CBOL (http://www.barcodeoflife.org); 2) International Barcode of Life – iBOL 

(http://www.ibol.org); 3) The barcode of Life Datasystems – BOLD 

(http://www.boldsystems.org) (Taylor & Harris, 2012). 

Com o intuito de se estabelecer uma biblioteca de referências de barcodes de DNA 

para todas as espécies de peixes derivadas de espécimes testemunhos (vouchers) com 

identificação taxonômica confiável, também foi desenvolvida a Iniciativa em Peixes do 

Código de Barras da Vida (Fish Barcode of Life Initiative – FISH-BOL –

http://www.fishbol.org). Segundo seu próprio website (acessado em 15.07.2013), há no 

FISHBOL atualmente um total de 88757 barcodes de espécimes realizados, sendo 9769 

espécies com seus barcodes gerados, e dentre estas, 1935 são espécies que ainda não possuem 

uma descrição. Segundo Ivanova et al. (2007), os benefícios deste trabalho incluem 

identificação facilitada de espécies – sinalizando potencialmente espécies previamente não 

reconhecidas –, permitir identificações onde os métodos tradicionais não são aplicados e 

fornecer uma poderosa ferramenta para a melhora do entendimento da história natural e 

interações ecológicas de espécies de peixes. 

No Brasil, criou-se a rede BrBOL (Brazilian Barcode of Life - http://www.brbol.org), 

um consórcio brasileiro de identificação molecular da biodiversidade com quase uma centena 

de instituiçoes colaboradoras. Peixes, artópodes, anfíbios, passáros, répteis, mamíferos, 

plantas e fungos são alguns dos grupos sendo caracterizados pelo BrBOL. Dentre os projetos 

pertencentes a esse consórcio está o denominado “Rede de ‘DNA Barcode’ da Ictiofauna do 

Brasil” que visa a identificação de 2100 espécies de peixes no Brasil por meio da metodologia 

de DNA Barcoding. 

Estudos realizados em países como Cuba (Lara et al., 2010), Canadá (Steinke  et al., 

2009) e Austrália (Ward et al., 2005) utilizando o DNA barcoding, tem agido de maneira 

eficiente na caracterização da fauna de peixes nesse locais assim como na proteção da 

ictiofauna por conta das informações geradas por esses estudos. Ortiz (2010) aplicando o 

DNA barcoding em um estudo de ampla amostragem em siluriformes de várias regiões da 

amazônia, alcançou grande eficiência na validação dessa ferramenta como identificador desse 

grupo de peixes.  

Em ambientes com grande biodiversidade e considerados pouco estudados, onde 

ainda existem lacunas de identificação, como em igarapés amazônicos que ainda estão 

sujeitos a processos dinâmicos e complexos que representam ameaças para a sua 

biodiversidade e estrutura ambiental, o advento do DNA barcode pode contribuir para acelerar 

http://www.barcodeoflife.org/
http://www.ibol.org/
http://www.boldsystems.org/
http://www.brbol.org/
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o acúmulo de conhecimento sobre a ictiofauna desses ambientes e sua proteção e com isso 

viabilizar estratégias e políticas de conservação e manejo desse componente biótico. 

 O presente trabalho é integrado a Rede BrBOL e tem como objetivo principal a 

geração de etiquetas moleculares (DNA barcodes) de peixes de igarapés da bacia do rio 

Tapajós, além de promover a caracterização da ictiofauna desses ambientes. Como objetivos 

específicos visa-se observar as possíveis semelhanças e diferenças entre os ambientes 

analisados e sua comunidade íctiica por meio de parâmetros como abundância e diversidade, e 

ainda, contribuir com a biblioteca mundial de barcodes (plataforma BOLD system) por meio 

das sequências de barcodes obtidas nesse trabalho.  
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1.2 OBJETIVOS 

 

1.2.1 Objetivo geral: 

 

Caracterizar a ictiofauna de três igarapés da região de Santarém utilizando-se dos 

métodos de identificação tradicional baseado na morfologia e biologia molecular baseado no 

marcador genético DNA barcoding. 

 

1.2.2 Objetivos específicos: 

 

Relacionar as espécies de peixes encontradas nos igarapés e classificá-las conforme suas 

categorias taxonômicas; 

Comparar os igarapés com base na composição e abundância das espécies encontradas; 

Desenvolver etiquetas moleculares (DNA barcodes) para as espécies de peixes coletadas 

nos igarapés; 

Comparar o desempenho do marcador genético frente à identificação baseada em 

morfologia; 

Depositar os DNA barcodes gerados e associa-los com a rede BrBOL no repositório 

BOLD System; 
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Capítulo 1 
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Resumo 

A biodiversidade dos igarapés da bacia Amazônica ainda é pobremente conhecida e muitos 

são os fatores que ameaçam o equilíbrio desses ricos ecossistemas. No presente trabalho 

investigamos três igarapés da região de Santarém para conhecer a composição de espécies e 

comparar os padrões ictiofaunísticos observados. Foram realizadas coletas ativas em parcelas 

aquáticas de 50m com o esforço amostral padronizado. Os peixes foram coletados com uso de 

peneiras, e redes de arrasto. Foram capturados 836 indivíduos de 20 espécies representando 

14 famílias e seis ordens. Os Characiformes foram o grupo predominante representando 

75,5% das capturas e 45% do número de espécies (n=9). A dominância de Characiformes 

pode indicar que os igarapés analisados apresentam bom estado de conservação ambiental. 
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Igarapés; coleta ativa; ictiofauna, Alter do Chão 
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Introdução 

A bacia amazônica é reconhecida por sua extensa malha hídrica de rios caudalosos 

que nascem nas terras altas da cordilheira dos Andes e dos planaltos guianês e brasileiro, e 

drenam enormes porções da planície até desembocar no oceano Atlântico (Goulding, 1997). 

Os grandes rios da Amazônia são irrigados pela conexão com uma complexa rede de 

pequenos riachos (igarapés) que drenam a floresta (Junk, 1983). 

Os igarapés são ambientes aquáticos com baixa produção biológica, caracterizados 

como corpos d’água de pequeno porte, cujo leito é bem delimitado, a correnteza é 

relativamente acentuada, a temperatura da água varia em torno de 26 °C ao longo do ano; os 

cursos médio e superior são encobertos pelo dossel da floresta de terra firme e o leito é 

entulhado por troncos caídos. O nível das águas nos igarapés oscila anualmente em função 

dos períodos de enchente e vazante do rio principal, além disso, variações abruptas podem 

ocorrer devido a fortes chuvas em sua área de drenagem (Santos & Ferreira, 1999).  

A ictiofauna da bacia amazônica ainda é considerada pouco conhecida e estima-se 

que sua diversidade alcance de 2.400 a 3.000 espécies (Ardura et al., 2000, Levequê et al., 

2008). A maioria dos peixes amazônicos é classificada na superordem Ostariophysi sendo 

representada por Characiformes (43%), Siluriformes (39%), Gymnotiformes (3%), os 15% 

restante classifica-se em 14 famílias de diferentes ordens (Roberts, 1972; Lowe-McConnell, 

1987; Bayley & Petrere, 1989).  

Recentemente, muitas espécies novas têm sido descritas a partir de espécimes tipos 

coletados nesta região (Lucena, 2003; Kullander & Ferreira, 2005; Bertaco & Garutti, 2007; 

Costa, 2007; Birindelli et al., 2008; Godoi, 2008; Oliveira et al., 2010; Lucena & Malabarba, 

2010). Segundo Castro (1999), estima-se que cerca de 2.000 novas espécies de peixes 

dulcícolas sul-americanos ainda estão por serem descritas. Os ambientes de igarapés da bacia 

amazônica foram pouco explorados e possivelmente abrigam espécies desconhecidas para a 
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ciência. Entre as características mais estudadas dos igarapés podemos citar a composição e 

estrutura das comunidades, a distribuição espacial da ictiofauna, aspectos da alimentação, 

influencia da variação temporal e de perturbações antrópicas sobre a fauna de peixes (para 

revisão: Araujo-Lima et al., 1999; Mendonça, 2002; Barbosa et al., 2003; Buhrnheim & Cox 

Fernandes, 2003; Mendonça et al., 2005; Pazin, 2006; Ribeiro & Zuanon, 2006; Anjos & 

Zuanon 2007; Espirito Santo et al., 2009; Ferreira et al., 2012). 

A ictiofauna de igarapés é composta normalmente por peixes de pequeno porte com 

média de 15 cm de comprimento total. Dentre as espécies comumente encontradas em 

igarapés destacam-se as piabas (ex. Bryconops spp., Moenkhausia spp., Hemigrammus spp.), 

os acarás (Aequidens spp., Apistogramma spp.), os sarapós (Eigenmannia spp., 

Gymnorhamphichthys sp.), os jacundás (Crenicichla spp.), os pequenos bagres (Helogenes 

marmoratus), as traíras e jejus (Hoplias malabaricus, Hoplerythrinus unitaeniatus, Erythrinus 

erythrinus) (Santos & Ferreira, 1999). 

As características estruturais dos ambientes aquáticos tropicais afetam a composição 

das comunidades de peixes (Mendonça et al., 2005). Tem se observado que igarapés de maior 

ordem tendem a possuir maior diversidade do que aqueles de menor ordem (Anjos & Zuanon, 

2007). Segundo Lowe-McConnell (1999), a diversidade de espécies de peixes diminui em 

direção às nascentes dos córregos onde os fatores físico-químicos, as obstruções que causam 

pequenas corredeiras, a elevada velocidade do fluxo, o tamanho e as condições dos refúgios 

na estação de seca podem ser mais limitantes que os recursos alimentares nesses ambientes. 

Vários autores tem observado uma variação do número de espécies entre 20 a 50 (Lowe-

McConnell, 1999; Mendonça et al., 2005; Buhrnheim & Cox, 2003, Espirito Santo et al., 

2009). Parte dessa variação pode ser explicada pela não adoção de metodologias padronizadas 

nos estudos ictiofaunísticos (Anjos & Zuanon, 2007). 
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Os igarapés ocorrem por toda a bacia amazônica, que ocupa uma área de 

aproximadamente 7x10
6
 km

2
, entretanto, nota-se que estudos da ictiofauna de igarapés estão 

concentrados em poucas áreas deste vasto território, tais como a Reserva Adolpho Ducke 

localizada próximo a Manaus/AM e a Floresta Nacional de Caxiuanã, localizada em 

Melgaço/PA. A região de Santarém, localizada na confluência dos rios Tapajós e Amazonas, 

é considerada um importante centro de desembarque pesqueiro e há um bom nível de 

conhecimento sobre as espécies exploradas comercialmente (Santos et al. 1998), por outro 

lado, nota-se uma completa lacuna de informações científicas sobre a ictiofauna dos igarapés 

dessa região, o que demanda por atenção e esforço de pesquisa no tema, visto que essa região 

é atualmente alvo de grandes projetos, tais como o asfaltamento da BR-163, a construção de 

hidrelétricas no rio Tapajós e a expansão das áreas de cultivo de grãos, que podem ser 

consideradas potencialmente danosas aos ecossistemas de igarapés. Por ser um rio de 

cabeceira, o Tapajós pode possuir biótopos restritos com a possibilidade de abrigar uma fauna 

diferenciada, com a ocorrência, inclusive, de espécies endêmicas (Godoi, 2008). 

Segundo Abell et al. (2008) o crescimento populacional e as mudanças recentes no 

estilo de vida humano tem causado perturbações e degradação dos ambientes naturais de água 

doce. Os igarapés da região de Santarém/PA têm sofrido alterações devido à expansão da área 

urbana seguida por degradação de matas ciliares e poluição de solos e corpos d’água, além 

disso, são modificados em seu curso e estrutura do canal para uso em piscicultura e atividades 

de lazer. No presente trabalho, investigamos a composição da ictiofauna em três igarapés da 

região de Santarém/PA, visando contribuir para o conhecimento da ictiofauna na bacia do rio 

Tapajós além de prover informações úteis subsidiar medidas de conservação desses 

ecossistemas e de sua biota aquática. 

 

Material e métodos 
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Área de estudo 

O município de Santarém (S 2º24’; W 54º42’) pertence à mesorregião do Baixo-

Amazonas, situando-se na bacia Sedimentar Amazônica. Seu solo é formado pelo Latossolo 

Amarelo de texturas médias, argilosas e muito argilosas; o relevo é constituído por áreas de 

várzeas, terraços e praias fluviais. O clima do município é quente e úmido, com temperatura 

em média 25.6 
o
C, e umidade relativa acima dos 80% em quase todos os meses do ano. Entre 

os meses de dezembro a junho observa-se maior precipitação, seguida por um período mais 

seco que se estende de julho a novembro. Ao longo do ano as chuvas são irregulares e a 

pluviosidade se aproxima dos 2.000mm (Boletim Estatístico de Santarém, 2011).  

Foram investigados três igarapés situados nas proximidades da Rodovia Everaldo 

Martins que liga Santarém a Vila de Alter do Chão: igarapé UDV (S 2
o
28’50.1’’; W 54

o
 

47’19.1’’), igarapé São Bráz (S 2
o
30’36.8’’; W 54

o
48’39.3’’) e igarapé Sonrisal (S 2

o
32’15’’; 

W 54
o
55’26.5’’) (Fig. 1). 
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Fig. 1: Mapa de localização da área de estudo na margem direita do rio Tapajós nas 

proximidades de Santarém e Alter do Chão, estado do Pará, Brasil. Áreas coloridas em 

amarelo correspondem as microbacias dos Igarapés UDV (1) e São Bráz (2) e do Igarapé 

Sonrisal (3). Os círculos em vermelho representam as áreas urbanas de Santarém (S) e Alter 

do Chão (AC). Linhas tracejadas indicam as rodovias principais. 

 

Delineamento Amostral 

As coletas ocorreram entre os meses de janeiro de 2012 a janeiro de 2013, 

preferencialmente no período matutino. Foram realizadas três coletas em cada um dos 

igarapés. Em cada igarapé foi delimitada uma parcela aquática de 50m de comprimento, 

bloqueada em seus limites por redes de malha fina. A captura dos peixes foi realizada com o 

uso de redes, puçás e peneiras sempre no sentido jusante-montante, até se cobrir 

completamente o trecho. Cada sessão de coleta foi executada por três coletores e teve duração 

de duas horas. Este protocolo de amostragem foi adaptado de Mendonça et al. (2005). 

Os exemplares coletados foram transportados ao laboratório, anestesiados e 

sacrificados em dose letal de solução de óleo de cravo (Eugenol). Em seguida, foram obtidas 

fotografias e amostras de tecido muscular para futuros estudos moleculares. Os peixes então 

foram fixados em formalina 10% e posteriormente transferidos para recipientes com etanol a 

70%. A identificação taxonômica dos espécimes foi realizada com base na literatura 

pertinente com o auxílio de chaves de identificação e por comparação com espécimes da 

Coleção Ictiológica do Instituto de Ciência e Tecnologia das Águas (ICTA-UFOPA). Os 

espécimes testemunho foram depositados na Coleção Ictiológica do ICTA/UFOPA. 

 

Parâmetros Ambientais 
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Os igarapés foram classificados em 1ª, 2ª e 3ª ordem seguindo-se a escala de Horton 

(Petts, 1994 apud Mendonça et al., 2005). Para a caracterização dos ambientes e explicar 

possíveis relações das ictiocenoses com as variáveis ambientais foram registrados dados sobre 

a estrutura dos igarapés e de parâmetros físico-químicos da água. As medidas foram feitas 

antes do início de cada sessão de coleta e foram registradas as seguintes variáveis estruturais: 

1) velocidade da corrente; 2) largura média; 3) profundidade média; para detalhamento dos 

protocolos adotados ver Mendonça et al. (2005) . As variáveis físico-químicas foram: 1) 

potencial hidrogeniônico (pH); 2) temperatura (
o
C), medidas com equipamento portátil 

HANNA HI 98128; e 3) oxigênio dissolvido, medida com o oxímetro HOMIS, modelo YK – 

22DO. 

 

Análise de dados 

Os dados de abundância de cada espécie foram utilizados para se estimar a riqueza 

da ictiofauna local com base no estimador não paramétrico Jackknife de 1
a
 ordem com auxílio 

do programa EstimateS (Colwell, 2006). Uma análise de similaridade entre os igarapés foi 

realizada a partir de uma matriz de presença-ausência utilizando-se o método de Jaccard com 

auxílio do programa PAST (Hammer et al., 2001). As estimativas de diversidade foram 

efetuadas através do índice de Simpson (1/D) com auxílio do programa Biodiversity PRO. 

 

Resultados 

Os parâmetros ambientais analisados são resumidos na Tabela 1. Nota-se que os 

igarapés apresentam águas ácidas e frias com pH variando de 4.6 a 4.8 e temperaturas de 25.3 

a 26.4 
o
C; em relação as variáveis físicas os maiores valores de largura, profundidade e 

velocidade da corrente foram obtidos no Ig. São Brás, o que poderia ser explicado por sua 

ordem de grandeza, pois se trata de um igarapé de terceira ordem. 
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Foram capturados 836 indivíduos, distribuídos em 20 espécies (Fig. 2) pertencentes a 

6 ordens, 14 famílias e 20 gêneros (Tabela 2 ). A curva acumulativa de espécies mostrou 

tendência à assíntota e a estimativa de riqueza indicou 23 espécies, evidenciando forte 

eficiência da metodologia empregada para amostrar a diversidade da ictiofauna local (Fig. 3). 

Com base na composição de espécies observou-se maior similaridade entre os igarapés UDV 

e Sonrisal (Fig. 4). Em relação ao número de espécies o igarapé São Brás apresentou maior 

riqueza, seguido pelo UDV e Sonrisal respectivamente, entretanto, a medida de diversidade 

(Simpson 1/D) mostrou os maiores valores nos igarapés UDV e São Bráz  (Tabela 3). 

 

Tabela 1 – Valores médios de parâmetros ambientais em três igarapés do baixo rio Tapajós, 

PA. Largura (Larg), Profundidade (Prof.), velocidade da corrente (VC), taxas de oxigênio 

dissolvido (O2), potencial hidrogeniônico (pH) e temperatura (Tmp). 

Igarapé Ordem Larg 

(m) 

Prof. 

(cm) 

VC 

(m/s) 

O2 

(mg/L) 

pH Tmp     

(
o 

C) 

UDV 1
a
 1.29 34 0.23 10.4 4.61 25.3 

Sonrisal 2
a
 3.42 72 0.22 6.6 4.85 25.7 

São Bráz 3
a
 8.93 97 0.44 19.1 4.88 26.4 
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Fig. 2: Espécies registradas no presente estudo: 1- Potamorrhaphis guianensis; 2- Copella 

nigrofasciata; 3- Helogenes marmoratus, 4- Bryconops giacopinii; 5- Crenuchus spilurus; 6- 

Hoplias malabaricus; 7- Aequidens tetramerus; 8- Iguanodectes variatus; 9- Rivulus 

dibaphus; 10- Microsternarchus bilineatus; 11- Apistogramma hippolytae; 12- 

Hyphessobrycon heterorhabdus; 13- Gymnotus anguillaris; 14- Nannostomus marginatus; 15- 

Hemigrammus vorderwinklery; 16- Gymnorhamphichthys petiti; 17- Tatia aff. dunni; 18- 

Otocinclus vittatus; 19- Denticetopsis sp.; 20- Acestrorhynchus falcatus. 
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Tabela 2 – Composição e abundância da ictiofauna de três igarapés da região de Santarém-

PA, baixo rio Tapajós. 

Ordem/Família/Espécies Ig. UDV Ig. São Bráz Ig. Sonrisal N 

BELONIFORMES 
    

BELONIDAE 
    

Potamorrhaphis guianensis - Jardine, 1843 
 

1 
 

1 

CHARACIFORMES 
    

ACESTRORHYNCHIDAE 
    

Acestrorhyncus falcatus - Bloch, 1794 
 

1 
 

1 

CHARACIDAE 
    

Bryconops giacopinii - Fernández-Yépez, 1950 
 

30 71 101 

Hemigrammus vorderwinclery - Géry, 1963 
 

47 4 51 

Hyphessobrycon heterorhabdus - Ulrey, 1894 37 55 45 137 

Iguanodectes variatus - Géry, 1993 24 
 

87 111 

CRENUCHIDAE 
    

Crenuchus spilurus - Günther, 1863 12 1 9 22 

ERYTHRINIDAE 
    

Hoplias malabaricus - Bloch, 1794 3 3 
 

6 

LEBIASINIDAE 
    

Copella nigrofasciata - Meiken, 1952 54 51 55 160 

Nannostomus marginatus - Eingemann, 1909 32 36 
 

68 

CYPRINODONTIFORMES 
    

RIVULIDAE 
    

Rivulus dibaphus - Myers, 1927 14 3 
 

17 

GYMNOTIFORMES 
    

HYPOPOMIDAE 
    

Microsternarchus bilineatus - Fernández-Yépez, 

1968 
10 

 
17 27 

GYMNOTIDAE 
    

Gymnotus anguillaris - Hoedeman, 1962 5 
 

1 6 

RHAMPHICHTHYIDAE 
    

Gymnorhamphichthys petiti - Géry & Vu-Tân-Tuê, 

1964  
3 

 
3 

PERCIFORMES 
    

CICHLIDAE 
    

Aequidens tetramerus - Heckel, 1840 56 15 7 78 

Apistogramma hippolytae - Kullander, 1982 5 
 

17 22 

SILURIFORMES 
    

AUCHENIPTERIDAE 
    

Tatia aff. dunni - Kner, 1858 
 

2 
 

2 

CETOPSIDAE 
    

Denticetopsis sp. 
 

2 
 

2 

Helogenes marmoratus - Günther, 1863 3 1 
 

4 
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Tabela 2 – Continuação.     

LORICARIIDAE 
    

Otocinclus vittatus - Regan, 1904 
 

17 
 

17 

 

 

 

 

 

 

Fig. 3: Curva acumulativa de espécies em função de esforço amostral padronizado em três 

igarapés do baixo rio Tapajós. As amostras dos igarapés UDV, São Braz e Sonrisal foram 

agrupadas e a riqueza estimada pelo método Jackknife de 1ª ordem. 
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Fig. 4: Relações de similaridade com base na composição de espécies entre os igarapés UDV 

(1ª ordem) e Sonrisal (2ª ordem) e São Braz (3ª ordem). 

 

 

 

 

Tabela 3: Medidas de riqueza e diversidade em três igarapés do baixo rio Tapajós, PA. 

 Igarapés 

 
UDV São Bráz Sonrisal 

Espécies 12 16 10 

Indivíduos 255 268 313 

Índice de Simpson (1/D) 6.984 6.936 5.404 
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Os Characiformes apresentaram maior dominância com nove espécies, representando 

45% do número total de espécies e 75.5% dos indivíduos coletados. Em sequência ficaram 

Siluriformes (4 espécies) e Gymnotiformes (3 espécies) como segundo e terceiro maiores 

grupos, respectivamente (Fig. 5). 

 

 

Fig. 5: Proporção do número de Espécies por Ordem da ictiofauna de três igarapés da região 

do baixo rio Tapajós, PA. 

 

As espécies com maior abundância nos igarapés analisados foram Hyphessobrycon 

heterorhabdus, Copella nigrofasciata, Iguanodectes variatus e Bryconops giacopinii. Tais 

espécies representaram juntas quase 61% dos peixes coletados, sendo Copella nigrofasciata a 

espécie que apresentou maior abundância. 

Apenas quatro espécies foram encontradas em todos os igarapés, Hyphessobrycon 

heterorhabdus, Crenuchus spilurus, Copella nigrofasciata e Aequidens tetramerus. Do total 

de espécies, seis foram encontradas exclusivamente no igarapé São Bráz, de terceira ordem. 

Essas espécies representam seis famílias de quatro ordens (Tabela 2). Os igarapés de 1ª e 2ª 

ordem (UDV e Sonrisal) não apresentaram espécies exclusivas. Ressalta-se ainda que, das 
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espécies mais abundantes, Iguanodectes variatus e Bryconops giacopinii ocorreram em 

apenas dois dos ambientes analisados. Como esperado para igarapés, grande parte dos 

espécimes apresentou tamanho reduzido (<10 centímetros), apenas um exemplar de Hoplias 

malabaricus e outro de Acestrorhyncus falcatus apresentaram tamanhos superiores. 

 

Discussão 

A riqueza observada nos igarapés da região de Santarém (20 espécies), presente 

estudo, foi menor do que tem sido registrado em igarapés de mesma ordem da Reserva 

Adolpho Ducke, que varia entre 40 e 50 espécies (Mendonça et al., 2005; Espirito Santo et 

al., 2011). Tal variação poderia indicar um grande contraste entre as assembleias de peixes 

entre igarapés da Amazônia central, região de Manaus e do baixo Amazonas, região de 

Santarém; porém, é importante considerar que a menor riqueza dos igarapés da região de 

Santarém pode ser explicada por outros fatores, tais como, o menor esforço amostral 

empregado e por estarem situados às proximidades de uma rodovia estadual e acessíveis a 

população local que os utiliza para diversas finalidades, tais como balneários e criação de 

peixes (tambaqui).  

A riqueza observada nos igarapés presente estudo assemelha-se ao encontrado em 

igarapés da área urbana de Manaus (Anjos, 2008). Segundo o mesmo autor, o desmatamento e 

crescimento urbano desordenado são responsáveis por desencadear um complexo processo de 

alteração nos ecossistemas de igarapés que se estendem desde a modificação da estrutura 

física dos corpos d’água, alteração dos parâmetros físico-químicos da água e da estrutura das 

comunidades ictíicas, levando a diminuição da riqueza e possibilitando a introdução de 

espécies exóticas e invasoras. 

Ao contrário do que foi observado em igarapés alterados da região de Manaus, em 

que houve grande diminuição de Characiformes e aumento de Siluriformes, os igarapés 
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analisados no presente estudo mostraram dominância de Characiformes; um padrão esperado 

para riachos neotropicais e também observado nos igarapés conservados da região de Manaus 

(Anjos, 2008). Portanto, embora haja evidências de alteração ambiental nos igarapés de Alter 

do Chão, presente estudo, os mesmos ainda apresentam características ecológicas da 

composição ictiofaunística que se assemelham ao padrão esperado em ambientes conservados. 

É esperado que a composição da ictiofauna de tributários de primeira ordem seja 

diferente daquela dos riachos de maior ordem, ocorrendo maior riqueza em igarapés de maior 

ordem (Araújo-Lima et al., 1999; Anjos & Zuanon et al., 2007). Uma vez que os três igarapés 

receberam igual esforço de pesca, a variação do número de espécies observada entre o igarapé 

São Bráz (16 espécie) e os igarapés UDV e Sonrisal (12 e 10 espécies, respectivamente) é 

explicada em virtude da maior capacidade de suporte do primeiro, que se trata de um igarapé 

de 3ª ordem, em relação aos outros igarapés de menor ordem. 

Mesmo sendo os mais distantes entre si, e pertençam a diferentes microbacias, os 

igarapés de menor ordem UDV e Sonrisal mostraram maior similaridade quanto à composição 

de espécies, enquanto que o igarapé São Bráz mostrou-se mais diferenciado. Esse padrão 

resultou do compartilhamento de oito espécies entre os igarapés de 1ª e 2ª ordem e pela 

ocorrência de seis espécies exclusivas do igarapé de 3ª ordem. 

 Em estudos realizados por Araújo-Lima et al. (1999), Mendonça (2002) e Anjos 

(2005) também foram observadas diferenças na ocorrência de espécies em relação ao tamanho 

estrutural dos igarapés, seja pela presença ou ausência das mesmas ou pela mudança em 

relação ao tamanho corporal destas em igarapés de maior ordem. Assim, a exclusividade das 

espécies observadas apenas no igarapé São Bráz pode ser explicada pela relação entre a 

ocorrência de maior riqueza de espécies em igarapés de maior ordem (Lowe-McConnell, 

1999) e a possível limitação que as menores dimensões físicas dos riachos de menor ordem 



33 
 

podem impor sobre a ocorrência de peixes de maior porte (Anjos 2005) – como 

Acestrorhyncus falcatus, espécie observada apenas nesse igarapé.  

Os igarapés são ambientes de água doce que possuem ictiofauna ricas e diferenciadas 

dos rios principais. Esses ambientes são susceptíveis a degradação devido a efeitos 

antropogênicos oriundos do desmatamento e urbanização desordenada (Silva, 1995; Anjos, 

2008). Os igarapés investigados na região de Santarém mostraram sinais de perturbação na 

composição da comunidade de peixes local que podem estar associados a efeitos antrópicos 

do uso dos igarapés pelas populações locais. Estudos adicionais são necessários para se 

avaliar os impactos da alteração ambiental no entorno dos igarapés sobre a estrutura das 

comunidades ictíicas. Adicionalmente, enfatizamos a carência de dados sobre igarapés 

urbanos e periurbanos da região amazônica e a necessidade de políticas efetivas de 

monitoramento e proteção da biodiversidade nesses ambientes. 
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Títulos das Tabelas 

Tabela 1 – Valores médios de parâmetros ambientais em três igarapés do baixo rio Tapajós, 

PA. Largura (Larg), Profundidade (Prof.), velocidade da corrente (VC), taxas de oxigênio 

dissolvido (O2), potencial hidrogeniônico (pH) e temperatura (Tmp). 

Tabela 2 – Composição e abundância da ictiofauna de três igarapés da região de Santarém-

PA, baixo rio Tapajós. 

Tabela 3: Medidas de riqueza e diversidade em três igarapés do baixo rio Tapajós, PA. 

 

Legendas das Figuras 

Fig. 1: Mapa de localização da área de estudo na margem direita do rio Tapajós nas 

proximidades de Santarém e Alter do Chão, estado do Pará, Brasil. Áreas coloridas em 

amarelo correspondem as microbacias dos Igarapés UDV (1) e São Bráz (2) e do Igarapé 

Sonrisal (3). Os círculos em vermelho representam as áreas urbanas de Santarém (S) e Alter 

do Chão (AC). Linhas tracejadas indicam as rodovias principais. 

Fig. 2: Espécies registradas no presente estudo: 1- Potamorrhaphis guianensis; 2- Copella 

nigrofasciata; 3- Helogenes marmoratus, 4- Bryconops giacopinii; 5- Crenuchus spilurus; 6- 

Hoplias malabaricus; 7- Aequidens tetramerus; 8- Iguanodectes variatus; 9- Rivulus 

dibaphus; 10- Microsternarchus bilineatus; 11- Apistogramma hippolytae; 12- 

Hyphessobrycon heterorhabdus; 13- Gymnotus anguillaris; 14- Nannostomus marginatus; 15- 

Hemigrammus vorderwinklery; 16- Gymnorhamphichthys petiti; 17- Tatia aff. dunni; 18- 

Otocinclus vittatus; 19- Denticetopsis sp.; 20- Acestrorhynchus falcatus. 

Fig. 3: Curva acumulativa de espécies em função de esforço amostral padronizado em três 

igarapés do baixo rio Tapajós. As amostras dos igarapés UDV, São Braz e Sonrisal foram 

agrupadas e a riqueza estimada pelo método Jackknife de 1ª ordem. 

Fig. 4: Relações de similaridade com base na composição de espécies entre os igarapés UDV 

(1ª ordem) e Sonrisal (2ª ordem) e São Braz (3ª ordem). 

Fig. 5: Proporção do número de Espécies por Ordem da ictiofauna de três igarapés da região 

do baixo rio Tapajós, PA. 
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Resumo 

A ferramenta DNA barcoding é largamente utilizada na identificação taxonômica de espécies 

de peixes, sejam marinhos ou de água doce. O uso de DNA barcoding pode ser útil no avanço 

do conhecimento da ictiofauna em regiões altamente diversas, tais como a bacia Amazônica. 

No presente trabalho analisamos DNA barcoding (COI) de peixes de quatro igarapés da 

região do baixo rio Tapajós visando à caracterização molecular das espécies registradas. Das 

28 espécies registradas foram obtidas 69 sequencias de DNA barcoding representativas de 12 

espécies. A distância intraespecífica variou de 0 a 18.2%. As espécies Hyphessobrycon 

heterorhabdus, Bryconops giacopinii, Aequidens tetramerus apresentaram distancias 

intraespecíficas médias acima de 2%. Tal variação pode ser explicada por erro de 

identificação taxonômica com base na morfologia ou pela presença de espécies crípticas nas 

amostras.  

 

Palavras-chave: bacia amazônica, igarapés, DNA barcoding, rio Tapajós  
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Introdução 

 

A bacia amazônica possui uma complexa rede de pequenos riachos, localmente 

conhecidos como igarapés, que cortam as florestas e abrigam uma ictiofauna bem 

diferenciada, daquela encontrada nos canais principais. Nos igarapés observa-se a 

predominância de espécies endêmicas, de pequeno porte e que são bem menos conhecidas ou 

estudadas que as espécies amazônicas de maior valor comercial (Lowe-McConnell, 1999). 

Em geral, a ictiofauna da bacia amazônica é dominada por representantes da 

superordem Ostariophysi, com 85% das espécies, das quais os Characiformes são o grupo 

mais abundante (43%), seguido por Siluriformes (39%) e Gymnotiformes (3%). Vários 

autores consideram deficiente o nível de conhecimento sobre a ictiofauna em ambientes 

fluviais de pequeno porte, como os igarapés (Castro, 1999; Anjos & Zuanon, 2007) e a cada 

ano, novas espécies de água doce estão sendo descritas para essa região (Oliveira et al., 2010; 

Maxime et al., 2011; Ribeiro et al., 2011). 

Os ecossistemas de água doce representam apenas 0.8% da superfície terrestre, mas 

abrigam uma enorme biodiversidade. Estima-se que proporcionalmente a perda de 

biodiversidade é maior nos ecossistemas de água doce em comparação com ecossistemas 

terrestres e oceânicos. Adicionalmente, ecossistemas de água doce têm recebido menores 

esforços de conservação em larga escala e um dos principais fatores diagnosticados como 

causadores desse quadro é o baixo nível de informação sistematizada sobre a distribuição das 

espécies de peixes (Abell et al., 2008). Portanto, considerando-se que a bacia amazônica 

abriga um elevado número de espécies endêmicas, e que os atuais processos de alteração 

ambiental ocasionam riscos à biodiversidade aquática, as estratégias de conservação 

necessárias para proteger a biodiversidade e mitigar os impactos oriundos das atividades 

antropogênicas demandam por uma base primária de dados sobre a taxonomia e distribuição 

das espécies. 

A identificação taxonômica de espécies biológicas com base em caracteres 

morfológicos, geralmente, é um processo lento que requer a análise por um especialista no 

táxon. Diante da necessidade de prover rapidamente informações básicas sobre a 

biodiversidade visando à conservação das espécies foi adotada a metodologia de identificação 

molecular baseada em um marcador genético denominada de DNA barcoding (Herbert et al., 

2003). 
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As análises de sequências de DNA têm sido usadas por 30 anos para auxiliar a 

identificação de espécies, no entanto, diferentes sequências são usadas em diferentes grupos 

taxonômicos e em diferentes laboratórios (Ward et al., 2005). O DNA barcoding, proposto 

por Hebert et al. (2003), tem sido largamente utilizado como uma poderosa ferramenta 

padronizada para a identificação, tendo como principal pressuposto de sua eficácia a 

verificação de que a distância genética intraespecífica deve ser menor do que a distância 

genética interespecífica (WARD et al., 2008). Em animais, a região que foi padronizada como 

etiqueta molecular é um segmento de 650 pares de bases da região 5’ do gene mitocondrial da 

Citocromo Oxidase subunidade I (COI). Este marcador DNA barcoding já demonstrou alta 

eficiência na identificação taxonômica de diferentes grupos, como aves (Kerr et al., 2007), 

mamíferos (Borisenko et al., 2007), insetos (Hebert et al., 2004) e peixes (Steinke et al., 

2009). 

O Fish-BOL (Fish Barcode of Life Initiative) criado com o intuito de se estabelecer 

uma biblioteca de referências de barcodes de DNA para todas as espécies de peixes derivadas 

de espécimes testemunhos (vouchers) com confiável identificação taxonômica, apresenta em 

seu próprio website (acessado em 15.07.2013), um total de 88757 barcodes de espécimes 

realizados, sendo 9769 espécies com seus barcodes gerados, e dentre estas, 1935 são espécies 

que ainda não possuem uma descrição. 

No presente trabalho utilizamos o DNA barcoding para investigar a diversidade 

taxonômica da ictiofauna de quatro igarapés da bacia do rio Tapajós, visando à caracterização 

molecular desse componente da biodiversidade amazônica e criando subsídios para a 

conservação das espécies de peixes de igarapé. 

 

 

Materiais e métodos 

Amostragem 

No período de janeiro a setembro de 2012 foram realizadas oito coletas para captura 

de peixes em quatro igarapés da região do rio Tapajós (Figura 1). O igarapé São Bráz foi 

amostrado em três coletas, enquanto que os igarapés UDV e Sonrisal duas e o igarapé Branco 

uma. As coletas foram realizadas em parcelas aquáticas delimitadas em 50m e as capturas 

foram feitas com redes de cerco e peneiras seguindo protocolo descrito por Mendonça et al. 

(2005). 
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Os espécimes testemunho foram fixados em formol 10% e preservados em etanol a 

70%. A identificação taxonômica foi executada por taxonomista especializado com o auxílio 

de chaves de identificação. De cada exemplar coletado foi obtida fotografia e amostras de 

tecido muscular preservadas em etanol 96GL. Os espécimes testemunho (vouchers) foram 

depositados na Coleção Ictiológica do Instituto de Ciência e Tecnologia das Águas – 

ICTA/UFOPA sob os números de acesso: UFOPA-I-336 a UFOPA-I-404. 

 

 

Figura 1: Mapa de localização dos sítios de coleta de peixes de igarapés da bacia do rio 

Tapajós associados a sequencias de DNA barcoding depositadas no BOLD.  

 

 

Extração de DNA genômico, PCRs e sequenciamento de DNA barcodes 

As amostras de tecido foram processadas com o kit PHIRE Animal Tissue Direct 

PCR (ThermoScientific) seguindo as instruções do fabricante. 

O DNA barcode, fragmento 5’ do gene mitocondrial COI, foi amplificado por reação 

em cadeia da polimerase (PCR) pelo método direct-PCR utilizando-se os primers FishF1-

5’TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC3’; FishR1-

5’TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA3’ (Ward et al., 2005). As reações foram 

constituídas em volume de 20µl contendo: 6,6µl de água ultrapura, 1µl de DNA genômico, 
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10µl de tampão de PCR 2X PHIRE, 1µl de cada primer a 5µM, 0,4µl de PHIRE Hotstart 

DNA polimerase. 

O programa de reação foi estabelecido como segue: 98
o
C de desnaturação inicial por 

5 minutos, seguido de 40 ciclos de desnaturação a 98
o
C por 5 segundos, anelamento a 60

o
C 

por 5 segundos  e extensão a 72
o
C por 20 segundos, e 1 ciclo de extensão final a 72

o
C por 1 

minuto. Ao final da amplificação, os fragmentos de COI foram examinados em gel de 

Agarose 0.8% corados com GelRed (Biotium-Uniscience). Os produtos de reações positivas 

foram purificados usando-se o reagente Exosap-it (Invitrogen). 

Na reação de sequenciamento usamos o primer FishF1, seguindo-se o método 

didesoxiterminal de Sanger utilizando-se o kit BigDye® Terminator v3.1 Cycle Sequencing 

(Applied Biosystems) e as sequencias foram analisadas por eletroforese capilar no 

sequenciador automático ABI3500XL (Applied Biosystems). 

 

 

Análise de dados 

As sequencias foram inspecionadas com auxílio do programa GeneiousPro 4.8.5 

(Biomatter Ltd.) para seleção das reads com alta qualidade e descarte das sequencias de baixa 

qualidade. As sequencias foram alinhadas automaticamente com auxílio do programa 

ClustalW implementado no BioEdit (Hall, 1999) utilizando-se uma sequencia barcode 

padronizada de Hoplias malabaricus baixada do genbank (HM405124.1 – gi300198988). A 

ocorrência de inserções/deleções e códons de parada prematuros, assim como a correta caixa 

de leitura foram inspecionadas e editadas manualmente com auxílio do programa 

GeneiousPro. 

As planilhas padronizadas de metadados, as fotografias dos vouchers, os trace files e 

as sequencias editadas foram depositadas no repositório BOLD (www.boldsystems.org) 

associadas ao projeto Peixes de igarapés da bacia do Tapajós (IGTAP). As sequencias foram 

analisadas com auxílio das ferramentas do BOLD (Taxon IDTree, Distance Summary e 

Barcode Gap analysis). Para a reconstrução filogenética e cálculo das distâncias genéticas 

utilizamos o modelo evolutivo Kimura-2-parâmetros. As demais análises foram realizadas 

através do programa MEGA versão 5 (Tamura et al., 2011) usando o modelo Kimura-2-

parâmetros com método bootstrap em 1000 réplicas. 

 

 

Resultados 

http://www.boldsystems.org/


44 
 

Foram obtidos 69 COI barcodes de 12 espécies representantes de oito famílias. 

Todas as sequencias amplificadas foram maiores que 600 nucleotídeos e não se observou 

inserções/deleções ou códons de parada (stop codons). As tentativas de amplificação em 

amostras de Nannostomus marginatus foram mal sucedidas. Das 12 espécies analisadas 

somente três já possuíam DNA barcodes depositadas em repositórios públicos, Aequidens 

tetramerus, Hoplias malabaricus e Otocinclus vittatus. 

Todas as espécies formaram grupos bem delimitados pelo método de agrupamento de 

vizinhos, com exceção de Hyphessobrycon heterorhabdus que incluiu um indivíduo de 

Hemigrammus sp.n. As espécies mostraram ramos pouco profundos exceto em Bryconops 

giacopinii, Aequidens tetramerus e H. heterorhabdus (Figura 2). A distância intraespecífica 

foi avaliada em 10 espécies (n=67) e mostrou o valor mínimo de 0.0 em Iguanodectes 

variatus, Gymnotus coropinae e Microsternarchus bilineatus, valor médio de 4.78% e 

máximo de 18.229%, o erro padrão foi de 0.02% em 330 comparações. A análise de 

barcoding gap revelou três espécies com distâncias intraespecíficas médias acima de 2%, 

sendo que entre elas apenas H. heterorhabdus mostrou ausência de barcoding gap em relação 

ao vizinho mais próximo (Hemigrammus sp. n.) visto que a distância intraespecífica máxima 

em H. heterorhabdus (17.16%) superou a distância para o vizinho mais próximo (14.98%), 

Tabela 1. 

 

Tabela 1: Espécies com distâncias intraespecíficas médias e máximas >2% no marcador DNA 

barcode COI em peixes de igarapé da bacia do Tapajós. D=distância, NE=espécie vizinha 

mais próxima, NN=indivíduo vizinho mais próximo. 

Família Espécie 
Dintra 

(med)% 

Dintra 

(max)% 

D 

(NN)% 
NE NN 

Characidae 
Bryconops 

giacopinii 
7.38 18.23 19.68 

Hoplias 

malabaricus 

IGTAP065-

13 

Characidae 
Hyphessobrycon 

heterorhabdus 
7.67 17.16 14.98 

Hemigrammus 

sp. n 

IGTAP060-

13 

Cichlidae 
Aequidens 

tetramerus 
6.09 12.05 21.24 

Gymnotus 

coropinae 

IGTAP062-

13 

 

 

O grupo Hyphessobrycon heterorhabdus, incluindo Hemigrammus sp.n, evidencia 

quatro linhagens claramente divergentes com elevada distancia genética (Tabela 2); uma delas 

é formada pelo espécime único de Hemigrammus sp.n, enquanto que as outras três são 

constituídas por indivíduos do igarapé São Bráz, do igarapé Branco e o último clado resultou 

da associação de indivíduos dos igarapés Sonrisal e UDV (Figura 2). A comparação do grupo 
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Hyphessobrycon-Hemigrammus com sequencias barcode de Hyphessobrycon santae, H. 

bifasciatus, H. eques obtidas do genbank/BOLD (HM405126; HM422469; AAC1024, 

AAC7O94, AAO6235, ABY4383, AAX1888, AAC8988, AAX1886, respectivamente) 

resultou uma topologia semelhante ao padrão de agrupamento observado na figura 2, 

indicando uma clara divergência entre esse grupo e as espécies de referência. 

 

Tabela 2: Distâncias genéticas médias entre as linhagens evidenciadas no grupo 

Hyphessobrycon-Hemigrammus. 

Grupo Distância (K2P) 

Branco 

    Sonrisal 0.090 

   Hemigrammus sp. n 0.133 0.138 

  São Bráz 0.145 0.149 0.133 

 UDV 0.086 0.005 0.139 0.150 

 

 

O clado formado pelos espécimes de Bryconops giacopinii mostra uma nítida 

separação entre indivíduos do igarapé Sonrisal e do igarapé São Bráz cuja distância média foi 

de 15.7%. Uma comparação das sequencias DNA barcode de B. giacopinii, presente estudo, 

com sequencias de B. affinis e Bryconops sp. obtidas do genbank (HM405071; HM562853, 

respectivamente) mostrou que os espécimes do igarapé Sonrisal agruparam com B. affinis, 

enquanto que os do igarapé São Bráz associaram-se com Bryconops sp. (Figura 3). 

Os DNA barcodes de indivíduos identificados como Aequidens tetramerus foram 

comparados com sequencias de A. tetramerus e A. diadema, obtidas do genbank (EU888037; 

GU817291, respectivamente). Dos quatro exemplares analisados no presente trabalho, apenas 

um (LGB#P-115) mostrou maior afinidade filogenética com A. tetramerus, enquanto que os 

demais (LGB#P-114, 116 e 117) agruparam mais próximo de A. diadema (Figura 4). 

 

 

Discussão 

A utilização do barcoding como ferramenta de identificação é bem sucedida em 

diversos trabalhos com peixes, sejam marinhos (Ward et al, 2009) ou de água doce (Ortiz, 

2010), com grande eficiência na associação entre a identificação morfológica e a molecular, 

sendo a ocorrência do barcoding gap uma das premissas dessa técnica para a determinação da 

identificação de uma espécie, onde a distancia intraespecífica deve ser menor que a 
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interespecífica. A distância intraespecífica mínima de 3,5% em peixes, segundo Ward et al., 

(2009), também é adotada na delimitação de espécies. 

A elevada divergência intraespecífica observada nas espécies Bryconops giacopinii, 

Aequidens tetramerus e Hyphessobrycon heterorhabdus poderia ser explicada por três 

hipóteses: 1) as linhagens são muito antigas e teriam acumulado uma alta variação molecular; 

2) o padrão observado poderia ter resultado de erro de identificação taxonômica a partir dos 

caracteres morfológicos e 3) esses grupos poderiam incluir representantes de espécies novas 

ainda desconhecidas da ciência. 

Apesar da metodologia DNA barcoding apresentar uma elevada taxa de acerto 

quando confrontada com o método tradicional baseado em morfologia, divergências entre a 

identificação morfológica e a molecular tem sido observados e são relatados em outros 

trabalhos (Rock et al., 2008; Ortiz, 2010; Lara et al., 2011). 

 Considerando que os peixes de igarapés amazônicos são pouco conhecidos e que 

novas espécies estão sendo descritas a cada ano, grupos cuja taxonomia é bastante discutida, 

tal como Characiformes, devem passar por revisões taxonômicas modernas levando em conta 

a variabilidade molecular (Oliveira et al., 2013). 

As divergências observadas entre as sequencias de Bryconops giacopinii dos 

igarapés São Brás e Branco/Sonrisal sugerem nova revisão na morfologia desses espécimes 

para que ocorra maior certeza na identificação dos mesmos, visto que a partir dos resultados 

apresentados aqui, há grande possibilidade de que as sequências tratam espécies diferentes de 

Bryconops. Da mesma maneira, a similaridade entre as espécies de Aequidens tetramerus com 

as demais sequencias obtidas no genbank e os dois clado formados, sugerem a ocorrência de 

mais de uma espécie. 

 Em H. heterorhabdus, os resultados apresentaram alta separação entre os indivíduos 

analisados, de acordo com os locais onde foram coletados, demonstrando alta variação 

nucleotídica dentro dessa mesma espécie. Os espécimes do São Brás apresentaram ainda 

maior similaridade com a espécie Hemigrammus sp.n. Análises mais detalhadas devem ser 

realizadas nesse grupo, afim de que haja maior certeza se verdadeiramente tratam-se de 

diferentes espécies ou se Hyphessobrycon  heterorhabdus pode ser considerada uma espécie 

com alta variação nucleotídica nos ambientes analisados. 
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Figura 2: Árvore Neighbour-Joining das sequências de COI das 12 espécies obtidas, gerada a 

partir da ferramenta Taxon  IDTtree. As cores indicam diferentes agrupamentos familiares. 



48 
 

 

 

 

Figura 3: Árvore Neighbour-Joining do grupo Bryconops giacopinii comparado com 

espécies congêneres cujas sequencias DNA barcoding foram obtidas do Genbank. Os valores 

nos ramos indicam o suporte de Bootstrap. 

 

 

 

Figura 4: Árvore Neighbour-Joining do grupo Aequidens tetramerus comparado com 

espécies congêneres cujas sequencias DNA barcoding foram obtidas do Genbank. Os valores 

nos ramos indicam o suporte de Bootstrap. 
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O número de espécies e de indivíduos analisados impedem conclusões mais precisas 

e maiores inferências nos grupos analisados, no entanto, servem de base para posteriores 

estudos nesse grupo de animais nos mesmos ou em ambientes similares, visto que, os dados 

aqui apresentados demonstram a riqueza de informações obtidas em ambientes pouco 

analisados. 

O uso de DNA barcoding no estudo da ictiofauna brasileira encontra-se em sua fase 

inicial a partir da implantação da rede BrBOL (www.brbol.org.br). Espera-se que nos 

próximos anos ocorra um rápido avanço do conhecimento sobre a diversidade ictiofaunística 

do Brasil em função da adoção dos métodos baseado em identificação molecular. Para maior 

clareza do status taxonômico dos exemplares aqui relatados nos grupos Bryconops, Aequidens 

e Hyphessobrycon são necessárias à ampliação da base de dados moleculares (DNA barcodes) 

assim como a criteriosa revisão dos caracteres diagnósticos de cada grupo. 

 

Conclusão 

Das espécies analisadas, apenas Bryconops giacopinii, Hyphessobrycon 

heterorhabdus e Aequidens tetramerus não se apresentaram como uma única espécie através 

da identificação molecular por meio do barcoding. Tais espécies necessitam ser averiguadas 

com maior acurácia tanto em sua identificação morfológica quanto em relação às análises 

moleculares, no caso, por meio do barcoding. 

 

Agradecimentos 

Aos amigos do LGBio que auxiliaram na realização deste trabalho. Ao ICMBio pela 

licença concedida (SISBIO 32653-1). Aos colegas do Laboratório de Genética 

UFPA/Bragança e LTBM - INPA. A CAPES pela bolsa de mestrado a MPAS, PPG Recursos 

Naturais da Amazônia/UFOPA (Turma2011). Parte deste trabalho foi subsidiada pelo projeto 

Rede de DNA barcoding da Ictiofauna do Brasil (BrBOL), subprojeto 09. 

 

  

http://www.brbol.org.br/


50 
 

BIBLIOGRAFIA 

 

ABELL, R. et al. (2008). Freshwater Ecoregions of the World: A new Map of Biogeographic 

Units for Freshwater Biodiversity Conservation. BioScience, v. 58(5). 

 

ANJOS, M. B, ZUANON, J. (2007). Sampling effort and fish species richness in small terra 

firme forest streams of central Amazonia. Brasil. Neotropical Ichthyology. V. 5 (1). p. 45-52. 

 

BAYLEY, P.B. & M.PETRERE JR, M. (1989). Amazon Fisheries: Assessment Methods, 

Current Status and Management Options. p.385-398. In: Dodge, D. P. (Ed). Proceedings of 

the International Large River Symposium. Can. Spec. Publ.Fish. Aquat. Sci. 106. 

 

BORISENKO, A.V.; LIM, B.K.; IVANOVA, N.V.; HANNER, R.H.; HEBERT, P.D.N. 

(2007). DNA barcoding in surveys of small mammal communities: a field study in Suriname. 

Molecular Ecology Resources, v 8(3), p. 471–479. 

 

BROWER, A.V.Z. (2006). Problems with DNA barcodes for species delimitation: ‘ten 

species’ of Astraptes fulgerator reassessed (Lepdoptera: Hesperiidae). Systematics and 

Biodiversity, v 4 (2), p. 127-132. 

 

CASTRO, R. M. C. (1999). Evolução da ictiofauna de riachos sul-americanos: padrões gerais 

e possíveis processos causais, p. 139–155. In: CARAMASCHI, E. P.; MAZZONI, R.; 

PERES-NETO, P. R. (Eds.). Ecologia de Peixes de Riachos. Série Oecologia Brasiliensis, v. 

6, Programa de Pós-graduação em Ecologia-Universidade Federal do Rio de Janeiro, Rio de 

Janeiro, Brasil. 

 

GALTIER, N.; NABHOLZ, B.; GLÉMIN, S.; HURST, G.D.D. (2009). Mitochondrial DNA 

as a marker of molecular diversity: a reappraisal. Molecular Ecology, v 18, p. 4541-4550. 

 

HEBERT, P.D.N.; CYWINSKA, A.; BALL, S.L.; DEWAARD, J.R. (2003). Biological 

identifications through DNA barcodes. Philosophical transactions of The Royal Society B. 

v. 270, p 313-321. 

 

HEBERT, P.D.N. et al. (2004). Ten species in one: DNA barcoding reveals cryptic species in 

the neotropical skipper butterfly Astraptes fulgerator. PNAS, v. 101(41), p. 14812-14817. 

 

HICKERSON, M.J.; MEYER, C.P.; MORITZ, C. (2006). DNA Barcoding Will Often Fail to 

Discover New Animal Species over Broad Parameter Space. Syst. Biol., v 55(5), p. 729– 739. 

 

KERR, K.C.R.; STOECKLE, M.Y.; DOVE, C.J.; WEIGT, L.A.; FRANCES, C.M.; 

HEBERT, P.D.N. (2007). Comprehensive DNA barcode coverage of North American birds. 

Molecular Ecology Notes. 

LARA A.; PONCE DE LEÓN, J.L.; RODRIGUEZ, R.; CASANE, D.; CÔTÉ, G.; 

BERNATCHEZ, L.; MACHADO, G. (2010). DNA barcoding of Cuban freshwater fishes: 

evidence for cryptic species and taxonomic conflicts. Molecular Ecology Resources, v 10, p. 

421-430. 



51 
 

LIPSCOMB, D.; PLATNICK, N.; WHEELER, Q. (2003). The intelectual contente of 

taxonomy: a comment on DNA taxonomy. Trends in Ecology and Evolution, v. 18(2). 

 

LOWE-McCONNELL, R.H. (1999). Estudos ecológicos de comunidades de peixes 

tropicais. (A.E.A.M. Vazzoler, A.A. Agostinho & P.T.M. Cunnhingham, trad.). EDUSP. São 

Paulo. 

 

MAXIME. E.L.; LIMA, F.C.T.; ALBERT, J.S. (2011). A new Species of Gymnotus 

(Gymnotiformes: Gymnotidae) from Rio Tiquié in Northern Brazil. Copeia, n
o 

1, p. 77-81. 

 

OLIVEIRA, R. R. de. et al. (2010). Peckoltia compta, a new species of catfish from the 

Brazilian Amazon, rio Tapajós basin (Siluriformes: Loricariidae). Zootaxa, v. 2534, p. 48-56. 

 

ORTIZ, M. F. (2010). Validação do DNA Barcode como identificador de espécies: um 

estudo de ampla amostragem com o gênero Pseudoplatystoma (Siluriformes, 

Pimelodidae) na Amazônia. Originalmente apresentada como dissertação de mestrado, 

INPA. 

 

RATNASINGHAM, S.; & HEBERT, P. (2007). BOLD: The Barcode of Life Data System 

(www.barcoding.life.org). Molecular Ecology Notes. 

 

RIBEIRO, F.R.V.; PEDROZA, W.S.; RAPP PY-DANIEL, L.H. (2011). A new species of 

Nemuroglanis (Siluriformes: Heptapteridae) from the rio Guariba, rio Madeira basin, Brazil. 

Zootaxa, v. 2799, p. 41-48. 

 

ROCK, J. et al. (2008). DNA barcodes of fish of the Scotia Sea, Antarctica indicate priority 

groups for taxonomic and systematics focus. Antarctic Science, v. 20(3), p. 253-262. 

 

STEINKE, D.; ZEMLAK, T. S.; BOUTILLIER, J.A.; HEBERT, P.D.N. (2009). DNA 

barcoding of Pacific Canada’s fishes. Mar Biol. v. 156, p. 2641-2647. 

 

TAMURA, K.; PETERSON, D.; PETERSON, N.; STECHER, G.; NEI, M.; & KUMAR, S. 

(2011). Molecular Evolutionary Genetics Analysis Using Maximum Likelihood, Evolutionary 

Distance, and Maximum Parsimony Method. Molecular Biology and Evolution, v. 28, p. 

2731-2739.  

WARD, R.D.; ZEMLAK, T.S.; INNES, B.H.; LAST, P.R.; HEBERT, P.D.N. (2005). DNA 

barcoding Australia’s fish species. Philosophical transactions of The Royal Society B, v. 

360, p. 1847–1857.  

 

WARD, R.D. et al. (2008). DNA barcoding of shared fish species from the North Atlantic and 

Australia: minimal divergence for most taxa, but Zeus faber and Lepidopus caudatus each 

probably constitute two species. Aquatic Biology. v. 3, p. 71-78. 

 

WARD, R.D.; HANNER, R.; HEBERT, P.D.N. (2009). The campaign to DNA barcode all 

fishes, FISHBOL. Journal of Fish Biology, v. 74, p. 329-356. 

WIEMERS, M.; FIEDLER, K. (2007). Does the DNA barcoding gap exist? — a case study in 

blue butterflies (Lepidoptera: Lycaenidae). Front. Zool. v. 4: 8. 

http://www.barcoding.life.org/


52 
 

 

Material suplementar: Relação das amostras de tecido e voucher espécimes de peixes de 

igarapés da bacia do rio Tapajós associadas a sequencias de DNA barcode depositadas no 

BOLD. 

No. Sample ID Field ID Museum ID Espécies Exact Site 

1 LGB#P-61 Msp 1-5 UFOPA-I-336 Iguanodectes variatus Igarapé Sonrisal 

2 LGB#P-62 Msp 1-15 UFOPA-I-337 Iguanodectes variatus Igarapé UDV 

3 LGB#P-63 Msp 1-8 UFOPA-I-338 Iguanodectes variatus Igarapé Sonrisal 

4 LGB#P-64 Msp 1-9 UFOPA-I-339 Iguanodectes variatus Igarapé Sonrisal 

5 LGB#P-65 Msp 1-14 UFOPA-I-340 Iguanodectes variatus Igarapé UDV 

6 LGB#P-66 Msp 1-19 UFOPA-I-341 Iguanodectes variatus Igarapé UDV 

7 LGB#P-67 Msp 1-3 UFOPA-I-342 Iguanodectes variatus Igarapé Sonrisal 

8 LGB#P-68 Msp 1-10 UFOPA-I-343 Iguanodectes variatus Igarapé Sonrisal 

9 LGB#P-69 Msp 1-11 UFOPA-I-344 Iguanodectes variatus Igarapé Sonrisal 

10 LGB#P-70 Msp 1-13 UFOPA-I-345 Iguanodectes variatus Igarapé UDV 

11 LGB#P-71 Msp1-18 UFOPA-I-346 Iguanodectes variatus Igarapé UDV 

12 LGB#P-72 Msp 1-2 UFOPA-I-347 Iguanodectes variatus Igarapé Sonrisal 

13 LGB#P-73 Msp 1-4 UFOPA-I-348 Iguanodectes variatus Igarapé Sonrisal 

14 LGB#P-74 Msp 1-12 UFOPA-I-349 Iguanodectes variatus Igarapé UDV 

15 LGB#P-75 Msp 3-11 UFOPA-I-350 Bryconops giacopinii Igarapé Sonrisal 

16 LGB#P-76 Msp 3-2 UFOPA-I-351 Bryconops giacopinii Igarapé Sonrisal 

17 LGB#P-77 Msp 3-4 UFOPA-I-352 Bryconops giacopinii Igarapé Sonrisal 

18 LGB#P-78 Msp 3-7 UFOPA-I-353 Bryconops giacopinii Igarapé Sonrisal 

19 LGB#P-79 Msp 3-8 UFOPA-I-354 Bryconops giacopinii Igarapé Sonrisal 

20 LGB#P-80 Msp 3-1 UFOPA-I-355 Bryconops giacopinii Igarapé Sonrisal 

21 LGB#P-81 Msp 3-3 UFOPA-I-356 Bryconops giacopinii Igarapé Sonrisal 

22 LGB#P-82 Msp 3-9 UFOPA-I-357 Bryconops giacopinii Igarapé Sonrisal 

23 LGB#P-83 Msp 3-14 UFOPA-I-358 Bryconops giacopinii Igarapé São Brás 

24 LGB#P-84 Msp 3-15 UFOPA-I-359 Bryconops giacopinii Igarapé São Brás 

25 LGB#P-85 Msp 3-13 UFOPA-I-360 Bryconops giacopinii Igarapé São Brás 

26 LGB#P-86 Msp 3-12 UFOPA-I-361 Bryconops giacopinii Igarapé Branco 

27 LGB#P-87 Msp 4-1 UFOPA-I-362 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé Sonrisal 

28 LGB#P-88 Msp 4-34 UFOPA-I-363 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé Branco 

29 LGB#P-89 Msp 4-40 UFOPA-I-364 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé Branco 

30 LGB#P-90 Msp 4-17 UFOPA-I-365 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé UDV 

31 LGB#P-91 Msp 4-26 UFOPA-I-366 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé São Brás 

32 LGB#P-92 Msp 4-27 UFOPA-I-367 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé São Brás 

33 LGB#P-93 Msp 4-39 UFOPA-I-368 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé Branco 

34 LGB#P-94 Msp 4-2 UFOPA-I-369 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé Sonrisal 

35 LGB#P-95 Msp 4-32 UFOPA-I-370 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé Branco 

36 LGB#P-96 Msp 4-7 UFOPA-I-371 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé Sonrisal 

37 LGB#P-97 Msp 4-36 UFOPA-I-372 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé Branco 

38 LGB#P-98 Msp 4-9 UFOPA-I-373 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé Sonrisal 

39 LGB#P-99 Msp 4-20 UFOPA-I-374 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé UDV 

40 LGB#P-100 Msp 4-33 UFOPA-I-375 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé Branco 
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41 LGB#P-101 Msp 4-35 UFOPA-I-376 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé Branco 

42 LGB#P-102 Msp 4-41 UFOPA-I-377 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé Branco 

43 LGB#P-103 Msp 4-42 UFOPA-I-378 Hyphessobrycon heterorhabdus Igarapé Branco 

44 LGB#P-104 Msp 5-20 UFOPA-I-379 Copella nigrofasciata Igarapé UDV 

45 LGB#P-105 Msp 5-13 UFOPA-I-380 Copella nigrofasciata Igarapé UDV 

46 LGB#P-106 Msp 5-27 UFOPA-I-381 Copella nigrofasciata Igarapé São Brás 

47 LGB#P-107 Msp 5-15 UFOPA-I-382 Copella nigrofasciata Igarapé UDV 

48 LGB#P-108 Msp 5-14 UFOPA-I-383 Copella nigrofasciata Igarapé UDV 

49 LGB#P-109 Msp 6-9 UFOPA-I-384 Apistogramma hippolytae Igarapé Sonrisal 

50 LGB#P-110 Msp 6-10 UFOPA-I-385 Apistogramma hippolytae Igarapé Sonrisal 

51 LGB#P-111 Msp 8-3 UFOPA-I-386 Microsternarchus bilineatus Igarapé Sonrisal 

52 LGB#P-112 Msp 8-4 UFOPA-I-387 Microsternarchus bilineatus Igarapé Sonrisal 

53 LGB#P-113 Msp 8-2 UFOPA-I-388 Microsternarchus bilineatus Igarapé Sonrisal 

54 LGB#P-114 Msp 10-11 UFOPA-I-389 Aequidens tetramerus Igarapé UDV 

55 LGB#P-115 Msp 10-20 UFOPA-I-390 Aequidens tetramerus Igarapé Branco 

56 LGB#P-116  Msp10-3 UFOPA-I-391 Aequidens tetramerus Igarapé Sonrisal 

57 LGB#P-117 Msp 10-4 UFOPA-I-392 Aequidens tetramerus Igarapé Sonrisal 

58 LGB#P-118 Msp 16-11 UFOPA-I-393 Otocinclus vitatus Igarapé São Brás 

59 LGB#P-119 Msp 16-6 UFOPA-I-394 Otocinclus vitatus Igarapé São Brás 

60 LGB#P-120 Msp 27-2 UFOPA-I-395 Hemigrammus sp.n. Igarapé Branco 

61 LGB#P-121 Msp 30-2 UFOPA-I-396 Gymnotus coropinae Igarapé Branco 

62 LGB#P-122 Msp 30-1 UFOPA-I-397 Gymnotus coropinae Igarapé Branco 

63 LGB#P-123 Msp 15-1 UFOPA-I-398 Gymnorhamphichthys petiti Igarapé Branco 

64 LGB#P-124 IGB-1 UFOPA-I-399 Hoplias malabaricus Igarapé Branco 

65 LGB#P-125 IGB-2 UFOPA-I-400 Hoplias malabaricus Igarapé Branco 

66 LGB#P-126 IGB-3 UFOPA-I-401 Hoplias malabaricus Igarapé Branco 

67 LGB#P-127 IGB-4 UFOPA-I-402 Hoplias malabaricus Igarapé Branco 

68 LGB#P-128 IGB-5 UFOPA-I-403 Hoplias malabaricus Igarapé Branco 

69 LGB#P-129 IGB-6 UFOPA-I-404 Hoplias malabaricus Igarapé Branco 
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2. SÍNTESE INTEGRADORA 

 

O estudo de ecossistemas amazônicos é tido como prioritário para o conhecimento e 

conservação da biodiversidade. A quantidade de informações disponíveis atualmente sobre tal 

região ainda é considerada pequena dada a grande extensão territorial que a Amazônia possui 

e a heterogeneidade dos diversos ambientes ali encontrados. Os peixes são o maior grupo de 

vertebrados existentes, com grande dispersão nos mais variados ambientes e constituem uma 

das principais fontes de alimentação e renda de parte da população da Amazônia. O que torna 

imprescindível o estudo desse grupo altamente abundante e diversificado. 

No presente estudo verificou-se que a fauna de peixes em igarapés da região de 

Santarém, no baixo rio Tapajós é diversificada com mais de 20 espécies representativas de 6 

ordens, 14 famílias e 20 gêneros. Esse componente da biodiversidade ainda é pouco estudado 

e à medida que os ecossistemas de igarapés vêm sendo alterados por diferentes fatores 

antrópicos as populações de peixes tornam-se vulneráveis aos processos de modificação da 

paisagem e processos demográficos/genéticos que podem comprometer a conservação das 

espécies. 

Entre as doze espécies analisados por DNA barcoding verificou-se que em três 

grupos (Aequidens, Bryconops e Hyphessobrycon) surgiram dúvidas em relação a 

identificação taxonômica clássica baseada na morfologia. As medidas de distancias genéticas 

intraespecíficas sugerem a possibilidade de diversidade críptica nesses grupos. Estudos 

adicionais são necessários para melhor caracterizar a taxonomia desses grupos. Nove das 12 

espécies analisadas tiveram suas sequencias de DNA barcoding depositadas pela primeira vez 

em repositório público (www.boldsystems.org) com acesso livre, dessa forma contribuindo 

para avançar os esforços empreendidos no conhecimento da diversidade molecular dos peixes 

amazônicos. 

Considerando a imensa malha hídrica representada pelos igarapés da Amazônia e a 

susceptibilidade desses ecossistemas frente aos processos de perturbação ambiental 

recomenda-se fortemente a continuidade de pesquisas dessa natureza, com o foco na 

diversidade taxonômica e molecular da ictiofauna de igarapés. 

  

http://www.boldsystems.org/
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