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Resumo 

A bacia do Rio Madeira abriga uma das ictiofaunas de peixes de água doce mais 

ricas do planeta, exercendo papel central na manutenção de populações de peixes 

migradores de elevada importância ecológica e econômica. No entanto, essa diversidade 

tem apresentado acentuados declínios, sobretudo em decorrência da construção de 

barragens, que alteram drasticamente a conectividade do sistema aquático e impactam as 

rotas migratórias, afetando as estratégias reprodutivas, a dinâmica populacional e a 

estrutura das comunidades de peixes. Diante desse cenário, torna-se essencial o 

monitoramento e a caracterização dessas alterações. O uso de ferramentas moleculares, 

como o DNA metabarcoding, tem se mostrado promissor para superar limitações dos 

métodos tradicionais baseados em captura, permitindo identificar padrões de riqueza, 

abundância e dispersão larval mesmo em regiões de difícil acesso ou elevada diversidade. 

No presente estudo, a aplicação dessa técnica em organismos ictioplanctônicos de áreas 

sob forte influência de barramentos permitiu a identificação de 35 espécies, embora tenha 

sido observada baixa captura de ovos e larvas nas áreas amostradas, especialmente de 

grandes migradores. A análise morfológica identificou uma ordem, três gêneros e quatro 

espécies exclusivos, enquanto o DNA metabarcoding detectou três ordens, nove famílias, 

52 gêneros e 32 espécies não registradas pela abordagem morfológica. A composição do 

ictioplâncton apresentou variação espacial entre os trechos amostrados, com o 

reservatório exibindo alteração significativa na composição das espécies. Observou-se 

ainda redução progressiva da riqueza e da diversidade taxonômica em direção ao 

reservatório, cuja comunidade foi dominada pela família Pimelodidae. Em conjunto, os 

resultados indicam que os impactos das hidrelétricas, aliados às mudanças no regime 

hidrológico, estão associados a modificações relevantes na estrutura das comunidades 

ictioplanctônicas do trecho estudado. 

 

Palavras-chave: Bacia Amazônica, Ictioplâncton, Migração de peixes, Represamentos. 



Abstract 

The Madeira River basin harbors one of the richest ichthyofaunas on the planet, 

playing a central role in sustaining populations of migratory fishes of high ecological and 

economic importance. However, this diversity has experienced marked declines, mainly 

as a result of dam construction, which drastically alters aquatic connectivity and disrupts 

migratory routes, affecting reproductive strategies, population dynamics, and the 

structure of fish communities. In this context, monitoring and characterizing these 

changes are essential. The use of molecular tools, such as DNA metabarcoding, has 

proven promising in overcoming limitations of traditional methods, allowing the 

identification of patterns of richness, abundance, and larval dispersal even in regions of 

difficult access or high biodiversity. In the present study, the application of this technique 

to ichthyoplankton organisms under strong dam influence allowed the identification of 

35 species, although low capture rates of eggs and larvae were observed in the sampled 

areas, particularly for large migratory species. Morphological analysis identified one 

order and three exclusive genera, whereas DNA metabarcoding detected three orders, 

nine families, 52 genera, and 32 species not recorded by the morphological approach. The 

composition of the ichthyoplankton showed spatial variation among the sampled river 

sections, with the reservoir exhibiting a significant alteration in species composition. A 

progressive reduction in taxonomic richness and diversity toward the reservoir was also 

observed, where the community was dominated by the family Pimelodidae. Overall, the 

results indicate that the impacts of hydropower dams, combined with changes in the 

hydrological regime, are associated with relevant modifications in the structure of 

ichthyoplankton communities in the studied river stretch. 

 

 

 

Keywords: Amazon Basin, Dams, Fish migration, Ichthyoplankton. 
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1. Introdução 

 

A América do Sul possui a fauna de peixes de água doce e marinha mais diversa 

do mundo, com cerca de 9.100 espécies descritas. Somente a ictiofauna dulcícola abriga 

cerca de 6,080 espécies, com estimativas de diversidade total provável entre 8.000 e 9.000 

espécies (Reis et al., 2016; Dagosta & de Pinna 2019; Albert et al., 2020). Nesse cenário, 

o Brasil destaca-se por abrigar uma grande diversidade e riqueza de peixes de água doce, 

sendo encontradas 3.148 espécies (ICMBio, 2018). Considerada um dos maiores hotspots 

de biodiversidade do planeta, a bacia Amazônica abrange mais de 6 milhões de km² e 

corresponde a cerca de 16% a 18% da descarga mundial de água doce (Meade et al., 1985; 

Filizola e Guyot, 2009). Nessa região, concentram-se mais de 2.400 espécies de peixes, 

das quais aproximadamente 1.696 espécies são consideradas endêmicas (Dagosta e De 

Pinna 2019; Jézéquel et al., 2020a,b; Jenkins et al., 2025). 

Dentre os diversos cursos d’água da região, a bacia do Rio Madeira destaca-se por 

sua excepcional diversidade, sendo descritas 1.000 espécies de peixes, conforme 

levantamentos nas regiões baixa, média e principais tributários em território brasileiro 

(Perin et al., 2007; Pedroza et al., 2012; Queiroz et al., 2013a,b; Costa et 

al., 2017; Anjos et al., 2019; Oliveira et al., 2020). Com uma área total de drenagem de 

aproximadamente 1.370.000 km², representando mais de 20% de toda a bacia amazônica, 

o Rio Madeira atravessa três países, sendo 50% dessa área localizada no Brasil, 43% na 

Bolívia e 7% no Peru (Barthem & Goulding, 2007). Essa vasta extensão e diversidade 

contribuem para que os peixes amazônicos sejam reconhecidos como grupos-chave para 

o equilíbrio ecológico regional, desempenhando funções essenciais tanto nos 

ecossistemas aquáticos quanto na subsistência das populações locais (Junk et al., 2011; 

Tedesco et al., 2017; Moraes et al., 2021). 

No que tange aos peixes migratórios, destaca-se seu papel como predadores de 

topo, engenheiros ecológicos e dispersores de sementes, participando de fluxos críticos 

de energia e nutrientes entre os componentes do ecossistema (Duponchelle et al., 2021). 

A redução dessas populações pode resultar em cascatas tróficas significativas, 

comprometendo a estabilidade e o funcionamento das redes alimentares aquáticas da 

região (Myers et al., 2007; Heithaus et al., 2008; Estes et al., 2011). 

As principais ordens de peixes na Amazônia estão centradas nos Ostariophysi 

(Characiformes, Gymnotiformes e Siluriformes), conforme descrito por Dagosta e De 

Pinna (2019) e também evidenciado por Jézéquel et al. (2020a). Os padrões para a 

https://www.scielo.br/j/paz/a/Ls4Y5WLZ75v5MLhQs66Zmwp/#B33_ref
https://esajournals.onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1002/fee.2868#fee2868-bib-0014
https://www.scielo.br/j/paz/a/Ls4Y5WLZ75v5MLhQs66Zmwp/#B15_ref
https://www.scielo.br/j/paz/a/Ls4Y5WLZ75v5MLhQs66Zmwp/#B29_ref
https://www.scielo.br/j/paz/a/Ls4Y5WLZ75v5MLhQs66Zmwp/#B28_ref
https://www.scielo.br/j/paz/a/Ls4Y5WLZ75v5MLhQs66Zmwp/#B30_ref
https://www.scielo.br/j/paz/a/Ls4Y5WLZ75v5MLhQs66Zmwp/#B9_ref
https://www.scielo.br/j/paz/a/Ls4Y5WLZ75v5MLhQs66Zmwp/#B9_ref
https://www.scielo.br/j/paz/a/Ls4Y5WLZ75v5MLhQs66Zmwp/#B2_ref
https://www.scielo.br/j/paz/a/Ls4Y5WLZ75v5MLhQs66Zmwp/#B27_ref
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Amazônia e a região Neotropical propostos por Lowe-McConnell (1999) e Reis et al. 

(2003) destacam Characiformes e Siluriformes como as principais ordens. Além disso, as 

espécies migratórias dessas ordens têm grande importância histórica, cultural e 

nutricional, representando cerca de 83% das capturas comerciais anuais da bacia 

(Goulding et al., 2019). Os peixes migradores podem ser classificados em curta, média e 

longa distância, conforme a escala de seus deslocamentos ao longo do ciclo de vida. 

Migradores de curta distância realizam movimentos locais entre habitats próximos; os de 

média distância conectam diferentes trechos do rio; e os de longa distância percorrem 

grandes extensões da bacia, frequentemente ao longo de milhares de quilômetros 

(Duponchelle et al., 2021). 

Embora os peixes apresentem grande relevância no cenário ecológico e econômico, 

parte considerável desta diversidade se encontra sob algum grau de ameaça. A estrutura 

linear e hierárquica dos rios limita o movimento dos peixes de água doce, tornando suas 

rotas migratórias altamente vulneráveis a obstáculos antrópicos (Dudgeon et al., 2006). 

Assim, os principais riscos aos peixes de água doce da Amazônia são semelhantes aos 

que afetam a biodiversidade aquática global: sobrepesca, alterações no fluxo e nos 

habitats causadas por hidrelétricas, desmatamento e mudanças climáticas (Xenopoulos et 

al., 2005; Dudgeon et al., 2006; Barletta et al., 2010; Carpenter, Stanley, & Zanden, 2011; 

Agostinho et al., 2016; Carolina et al., 2016). 

Atualmente, existem cerca de 434 hidrelétricas operando ou em construção na bacia 

amazônica, com mais 463 previstas para as próximas décadas, o que intensifica a 

fragmentação dos habitats aquáticos (Caldas et al., 2023). Esse tipo de empreendimento 

impacta a biodiversidade regional ao alterar a conectividade dos ecossistemas, 

provocando extinções locais e em larga escala, particularmente de espécies migratórias 

que não se adaptam às condições dos reservatórios (Freeman et al., 2003). Além da 

interrupção das rotas migratórias, as barragens afetam áreas essenciais para desova e 

berçários, influenciando negativamente a diversidade local e a dinâmica das populações 

(Bailly et al., 2008; Freitas et al., 2012; Hurd et al., 2016; McIntyre et al., 2016). Apesar 

dos investimentos em dispositivos como escadas para peixes, esses mecanismos têm 

apresentado baixa eficiência na restauração das rotas migratórias e na garantia do 

recrutamento populacional, tanto rio acima como rio abaixo (Agostinho et al., 2007; Lira 

et al., 2017; Hauser, 2018; Hauser et al., 2019; Hahn et al., 2022). 

Barreiras naturais, como as cachoeiras Jirau e Teotônio, no Rio Madeira, 

historicamente funcionaram como filtros ecológicos, promovendo a deriva seletiva de 
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ovos e larvas a jusante, além do movimento dos peixes a montante, mantendo o fluxo 

gênico de diversas espécies comercialmente importantes (Farias et al., 2010). Contudo, a 

submersão dessas quedas para a construção dos reservatórios de Santo Antônio e Jirau 

resultou na homogeneização ambiental, no aumento de táxons bentopelágicos e na 

invasão de espécies anteriormente ausentes (Torrente-Vilara et al., 2011; Cella-Ribeiro et 

al., 2013). Esses impactos são especialmente graves para peixes migratórios de longa 

distância, como evidenciado em pesquisas realizadas tanto abaixo quanto acima das 

barragens (Agostinho et al., 2016; Van Damme et al., 2019; Santos et al., 2020). 

Frente a este cenário, torna-se fundamental realizar estudos que integrem informações 

sobre a biologia reprodutiva dos peixes migratórios, incluindo a identificação de áreas e 

períodos reprodutivos preferenciais, rotas migratórias e indicadores do sucesso no 

recrutamento (Hempel, 1973; Baumgartner et al., 2004; Bialetzki et al., 2005). Sabe-se 

que essas espécies potamódromas de longa distância realizam migrações longitudinais 

em um gradiente montante-jusante, sincronizadas com o ciclo hidrológico sazonal, 

especialmente o “pulso de inundação” dos rios amazônicos durante o período chuvoso, 

que condiciona seus comportamentos reprodutivos e alimentares (Junk et al., 1989). A 

literatura indica que a desova ocorre principalmente nos trechos superiores dos rios, 

concentrando os ovos, enquanto os trechos inferiores e as planícies alagadas funcionam 

como berçários essenciais para o desenvolvimento das larvas e juvenis, assegurando a 

sobrevivência das populações migratórias (Ribeiro, 1983; Ribeiro & Petrere, 1990; Lima 

& Araujo-Lima, 2004). Essa relação espacial e temporal da reprodução está estreitamente 

associada à flutuação do nível d’água e à disponibilidade alimentar, fatores que favorecem 

o sucesso reprodutivo e o recrutamento natural das espécies (Goulding, 1980; Menezes

& Vazzoler, 1992; Junk & Robertson, 1997). 

https://link.springer.com/article/10.1007/s10750-016-2738-2#ref-CR29
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