
 

 

 

 

 

 

 

RESSALVA 

 

 

 

Atendendo solicitação do(a) autor(a), o texto completo 
deste documento será disponibilizado somente a partir de 

26/02/2028. 

 



 

 

0 

 

 
 

UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA 

INSTITUTO DE BIOCIÊNCIAS DE BOTUCATU 

 

 

 

 

 

 

Variação genética e história populacional da raia Potamotrygon 

leopoldi (Chondrichthyes: Potamotrygonidae) endêmica da bacia do 

Rio Xingu, com base em marcadores genéticos moleculares 
 

 

 

 

 

 

Giovana da Silva Ribeiro 

 

 

 

 

 

 

 

 

Botucatu, SP 

2026 



 

 

 

 

 

 

UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA 

INSTITUTO DE BIOCIÊNCIAS DE BOTUCATU 

 

Programa de Pós-Graduação em Ciências Biológicas (Zoologia) 

Departamento de Biologia Estrutural e Funcional 

Laboratório de Biologia e Genética de Peixes 

 

 

Variação genética e história populacional da raia Potamotrygon 

leopoldi (Chondrichthyes: Potamotrygonidae) endêmica da bacia do 

Rio Xingu, com base em marcadores genéticos moleculares 
 

 

Discente: Me. Giovana da Silva Ribeiro 

Orientadora: Dra. Vanessa Paes da Cruz 

 

 

 

Tese apresentada ao Programa de Pós-Graduação 

em Ciências Biológicas (Zoologia) do Instituto 

de Biociências de Botucatu, Universidade 

Estadual Paulista “Júlio de Mesquita Filho”, 

como parte dos requisitos para a obtenção do 

título de Doutora em Ciências Biológicas 

(Zoologia).  

 

 

 

Botucatu, SP 

2026 



R484v
Ribeiro, Giovana da Silva

    Variação genética e história populacional da raia Potamotrygon

leopoldi (Chondrichthyes: Potamotrygonidae) endêmica da bacia do

Rio Xingu, com base em marcadores genéticos moleculares / Giovana

da Silva Ribeiro. -- Botucatu, 2026

    59 p. : tabs., fotos, mapas

    Tese (doutorado) - Universidade Estadual Paulista (UNESP),

Instituto de Biociências, Botucatu

    Orientadora: Vanessa Paes da Cruz

    1. Conservação. 2. Elasmobrânquios. 3. Genetica. 4. SNPs. I.

Título.

Sistema de geração automática de fichas catalográficas da Unesp. Dados fornecidos pelo autor(a).



UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA

Câmpus de Botucatu

TÍTULO DA TESE: Variação genética e história populacional da raia Potamotrygon leopoldi
(Chondrichthyes:  Potamotrygonidae)  endêmica  da  bacia  do  Rio  Xingu,  com  base  em
marcadores  genéticos  moleculares

CERTIFICADO DE APROVAÇÃO

AUTORA: GIOVANA DA SILVA RIBEIRO
ORIENTADORA: VANESSA PAES DA CRUZORIENTADOR DE MOBILIDADE: MANUEL VERA
RODRÍGUEZ (Internacional)

Aprovada como parte das exigências para obtenção do Título de Doutora em Ciências
Biológicas (Zoologia), pela Comissão Examinadora:

Profª. Drª. VANESSA PAES DA CRUZ (Participaçao  Presencial)
Departamento de biologia estrutural e funcional / Instituto de Biociências - UNESP Botucatu

Profa. Dra. DANIELA CRISTINA FERREIRA (Participaçao  Presencial)
Instituto de Biociências / Universidade Federal de Mato Grosso - UFMT

Prof. Dr. CLAUDIO DE OLIVEIRA (Participaçao  Presencial)
Departamento de Biologia Estrutural e Funcional / Instituto de Biociências - UNESP Botucatu

Prof. Dr. FABIO PORTO FORESTI (Participaçao  Presencial)
Departamento de Ciências Biológicas / Faculdade de Ciências - UNESP Bauru

Pesquisador VITO ANTONIO MASTROCHIRICO FILHO (Participaçao  Presencial)
Equipe Aquagenômica / Embrapa Pesca e Aquicultura

Botucatu, 26 de fevereiro de 2026.

Instituto de Biociências - Câmpus de Botucatu
Rua Doutor Antonio Celso Wagner Zanin, s/nº, 18618689

https://www.ibb.unesp.br/#!/ensino/pos-graduacao/programas-stricto-sensu/ciencias-biologicas-zoologia/ - CNPJ: 48031918002259.

WillianGabrielMirand
Willian ICPEDU



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Dedico a todos que são resistência e mantêm-se desenvolvendo educação e ciência no Brasil.  

É muito bom ser latina. 



 

 

Agradecimentos 

Eu continuo agradecendo à minha família, mais que especialmente à minha mãe (Simone) 

e à minha vó (Eugênia), que sempre me apoiaram, me deram forças e me mantiveram 

firme no caminho. Sem vocês ao meu lado, eu não teria concluído nem o primeiro 

semestre da Biologia, então dedico a vocês essa conquista. 

À minha orientadora e amiga, Vanessa, pela infinita disponibilidade, por todo o tempo 

despendido e por todos os momentos até aqui, de aprendizados e muitos ensinamentos. 

Agradeço por me estimular e por ser um exemplo de como ser uma cientista. 

Ao Professor Fausto, pela confiança e suporte desde o princípio, por todos os ricos 

ensinamentos e pelos conselhos que levarei para a vida. Muito obrigada por estar presente 

na minha jornada científica e por todo o carinho depositado. Seus ensinamentos sempre 

serão eternos. Ao professor Claudio, que se mostra paciente com todos e se faz sempre 

presente, agregando seu conhecimento independentemente do tamanho da nossa dúvida, 

o meu muito obrigada por fazer parte da minha jornada científica. 

À Patricia Charvet, agradeço a colaboração e por toda dedicação. Durante esse período 

tivemos conversas muito enriquecedoras, as quais, com toda certeza, levarei para toda a 

vida. 

Aos companheiros do LBGP, especialmente aos amigos que me fortaleceram, me 

impulsionaram e me levantaram todas as vezes que precisei, Bia B., Bia D., Gabi Omura, 

Helo, Lucas (Canarinho); aos meus amigos da “eterna equipe dos IC’s”, Bruno e Pablito, 

que esteve comigo na minha maior jornada profissional e pessoal, morar com você na 

Espanha foi muito massa; às minhas amigas do “Mi Jay e amigas”, Naná e Sil, que mesmo 

distantes seguimos unidas; à AnaJu, sempre presente e atuante; à minha amiga que ao 

longo dos anos se tornou minha irmã, May; e ao meu amigo da vida inteira, Ri. 

Agradezo as miñas estadías en España, unha experiencia extremadamente enriquecedora, 

principalmente por permitirme coñecer persoas tan marabillosas. Agradezo enormemente 

aos profesores Manuel e Paulino, que me acolleron, puxeron á miña disposición tempo e 

coñecemento, e foron xenerosos durante os períodos nos que me recibiron. O meu 

agradecemento especial tamén para Soni e Moni, polo seu cariño, coidado e hospitalidade, 

que me fixeron sentir coma na casa. Agradezo tamén a Chiclana pola disposición para 

ensinar, pola paciencia dedicada e por todo o coñecemento compartido. Ao persoal do 

laboratorio Marina, Pablo Hurzos, Oscar, Amanda e Fernando, agradézolles a 

convivencia diaria, as risas e os xantares compartidos. Aos amigos brasileiros que ficaram 

para a vida, Tábata e Gabriel, obrigada por tanto. 

Por fim, agradeço aos funcionários da UNESP Botucatu, ao Programa de Pós-Graduação 

em Ciências Biológicas (Zoologia) da UNESP de Botucatu, à Coordenação de 

Aperfeiçoamento de Pessoal de Nível Superior (CAPES) e ao Conselho Nacional de 

Desenvolvimento Científico e Tecnológico (CNPq), pelo apoio financeiro concedido por 

meio de bolsas de estudo (CAPES nº 88887.696130/2022-00) e mobilidade internacional 

(CAPES-PRINT nº 88887.899734/2023-00 e CNPq nº 201055/2025-2), que tornaram 

possível a realização do meu doutorado.  



 

 

Resumo 

A bacia do rio Xingu, um dos principais tributários do rio Amazonas, abriga elevada 

biodiversidade aquática, atualmente sujeita a pressões antrópicas crescentes, incluindo 

superexploração pesqueira e alterações hidrológicas associadas à Usina Hidrelétrica de 

Belo Monte. Entre as espécies afetadas destaca-se a raia endêmica Potamotrygon 

leopoldi, classificada como “Vulnerável” e incluída no Apêndice II da CITES devido à 

intensa exploração pelo comércio ornamental. Este estudo teve como objetivo investigar 

a variabilidade genética e a história demográfica de P. leopoldi por meio de uma 

abordagem integrativa, combinando marcadores mitocondriais (COI) e genômicos 

(SNPs). Os resultados mitocondriais indicaram diversidade haplotípica moderada (Hd = 

0,624 ± 0,046) e baixa diversidade nucleotídica (π = 0,00150 ± 0,00015), com rede 

haplotípica em padrão estrelado compatível com expansão populacional recente após 

possível gargalo genético. A Análise de Variância Molecular (AMOVA) revelou que 

parcela substancial da variação genética ocorre entre populações (45,59%), indicando 

forte estruturação espacial entre Altamira e São Félix do Xingu, corroborada por índice 

de fixação elevado (FST = 0,45588). Após filtragem e processamento bioinformático, foi 

obtido um painel de 8.061 SNPs. Em contraste com os resultados mitocondriais, a análise 

nuclear evidenciou estabilidade da diversidade genética ao longo da escala temporal 

comparando amostras de 2003–2005 e 2021. Coeficientes de endogamia negativos (Fis 

médio entre −0,0261 e −0,0451) e manutenção da heterozigosidade indicam ausência de 

inbreeding detectável e manutenção da variabilidade nuclear, mesmo sob pressões 

ambientais e pesca seletiva associada a morfotipos. O índice de diferenciação temporal 

genômica foi baixo (FST = 0,0017), e análises de estrutura identificaram dois 

agrupamentos principais com fluxo gênico parcial, consistentes com a divergência 

fenotípica observada na espécie. Conclui-se que P. leopoldi apresenta dinâmica 

populacional complexa, na qual estruturação espacial e diferenciação morfológica 

coexistem com conectividade genética suficiente para preservar a variabilidade 

genômica. Esses resultados fornecem subsídios para estratégias de manejo e conservação, 

ressaltando a importância da manutenção da conectividade hidrológica no rio Xingu para 

a persistência da espécie em longo prazo. 



 

 

Abstract 

The Xingu River basin, one of the main tributaries of the Amazon River, harbors high 

aquatic biodiversity that is currently subject to increasing anthropogenic pressures, 

including overexploitation by fisheries and hydrological alterations associated with the 

Belo Monte Hydroelectric Dam. Among the affected species is the endemic freshwater 

stingray Potamotrygon leopoldi, classified as “Vulnerable” and listed in Appendix II of 

CITES due to intense exploitation for the ornamental trade. This study aimed to 

investigate the genetic variability and demographic history of P. leopoldi through an 

integrative approach combining mitochondrial (COI) and genomic (SNP) markers. 

Mitochondrial results indicated moderate haplotype diversity (Hd = 0.624 ± 0.046) and 

low nucleotide diversity (π = 0.00150 ± 0.00015), with a star-like haplotype network 

consistent with recent population expansion following a possible genetic bottleneck. 

Analysis of Molecular Variance (AMOVA) revealed that a substantial portion of genetic 

variation occurs among populations (45.59%), indicating strong spatial genetic 

structuring between Altamira and São Félix do Xingu, supported by a high fixation index 

(FST = 0.45588). After filtering and bioinformatic processing, a panel of 8,061 SNPs was 

obtained. In contrast to mitochondrial findings, nuclear genomic analyses indicated 

stability in genetic diversity across a temporal scale comparing samples from 2003–2005 

and 2021. Negative inbreeding coefficients (mean Fis ranging from −0.0261 to −0.0451) 

and maintained heterozygosity indicate no detectable inbreeding and preservation of 

nuclear variability despite environmental impacts and selective harvesting of specific 

morphotypes. Temporal genomic differentiation was low (FST = 0.0017), and structure 

analyses identified two main clusters with partial gene flow, consistent with phenotypic 

divergence observed in the species. We conclude that P. leopoldi exhibits complex 

population dynamics in which spatial structuring and morphological differentiation 

coexist with sufficient genetic connectivity to maintain genomic diversity. These findings 

provide support for management and conservation strategies and highlight the importance 

of preserving hydrological connectivity in the Xingu River to ensure long-term species 

persistence. 
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1   Introdução 

1.1 Elasmobranchii 

 A Classe Chondrichthyes é caracterizada por peixes de esqueleto cartilaginoso, 

dentre os quais podem ser listados os tubarões e as raias, que fazem parte da Subclasse 

Elasmobranchii (Bigelow & Schroeder, 1953; Nelson, 1994; Compagno, 2005). Ao longo 

da sua história evolutiva, os elasmobrânquios já sobreviveram a cinco extinções em massa 

e são considerados um dos grupos mais antigos viventes na atualidade, com cerca de 420 

milhões de anos (Cappetta, 1987; Sibert & Rubin, 2021; Gayford & Jambura, 2025). Com 

isso, alcançaram os mais diferentes nichos aquáticos, encontrando-se distribuídos em 

ambientes marinhos, estuarinos e dulcícolas (Pimiento et al., 2020; Dedman et al., 2024). 

 O grupo Elasmobranchii é representado atualmente por cerca de 1.261 espécies 

válidas, sendo descritas 565 de tubarões e 696 de raias (Pollerspöck & Straube, 2026). 

Este grupo apresenta aspectos biológicos únicos, sendo organismos k-estrategistas 

(Stevens et al., 2000) que apresentam como características gerais maturidade sexual tardia 

(Thorson et al., 1983), um período de gestação longo (Sheldon et al., 2018) e poucos 

filhotes por prole (Remya et al., 2025). Essas características implicam em maior 

sensibilidade desses organismos às ações antrópicas (Simões, 2020), que podem 

influenciar nas taxas de manutenção das espécies ao longo do tempo, uma vez que 

apresentam atualmente níveis de ameaça superiores aos observados em peixes marinhos 

e dulcícolas (Dulvy et al., 2024). 

De acordo com a International Union for Conservation of Nature (IUCN), mais 

de um terço de todas as espécies de tubarões e raias estão globalmente ameaçadas de 

extinção, tornando-os o segundo grupo de vertebrados mais ameaçado da atualidade. A 

sobrepesca (incluindo a captura acidental) é a principal causa deste declínio, afetando 

99,6% das espécies ameaçadas (Dulvy et al., 2021; IUCN, 2024). Em resposta, um 

relatório global recente identificou mais de 750 Áreas Importantes para Tubarões e Raias 

(ISRAs), fornecendo uma ferramenta científica para guiar a conservação de habitats 

críticos para a sobrevivência do grupo (Jabado, 2025). 

Especificamente no Brasil, segundo o Plano de Ação Nacional para a Conservação 

dos Tubarões e Raias (PAN Tubarões), são indicados registros da ocorrência de 203 

espécies, que habitam tanto o ambiente marinho como de água doce (Kotas et al., 2023). 
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Dentro da ordem Myliobatiformes, encontramos a família Potamotrygonidae é 

composta por duas subfamílias: Styracurinae e Potamotrygoninae. A subfamília 

Styracurinae inclui raias marinhas do gênero Styracura, com apenas duas espécies 

descritas (Carvalho, Loboda & da Silva, 2016; Carvalho et al., 2016a; Fontenelle et al., 

2017; Pollerspöck & Straube, 2026). Enquanto a subfamília Potamotrygoninae constitui 

um grupo monofilético de raias totalmente adaptadas ao ambiente dulcícola neotropical, 

representando um evento evolutivo singular entre os elasmobrânquios (Torres et al., 

2022), e é dividida em quatro gêneros, com Paratrygon (Duméril, 1865), que abrange três 

espécies (Loboda et al., 2021; Pollerspöck & Straube, 2026); os gêneros Plesiotrygon 

(Rosa, Castello & Thorson, 1987) e Heliotrygon (Carvalho & Lovejoy, 2011), com duas 

espécies cada um (Carvalho et al., 2016b; Last et al., 2016; Pollerspöck & Straube, 2026) 

e Potamotrygon (Garman, 1877), que se caracteriza como o gênero com distribuição mais 

ampla e mais especioso, com 33 espécies (Pollerspöck & Straube, 2026). Os membros da 

subfamília Potamotrygoninae são raias viventes nas águas neotropicais dos principais rios 

da América do Sul (Rosa, 1985). Esses peixes apresentam elevado grau de endemismo, 

uma vez que muitas espécies tendem a ocupar componentes de uma única bacia 

hidrográfica (Rosa et al., 1985; Lasso et al., 2016). 
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