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Resumo 

Amazona vinacea (Kuhl, 1820) (papagaio-de-peito-roxo) é uma espécie de psitacídeo 

considerada ameaçada de extinção em consequência, principalmente, da perda de seu habitat e 

do intenso tráfico ilegal. Sua população original era distribuída desde a região do sul da Bahia 

ao Rio Grande do Sul no Brasil, incluindo ainda o sudeste do Paraguai e a província de Misiones 

na Argentina. Atualmente, sua distribuição encontra-se fragmentada e estima-se que o número 

de indivíduos em vida livre no Brasil esteja entre 1.000 a 2.500 animais. Diante do exposto, 

com o objetivo de estimar os níveis de diversidade genética de A. vinacea e o grau de 

parentesco, foram analisados indivíduos reintroduzidos no Parque Nacional das Araucárias no 

Estado de Santa Catarina e também de animais cativos de diferentes regiões do Brasil, por meio 

de marcadores moleculares microssatélites e da região controle D-loop do DNA mitocondrial. 

Foram genotipadas 160 amostras de A. vinacea para 7 locos microssatélites e 103 amostras 

foram sequenciadas para caracterização do DNA mitocondrial. Os resultados obtidos 

detectaram uma alta variabilidade genética em A. vinacea, quando comparada com outros 

psitacídeos. Uma maior variabilidade foi observada nos locos de microssatélites quando 

comparados com a região controle do DNA mitocondrial. As análises de diferenciação genética 

apontaram uma baixa estruturação entre os grupos amostrados, o que pode sugerir fluxo gênico 

ou expansão populacional / colonização recente. Nas comparações par-a-par entre os 

indivíduos, as análises de parentesco indicaram que mais de 80% destes não são relacionados. 

No presente trabalho, também foram desenvolvidos materiais didáticos relacionados à biologia 

e conservação de A. vinacea, como objetivo suplementar. Os resultados e materiais gerados 

poderão melhor subsidiar programas e ações para conservação de populações reintroduzidas e 

de cativeiro de A. vinacea. 

Palavras-chave: Amazona vinacea, conservação, estrutura populacional, variabilidade genética, 

estratégias educacionais. 



 

 

Abstract 

Amazona vinacea (Kuhl, 1820) (purple-breasted parrot) is a parrot species that is considered 

endangered, especially as a result of habitat loss and intense illegal traffic. Its original 

population was found from the south region of Bahia to Rio Grande do Sul in Brazil, and also 

included the southeastern Paraguay and the province of Misiones in Argentina. Its current 

distribution is fragmented and it is estimated that the number of free-living individuals in Brazil 

is around 1,000 to 2,500 animals. Due to this scenario, in order to estimate the levels of genetic 

diversity of A. vinacea and the kinship degree, animals that were reintroduced at the National 

Park of Araucárias at Santa Catarina State and also captive individuals from different regions 

of Brazil were analyzed throughout microsatellite molecular markers and the D-loop control 

region of the mitochondrial DNA. A total of 160 samples of A. vinacea were genotyped for 7 

microsatellite locos and 103 samples were sequenced in order to characterize the mitochondrial 

DNA. The results indicated a high genetic variability in A. vinacea, when compared to other 

Psittacidae species. A higher variability was observed in microsatellite locos when compared 

to the mitochondrial DNA control region. Genetic differentiation analyzes indicated low 

structuring among the sampled groups, which could suggest gene flow or population expansion 

/ recent colonization. In pairwise comparisons between the individuals, kinship analyzes 

indicated that more than 80% of these are unrelated. In the present work, educational materials 

related to the biology and conservation of A. vinacea were also developed, as an additional goal. 

The obtained results and materials could be used to subsidize programs and actions for the 

conservation of reintroduced and captive populations of A. vinacea. 

Key words: Amazona vinacea, conservation, genetic structure, diversity index¸ education 

strategies. 
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Capítulo I 

Análises genéticas em Amazona vinacea 
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1 INTRODUÇÃO 

1.1 Conservação Biológica e Genética 

Estima-se que, desde o século XVII, muitas espécies foram extintas na natureza de 

forma acelerada, a qual supera a taxa natural de extinção (Ceballos et al., 2015). Muitas de suas 

perdas ocorrem devido ao desmatamento, conversão de paisagens naturais em reflorestamentos, 

pastagens e culturas agrícolas, ocasionados pela expansão industrial e urbana (Allendorf et al., 

2008; Ceballos et al., 2015). Como consequência dessas intervenções, uma alteração global 

ainda não planejada está sendo testemunhada, com efeitos diretos sobre a diversidade biótica 

do planeta (Smith e Bernatchez, 2008).  

Populações que apresentam diminuição no número de indivíduos são mais sujeitas aos 

fatores estocásticos ambientais, demográficos e genéticos e a perda de habitat pode diminuir o 

fluxo gênico entre populações, assim como pode redcaroouzir ou eliminar a colonização por 

espécies presentes em áreas vizinhas (Pires et al., 2006). É importante ressaltar também que 

espécies que são caracterizadas por longo período de geração, ou por estruturas populacionais 

fragmentadas, tornam-se menos capazes de se adaptar rápido o suficiente para acompanhar o 

ritmo das alterações humanas no meio ambiente. Tais características biológicas contribuem, 

juntamente com fatores não evolutivos, para o que tem sido chamada de perspectiva iminente 

da sexta extinção em massa da Terra (Carroll et al., 2014). 

A redução da diversidade genética diminui o potencial de adaptação das populações em 

resistir às variações ambientais via seleção natural (Primack & Rodrigues, 2002). Populações 

de espécies raras têm, em geral, menor variação genética em relação às mais comuns e, por isso, 

são mais vulneráveis à extinção em locais de baixa resistência ambiental (Ridley, 2006). Esses 

fatores atuam nas populações pequenas, acentuando ainda mais a redução no número de 
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indivíduos, tornando-as mais vulneráveis aos próprios fatores estocásticos e dirigindo-as à 

extinção, entrando em um ciclo conhecido como vórtex da extinção (Gilpin & Soulé, 1986).  

Diante desse cenário, a área da Genética da Conservação emergiu para empregar teorias 

e técnicas da Genética em programas de conservação com o objetivo de reduzir os riscos de 

extinção, principalmente em espécies ameaçadas (Frankham et al., 2008). Para minimizar essa 

problemática, diversas medidas para a conservação de espécies têm sido propostas e 

implementadas, especialmente por instituições acadêmicas e organizações não governamentais, 

com o objetivo de diminuir os riscos da perda da biodiversidade. Entre essas propostas, podem 

ser destacadas aquelas que apontam áreas e ações prioritárias para a conservação e ações que 

incluem desde o monitoramento de populações em ambiente naturais (in situ), manejo de 

populações cativas (ex situ) e programas de reintrodução que visam o restabelecimento de 

populações viáveis na natureza (Bencke et al. 2006; Haigh et al. 2016). 

A reintrodução consiste em uma medida de manejo baseada na liberação de animais em 

um ambiente natural apropriado, desde que ocorra dentro da área original de abrangência da 

espécie e que já tenha existido uma população de vida livre no local escolhido (IUCN, 2014). 

Entretanto, em alguns casos, abordagens genéticas são desconhecidas ou negligenciadas em 

programas de reintrodução. Geralmente, as populações reintroduzidas possuem poucos 

indivíduos e estes podem estar sujeitos aos efeitos de deriva genética e endogamia (Frankham 

et al., 2008).  

O manejo de populações cativas desempenha um papel importante na conservação de 

espécies em condições artificiais atuando como ferramenta de gestão para garantir a segurança 

demográfica (Witzenberg & Hochkirch, 2011; Haigh et al. 2016). Segundo a União 

Internacional para Conservação da Natureza (IUCN), quando o número de indivíduos restantes 
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de uma determinada espécie ameaçada está em declínio, esta deve ser trazida para cativeiro 

como estratégia para atingir condições mais seguras a fim de restaurar o tamanho populacional. 

Entretanto, um dos desafios para a propagação em longo prazo de animais em cativeiros é 

amenizar a redução da diversidade genética e da heterozigose, uma vez que estas reduções 

ocorrem porque as populações de cativeiro são, geralmente, menores que as populações naturais 

e dessa forma estão mais expostas aos efeitos da deriva genética, endocruzamento e efeitos 

fundadores (Witzenberg & Hochkirch, 2011). 

Programas que visam a reprodução em cativeiro e a reintrodução de animais na natureza 

podem ser beneficiados por dados de diversidade genética, por intermédio da identificação de 

populações e/ou indivíduos potenciais para evitar a depressão endogâmica e exogâmica 

(Frankham et al., 2008). Tais informações genéticas são atualmente obtidas por meio de 

diferentes marcadores moleculares, associados tanto ao genoma nuclear quanto ao genoma 

mitocondrial. O uso desses marcadores, associado a análises estatísticas, tem se mostrado 

extremamente eficiente em estudos direcionados à conservação e uso de recursos genéticos. 

1.2  Marcadores moleculares 

 Com o advento das técnicas de biologia molecular, tornou-se possível a manipulação 

de ácidos nucleicos, o que levou à análise de diferentes tipos de marcadores moleculares desde 

a década de 1980. Tais marcadores moleculares podem corresponder a qualquer loco gênico, 

ou seu próprio produto, que apresente polimorfismos inerentes e que possam ser aplicados em 

estudos que buscam compreender um aspecto biológico. De maneira mais ampla, marcadores 

moleculares podem ser definidos como todo e qualquer fenótipo molecular oriundo de um gene 

expresso ou de qualquer outro segmento específico de DNA (Avise, 2004). 
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Os dados resultantes de análises genéticas embasadas em diferentes tipos de marcadores 

moleculares representam ferramentas poderosas e informativas para ecólogos e geneticistas da 

conservação definirem, por exemplo, a escala geográfica e a área adequada para realização de 

monitoramento e manejo das populações (Feral, 2002; Caparroz et al., 2013), a estrutura 

genética entre populações de uma mesma espécie (Presti et al., 2015; Almeida et al., 2019), 

identificar o sexo de espécies que não apresentam dimorfismo sexual aparente (Bantock et al., 

2007), verificar a origem geográfica de um indivíduo e dar suporte ao controle do tráfico ilegal 

de animais (Presti et al., 2015). Dentre os marcadores utilizados em análises genéticas com tais 

enfoques, destacam-se a região controle do DNA mitocondrial (DNAmt) e os microssatélites, 

por serem altamente polimórficos e possuírem altas taxas de mutação (Collet, 2004). 

O genoma mitocondrial em animais é constituído de uma molécula circular 

covalentemente fechada de pequeno tamanho, que possui em média 16 kb de comprimento, 

sendo herdado maternalmente e geralmente não apresentando recombinação gênica (Avise et. 

al., 1994). Este está organizado em 37 genes codificantes, dos quais 22 resultam em RNAs 

transportadores, 2 são para RNAs ribossomais e 13 são transcritos em RNAs mensageiros e 

traduzidos, principalmente, nos complexos proteicos responsáveis pela dinâmica da cadeia 

transportadora de elétrons (Avise, 2000). O tamanho efetivo populacional, calculado baseando-

se no DNA mitocondrial é quatro vezes menor quando comparado ao calculado para o genoma 

nuclear (Haavie et al., 2000) e a variabilidade encontrada no DNA mitocondrial é menor do 

que a encontrada para os microssatélites (Avise, 2000). Embora o DNA mitocondrial seja 

relativamente bem conservado entre distintas espécies animais, sua ordem e estrutura gênica 

têm mostrado variação em diferentes grupos de aves e um exemplo dessas diferenças está 

relacionado à região controle, denominada de D-loop. A região controle é caracterizada por 

apresentar alta variabilidade devido, principalmente, a substituições de nucleotídeos, presença 
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de curtas deleções e inserções e variação no número de repetições em tandem (Hartl & Clark, 

1997).  

A região controle do DNA mitocondrial vem sendo analisada para identificar o nível da 

variabilidade genética em diversas espécies de aves, como Dendroica petechia (mariquita-

amarela) (Browne et al., 2008), Phalacrocorax auritus (biguá de crista dupla) (Mercer et al., 

2013), Larus dominicanus (gaivotão) (Dantas, 2012), em espécies diversas das famílias 

Phasianidae (Huang & Ke, 2016), Anatidae (Warzecha, et al., 2018) e Psittacidae (Eberhard et 

al., 2001; Caparroz, 2009; Fernandes et al., 2013). Tais informações mostram-se úteis na 

proposição e desenvolvimento de estratégias conservacionistas e planos de manejo 

populacional, especialmente aqueles associadas a espécies e/ou populações ameaçadas de 

extinção. 

Outra técnica que tem sido muito utilizada para estudos biológicos envolve a aplicação 

de marcadores nucleares do tipo microssatélites (SSRs – Simple Sequence Repeats), os quais 

são compostos por unidades de sequências de 1 a 6 pares de bases (pb) repetidas em tandem e 

apresentam repetições di, tri, tetra e hexanucleotídicas. Sendo as di, tri, e tetra mais comuns em 

estudos genéticos (Tautz, 1989; Selkoe & Toonen, 2006). O número das unidades de repetição 

é altamente variável entre SSRs localizados no mesmo loco e em locos distintos. Isso confere 

elevado nível de polimorfismo, a ponto de a probabilidade de dois indivíduos compartilharem 

os mesmos SSRs ser praticamente nula. Um microssatélite possui tipicamente cerca de 100 

pares de bases (pb) no total (Bruford et al., 1996) e, por isso, é facilmente amplificado por PCR 

(Polymerase Chain Reaction), não necessitando de grande quantidade inicial de DNA molde. 

Além disso, os SSRs apresentam ampla distribuição no genoma e comumente possuem herança 

codominante, o que permite diferenciar indivíduos heterozigotos de indivíduos homozigotos e 
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apresentam alta taxa de mutação, cerca de 10-4 a 10-6, por loco por geração - quando comparada 

à taxa estimada de mutação pontual de cerca de 10-10 no genoma nuclear (Hancock, 1999).   

Uma das limitações para o uso de SSRs é a quantidade de tempo e de recursos 

financeiros necessários para o desenvolvimento dos primers utilizados na amplificação. 

Entretanto, o uso de primers heterólogos, isto é, desenvolvidos para uma espécie 

filogeneticamente próxima da espécie de interesse, pode reduzir o custo e o tempo das pesquisas 

(Parker et al., 1998). Atualmente, diversos primers para amplificação de locos SSRs têm sido 

descritos para psitacídeos e testados em espécies proximamente relacionadas, como para o 

papagaio de São Vicente (Amazona guildingii) (Russelo et al., 2001; Russelo et al., 2005),  

arara canindé (Ara ararauna) (Caparroz et al., 2009), caturrita ou periquito-monge (Myiopsitta 

monachus) (Russello et al., 2007),  papagaio cubano (Amazona leucocephala) (Taylor & 

Parkin, 2007) e papagaio verdadeiro (Amazona aestiva) (Fernandes et al., 2019). Dessa forma, 

o uso de primers heterólogos tem sido uma ferramenta importante para acessar os níveis de

variabilidade genética em espécies filogeneticamente próximas. 

Tanto os segmentos da região controle do DNA mitocondrial como SSRs podem ser 

analisados como indicadores de variabilidade genética populacional e, portanto, mostram-se 

úteis na proposição e desenvolvimento de estratégias conservacionistas e planos de manejo 

populacional associados a espécies e/ou populações ameaçadas de extinção. 

1.3 Análise de parentesco 

O conhecimento sobre grau de parentesco entre indivíduos em uma população é útil em 

várias áreas de pesquisa como em estudos de evolução e comportamento, ecologia e 

conservação biológica e tem se tornado um dos principais temas no campo da “ecologia 
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molecular” (Avise, 2004). O parentesco entre indivíduos tem auxiliado diferentes áreas da 

biologia como, por exemplo, para inferir: (i) sistemas de acasalamento, (ii) padrões de dispersão 

sexo-diferencial e (iii) processos populacionais históricos-demográficos (Avise, 2004). 

O grau de parentesco pode ser inferido diretamente de heredogramas (Ballou & Lacy, 

1995), através de cálculos ou do registro genealógico da espécie (studbook). Entretanto, o 

completo pedigree dos indivíduos não pode ser determinado devido a algumas limitações, como 

dificuldade na captura de indivíduos adultos, casos em que a família social não se configura 

como a família biológica (De Casteele et al., 2001) ou quando dados do heredograma não são 

completos ou são duvidosos (Pemberton, 2004; Boakes et al., 2007). Por essas razões, estudos 

genéticos através da utilização de marcadores moleculares podem ser bastante úteis nessa 

abordagem. 

Além disso, análises de parentesco têm sido utilizadas na área da genética da 

conservação a fim de minimizar acasalamentos entre indivíduos proximamente relacionados e 

minimizar a perda da diversidade genética por depressão endogâmica (Lynch & Ritland, 1999; 

Witzenberg & Hochkirch, 2011). Um exemplo de tal aplicação refere-se à escolha de casais 

fundadores para reprodução em cativeiro, para que a população manejada possa reter o máximo 

de variação genética a fim de gerar uma população viável a longo prazo. 

1.4  Família Psittacidae 

A Família Psittacidae compreende um grupo de aves popularmente conhecidas como 

araras, papagaios e periquitos (Collar, 1997; Sick, 1997). É composta por aproximadamente 

390 espécies distribuídas em 82 gêneros (Handbook of the Birds of the World and BirdLife 

International, 2017) - com distribuição global, concentrando-se principalmente nas zonas 
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tropicais (Sick, 1997) - e são reconhecidas pela morfologia de seus bicos curvos e arredondados, 

suas plumagens coloridas, habilidade mímica e caráter carismático (Forshaw, 1989; Wright et 

al., 2001). O Brasil é o país mais rico do mundo em aves dessa família, onde são encontradas 

84 espécies distribuídas em 24 gêneros. Desde o ano 1500 essa riqueza já era reportada, sendo 

o Brasil designado pelos portugueses como “Terra dos Papagaios” (Sick, 1997).

Aproximadamente 17% das espécies de psitacídeos são endêmicas do território 

brasileiro, sendo encontrados em todos os principais ecossistemas do país. Embora a região de 

maior endemismo seja a Floresta Atlântica, existem espécies que não são endêmicas, mas 

apresentam atualmente uma distribuição bastante restrita, como é o caso da arara-azul-grande 

(Anodorhynchus hyacinthinus). Várias outras espécies apresentam distribuição ampla, 

ocorrendo em grande parte do território nacional, como a arara-vermelha (Ara chloroptera) e o 

papagaio-verdadeiro (Amazona aestiva). A Floresta Amazônica é a região mais rica, tanto em 

número de indivíduos como em número de espécies. O papagaio-galego (Salvatoria xanthops) 

e o periquito-da-catinga (Eupsittula cactorum) ocorrem, exclusivamente, nas regiões secas do 

cerrado e da catinga, enquanto as florestas de Araucária (Araucaria angustifolia) do sul do 

Brasil constituem uma fonte importante de alimento para uma espécie de papagaio (Amazona 

petrei, papagaio charão) (Sick, 1997). 

Segundo Wright et al. (2001), a família Psittacidae está entre as mais ameaçadas dentre 

as famílias de aves - cerca de 31%, das espécies de psitacídeos neotropicais encontram-se sob 

risco de extinção em nível global. No Brasil, 16 espécies estão vulneráveis ou ameaçadas de 

extinção e constam na Lista Vermelha da União Internacional para Conservação da Natureza 

(IUCN). Além destas apresentarem baixas taxas de reprodução, ninhadas pequenas, baixa 

sobrevivência de indivíduos juvenis e maturidade sexual tardia (Wright et al., 2001), a 



25 

interferência antrópica nos ecossistemas naturais tem levado a um acentuado declínio de suas 

populações e ainda, o tráfico ilegal de animais também tem causado grande impacto sobre as 

populações de psitacídeos (Wright et al, 2001).  

Com o objetivo de proteger e recuperar espécies ameaçadas de extinção, o Instituto 

Chico Mendes de Conservação da Biodiversidade (ICMBio) desenvolveu o Plano de Ação 

Nacional (PAN) para Conservação dos Papagaios da Mata Atlântica, que abrange a conservação 

de quatro espécies do gênero Amazona em diferentes níveis de ameaça de extinção, sendo elas: 

Amazona brasiliensis (papagaio-de-cara-roxa), A. rhodocorytha (papagaio-chauá), A. petrei 

(papagaio-charão) e A. vinacea (papagaio-de-peito-roxo), espécie foco do presente estudo. 

Segundo a IUCN, A. vinacea é classificada como “em perigo” e suas populações tendem a 

decrescer (IUCN, 2017). O PAN tem como objetivo melhorar o estado de conservação das 

espécies-alvo através da redução da perda, fragmentação e degradação do habitat, do aumento 

do conhecimento científico das espécies-alvo, atuando na implementação de diversas medidas 

de manejo e na ampliação do envolvimento da sociedade na conservação das mesmas. 

1.5 Amazona vinacea 

A espécie Amazona vinacea (Kuhl, 1820) (Figura 1), conhecida popularmente como 

papagaio-de-peito-roxo, é um representante neotropical da família Psittacidae, pertencente à 

ordem Psittaciformes (Sick, 1997). Os indivíduos de A. vinacea caracterizam-se por apresentar 

coloração verde na maior parte do seu corpo, colorido roxo nas penas do peito, maxila vermelha 

com a extremidade branca e a base do bico vermelha (Figura 1). Indivíduos adultos chegam a 

medir 35 centímetros de comprimento da ponta do bico à ponta da cauda (Sick, 1997).  
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Figura 1. Exemplares de Amazona vinacea (papagaio-de-peito-roxo) (Fonte:

www.espacosilvestre.org.br). 

A espécie é endêmica da Mata Atlântica e estima-se que, atualmente, existam cerca de 

1.000 a 2.500 indivíduos em vida livre no Brasil (Cockle et al., 2007). Sua distribuição original 

abrangia a região do sul da Bahia ao Rio Grande do Sul no Brasil, incluindo a região do sudeste 

do Paraguai e a província de Misiones na Argentina (Sick, 1997; Cockle et al., 2007) (Figura 

2). Entretanto, sua distribuição atual encontra-se fragmentada, devido principalmente as ações 

antrópicas, ocasionando a perda de seu habitat (Collar et al., 1997; Urben-Filho et al., 2008) 

(Figura 2). 
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Figura 2. Mapa de ocorrência de Amazona vinacea. Em roxo contínuo: área total de extensão 

de distribuição; em laranja: regiões de ocorrência da espécie; e em listrado: regiões onde a 

espécie foi extinta. 

A espécie A. vinacea é considerada predominantemente monogâmica, com o casal 

permanecendo juntos mesmo após a estação reprodutiva (Sick,1997), a qual se estende de 

agosto a janeiro, sendo o período de incubação dos ovos de 25 a 26 dias. A postura varia de 

dois a quatro ovos arredondados, brancos e pequenos, chocados principalmente pela fêmea, a 

qual é alimentada pelo macho. Tanto o macho quanto a fêmea apresentam dispendioso cuidado 

parental. Após dois meses, o filhote pode abandonar o ninho, contudo, estes só se separam 

realmente dos pais apenas quando começam um acasalamento, geralmente após seis a oito 

meses de vida (Sick, 1997).  

Os papagaio-do-peito-roxo nidificam em ocos de árvores normalmente secas, sendo 

estes ocupados somente na estação reprodutiva. Apuleia leiocarpa (garapeira ou amarelinho), 

Araucaria angustifólia (araucária), Cabrelea canjerana (cedro-canjerana), Nectandra 

lanceolata (canela-amarela), Ocote puberula (canela-guaicá), Ocote pulchella (canela-
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lageana), Parapiptadenia rígida (angico), Prunus myrtiflorus (abrunheiro) e Ruprechtia 

laxiflora (marmeleiro-do-mato) (Cockle, et al. 2007) representam as principais espécies em que 

A. vinacea faz seus ninhos (Abe, 2004). A espécie utiliza dormitórios coletivos para pernoitar,

que podem reunir mais de 100 aves (Prestes & Martinez, 1996). 

A alimentação de A. vinacea é constituída de sementes, frutos e flores, como a corticeira 

Erythrina falcata, por folhas jovens de eucalipto e pinho, além de folhas e brotos de bambu. Há 

registros da espécie se alimentando em pomares de frutas e plantações comercias, como as de 

laranja e milho (Collar, 1997; Urben-Filho et al., 2008). Segundo o Ministério do Meio 

Ambiente (MMA, 2011), indivíduos de A. vinacea procuram seu alimento tanto nas copas das 

árvores mais altas como em arbustos frutíferos, onde se alimentam principalmente de sementes, 

embora não haja muita contribuição da espécie para a dispersão destas. Durante o inverno, essas 

aves se alimentam das sementes (pinhão) de Araucaria angustifolia, fonte altamente calórica 

que contribui para a manutenção da temperatura corpórea nesse período (Collar, 1997; Urben-

Filho et al., 2008).  A espécie parece realizar migrações regionais em busca de alimentação 

(Collar et al., 1997).  

Devido principalmente à degradação ambiental que leva à perda de habitat (locais de 

alimentação e nidificação) e à captura de indivíduos para comercialização ilegal, o número de 

exemplares de A. vinacea tem decaído nos últimos anos (Cockle, et al. 2007).  A espécie consta 

como ameaçada de extinção, na categoria “em perigo” nos estados do Rio Grande do Sul e 

Minas Gerais (Marques et al., 2002; Urben-Filho et al., 2008), “criticamente em perigo” em 

São Paulo e Espírito Santo e “vulnerável” no estado do Rio de Janeiro (Urben-Filho et al., 

2008). A nível mundial, consta na lista vermelha das espécies ameaçadas da União 

Internacional para Conservação da Natureza, na categoria “em perigo” (IUCN, 2017).  
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Embora estudos ecológicos e etológicos já realizados para a espécie A. vinacea possam 

subsidiar ações para sua conservação (Sick, 1997; Cockle et al., 2007; Prestes et al., 2014), 

ainda não existem dados genéticos, baseados em marcadores moleculares, para este psitacídeo 

ameaçado. A ampliação de informações sobre a espécie poderá permitir o desenvolvimento 

mais efetivo de ações para sua conservação. 
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