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“A onça, o tamanduá, o tucano, não 

conhecem as fronteiras geográficas 

arbitrariamente desenhadas pelo homem. 

A Biodiversidade é uma só”.  

Carlos Minc 



AGRADECIMENTOS 

 

Agradeço a Deus e aos meus pais pelo presente da vida. Agradeço 

muito à minha avó, por tudo, ao meu querido irmão, às minhas irmãs, tias, 

tios, primos e primas, pelo carinho e incentivo. Agradeço à minha mulher 

pelo companheirismo, paciência e amor e também a toda sua família pelo 

apoio e respeito.  

Agradeço à Professora Dra. Lilian Castiglioni, pela oportunidade, 

orientação, dedicação, ensinamentos e paciência. A orientadora que eu 

tive o prazer de encontrar e que todos gostariam de ter. Agradeço 

profundamente a oportunidade e a confiança que depositou em mim para 

a realização deste trabalho. Muito obrigado por tudo. 

À Professora Dra. Adriana Coletto Morales, pela co-orientação, por 

aceitar participar do projeto, pela colaboração e por ceder as amostras de 

Santa Bárbara para análise, as quais foram essenciais para a realização 

do trabalho.  

À Professora Dra. Cinara Brandão, pela oportunidade, pelos 

conselhos e pela confiança ao abrir as portas do Laboratório de 

Imunogenética na FAMERP e ao Professor Dr. Luiz Carlos de Mattos, 

pelos grandes ensinamentos e por todas as conversas profissionais e 

pessoais.   

Agradeço ao Professor Dr. Diego José Santana pelo conhecimento 

compartilhado e troca de idéias, à Professora Dra. Lilian Madi-Ravazzi, 

pela oportunidade de realização do Estágio Docência na disciplina de 

Evolução e pelas sugestões propostas e também ao Professor Dr. Luis 

Gustavo Galego pelas importantes contribuições, as quais foram 

essenciais para a melhoria do presente trabalho. 



A todos os Professores que fizeram parte da minha formação, 

desde o ensino primário até a Pós-graduação, os quais foram 

fundamentais para o meu crescimento pessoal e profissional. 

Agradeço a todos do Hospital Veterinário da UNIRP, em especial à 

equipe do SACCAS, pela parceria e pelas amostras disponibilizadas e a 

todos do Zoológico Municipal de São José do Rio Preto, em especial ao 

médico veterinário Bernhard Von Schimonsky, pela disponibilidade, por 

permitir e realizar a coleta de amostras dos animais.   

Agradeço muito a todos os meus amigos e colegas do Laboratório 

de Imunogenética da FAMERP, sem exceções, pela companhia nos dias 

e noites desta jornada. Todos auxiliaram de alguma maneira, mas 

gostaria de agradecer em especial, aos meus amigos Alessandro, Marcos 

e Warlen, pela amizade e pela força.  

Agradeço também à Emília, à Bruna e à Samara, pela amizade, 

troca de conhecimento e pelas ajudas com os softwares. 

Um agradecimento especial aos meus amigos, principalmente aos 

velhos amigos, que sempre estiveram ao meu lado. A amizade duplica as 

alegrias e divide as tristezas. 

Ao Programa de Pós-Graduação em Biociências do Instituto de 

Biociências, Letras e Ciências Exatas da Universidade Estadual Paulista 

“Júlio de Mesquita Filho”, Campus de São José do Rio Preto por tudo.  

À Coordenação de Aperfeiçoamento de Pessoal de Nível Superior 

(CAPES) pela bolsa concedida e à Fundação de Amparo à Pesquisa do 

Estado de São Paulo (FAPESP) pelo auxílio financeiro concedido para 

realização do projeto, os quais foram fundamentais para a realização 

deste trabalho.  

 Todos contribuíram de alguma forma para que eu chegasse até 

aqui. 

 



RESUMO 
 
O tamanduá-bandeira (Myrmecophaga tridactyla) tem sido uma das 
principais vítimas da fragmentação de habitat, portanto é fundamental a 
realização de estudos para a conservação da espécie. Desta maneira, 
estudos genéticos populacionais permitem avaliar os impactos da 
fragmentação de habitat nas populações selvagens. O objetivo do 
trabalho foi analisar a variabilidade genética e a estrutura populacional do 
tamanduá-bandeira, utilizando marcadores moleculares microssatélites 
específicos. Foram analisados 34 indivíduos e seis locos. As 
genotipagens foram realizadas por eletroforese em gel e por eletroforese 
capilar automatizada. Os resultados indicaram alta diversidade genética, 
diferenciação moderada entre as populações, estruturação populacional, 
baixas taxas de migração e o isolamento por distância das populações. As 
análises bayesianas de estrutura identificaram três agrupamentos e 
estrutura bem definida em uma das populações. A análise bayesiana de 
estrutura espacial também mostrou estrutura populacional, três 
agrupamentos e revelou que os indivíduos ou populações têm baixa 
probabilidade posterior de pertencer às populações ou áreas mais 
distantes. Os resultados da AMOVA mostraram que a maior parte da 
variância está dentro das populações ou subpopulações, revelando a 
importância e a prioridade na conservação destas. Sugerimos que os 
resultados encontrados indicam que as populações de tamanduá-
bandeira estão evoluindo em um modelo de “Isolamento por Distância em 
Populações em Desequilíbrio”, que prediz que a falta de migração 
aumenta as diferenças entre as subpopulações; isolando-as, mas 
mantendo a variabilidade genética nas subpopulações isoladas, 
influenciadas pela deriva genética. Assim, as análises genéticas e os 
modelos estatísticos utilizados permitiram obter informações sobre a 
variabilidade genética e a estrutura populacional da espécie na região 
noroeste e sudoeste do estado de São Paulo, indicando a influência da 
fragmentação de habitat no fluxo gênico, além de demonstrar a 
necessidade do manejo ou possíveis translocações das populações a fim 
de evitar extinções locais e a conseqüente perda da diversidade genética 
destas. Portanto, o presente estudo revelou a importância da conservação 
das populações do estado de São Paulo para manutenção da diversidade 
genética da espécie e forneceu dados que podem contribuir para a 
conservação local do tamanduá-bandeira.  
 
 
Palavras-chave: DNA microssatélite, estrutura populacional, genética da 
conservação, Myrmecophaga tridactyla, tamanduá-bandeira. 

 
 
 
 



 
ABSTRACT 

 
The giant anteater (Myrmecophaga tridactyla) has been one of the main 
victims of habitat fragmentation, so it is fundamental to carry out studies 
for the conservation of the species. This way, population genetic studies 
allow analyzing the impacts of habitat fragmentation on wild populations. 
The aim of this work was to analyze the genetic variability and the 
population structure of the giant anteater, using specific microsatellite 
molecular markers. Thirty-four individuals and six loci were analyzed. The 
DNA fragment analysis and genotyping were performed by gel 
electrophoresis and by automated capillary electrophoresis. The results 
indicated high genetic diversity, moderate population differentiation, 
population structure, low migrations rates and indicate isolation by 
distance in the populations. Bayesian structure analyzes identified three 
clusters and well-defined structure in one of the populations. Bayesian 
spatial structure analysis also showed population structure, three clusters 
and revealed that individuals or populations have low posterior probability 
to belong to more distant populations or areas. AMOVA results showed 
that most of the variance is within populations or subpopulations, revealing 
the importance and priority in the conservation of these subpopulations. 
We suggest that the results indicate that the giant anteater populations are 
evolving in a model of "Isolation by Distance in Non-Equilibrium 
Populations", which predicts that lack of migration increases the 
differences between subpopulations; isolating them, but maintaining 
genetic variability in isolated subpopulation, influenced by genetic drift. 
Thus, the genetic analyzes and the statistical models used in this work 
allowed to obtain information about the genetic variability and population 
structure of the species in the northwest and southwest region of São 
Paulo state, indicating the influence of habitat fragmentation in the gene 
flow and demonstrating the need for management or possible population 
translocations in order to avoid local extinctions and the consequent loss 
of its genetic diversity. Therefore, the present study revealed the 
importance of the conservation of São Paulo state populations to the 
maintenance of genetic diversity of the species and provided data that 
may contribute to the local conservation of the giant anteater.  
 
 
Key words: conservation genetics, giant anteater, microsatellite DNA, 
Myrmecophaga tridactyla, population structure. 
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1. INTRODUÇÃO 

 

O Brasil abriga a maior diversidade biológica entre os 17 países 

―megadiversos‖ do mundo, ou seja, países que concentram a maioria das espécies 

da Terra e é, portanto, detentor de uma das maiores riquezas naturais do planeta. 

Proporcionalmente à enorme biodiversidade, são os impactos ambientais causados 

pelo desenvolvimento econômico, visíveis, principalmente, no Sudeste Brasileiro, 

onde inúmeras espécies estão sob ameaça de extinção (CUBAS, 2006; BOLZANI, 

2016). 

Dos impactos ambientais mais drásticos, podemos destacar o processo de 

desmatamento em áreas florestais e a fragmentação de habitats por interferência 

antrópica, os quais provocam diversos distúrbios ecológicos e afetam a diversidade 

biológica de uma região (CONDE; VERA; ROCHA, 2006; SANTOS; PACHECO; 

PASSAMANI, 2016).  

Esses impactos ambientais aumentam a perda da biodiversidade e o declínio 

geral no tamanho das populações de espécies selvagens, além do declínio na 

extensão, condição e conectividade de muitos habitats, com a aceleração dos níveis 

de risco de extinção (BUTCHART et al., 2010; BRASIL, 2016). 

A destruição parcial das áreas florestais leva à formação de fragmentos 

isolados que, por sua vez, funcionam como ―ilhas‖ de mata, cercadas por habitats 

não florestados. As conseqüências do processo de fragmentação florestal têm sido 

intensamente estudadas, principalmente pela biologia da conservação, como forma 

de tentar prever as características mais adequadas para a formação de reservas 

florestais e conservação da fauna (FRANKHAM, 1995; PERICO; CEMIN; LIMA, 

2005; WILSON et al., 2016). 

Neste cenário, uma das principais vítimas da fragmentação de habitat e 

interferência antrópica é o tamanduá-bandeira (Myrmecophaga tridactyla; Linnaeus, 

1758), objeto do presente estudo. Como conseqüência, é um dos animais mais 

ameaçados da fauna brasileira, incluído na categoria ―Vulnerable‖ (VU), ou seja, 

vulnerável tanto em nível global quanto nacional (IUCN, 2017). 
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O tamanduá-bandeira apresenta distribuição original do sul de Belize e da 

Guatemala até o norte da Argentina e do Uruguai. Entretanto está provavelmente 

extinto na Guatemala e em Belize, no Uruguai e em Santa Catarina (figura 1). A 

espécie está listada também como extinta localmente nos estados do Rio de Janeiro 

e Espírito Santo e criticamente ameaçada no Paraná e Rio Grande do Sul 

(MIRANDA; BERTASSONI; ABBA, 2014). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1. Mapa ilustrando a distribuição atual da espécie (na área amarela) e os locais onde é 

considerado extinto (áreas vermelhas). Fonte: IUCN (2017). 

 

No Brasil e particularmente no estado de São Paulo, a rápida transformação 

da paisagem natural em plantações de soja, cana-de-açúcar e a urbanização 

debilitaram as regiões de savanas em mais de 85% desde a década de 90, 

fragmentando habitats e exercendo forte pressão seletiva sobre as populações 

remanescentes de tamanduá-bandeira (GARCIA et al., 2005). 
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Algumas características biológicas do animal podem ser indicativas de baixas 

taxas de crescimento populacional. Entre elas, podemos destacar: baixa taxa 

metabólica, baixa capacidade termorregulatória, pequeno potencial reprodutivo, 

cuidado parental prolongado, longo período de gestação e hábitos solitários (DINIZ; 

BRITO, 2013).  

A espécie também apresenta características que evidenciam sua alta 

vulnerabilidade frente aos impactos ambientais. Devido aos seus longos pêlos 

facilmente inflamáveis e à baixa mobilidade, os tamanduás-bandeira são atingidos 

com freqüência por grandes incêndios florestais, que podem causar a morte desses 

indivíduos. Em agosto de 1994, um incêndio de grandes proporções queimou 97% 

do Parque Nacional das Emas, Estado de Goiás, Brasil, inclusive todas as áreas de 

cerrado aberto. Estudos locais estimaram que em média 332 tamanduás-bandeira 

morreram pela ação direta do fogo (CHEREM et al., 2007; COLLEVATTI et al., 2007; 

DURIGAN; SIQUEIRA; FRANCO, 2007). 

Por ser um animal de baixa mobilidade e possuir visão fraca, além das mortes 

ocasionadas pelos incêndios e pela queima da cana-de-açúcar, a espécie é uma das 

principais vítimas de atropelamentos em rodovias. A mortalidade causada por 

atropelamentos pode ameaçar profundamente a persistência da população de 

tamanduá-bandeira em permanecer nas áreas extremamente fragmentadas (DINIZ; 

BRITO, 2013; DINIZ; BRITO, 2015). 

Devido às ameaças e características da espécie, a tendência é que 

as populações restantes de tamanduá-bandeira progressivamente tornem-se mais 

isoladas. Sabe-se que as reduções de tamanho e alcance das populações 

aumentam sua vulnerabilidade à extinção estocástica, levando em vários casos à 

extinção local (CLOZATO et al., 2017).  

Atualmente, é amplamente aceito que a variabilidade e a estrutura genética 

das populações desempenham um papel importante na persistência e adaptação 

das populações aos ambientes em mudança. A estruturação de populações e a 

perda de diversidade genética adaptativa colocam populações selvagens em maior 

risco de extinção e a Genética da Conservação é uma das ferramentas que podem 

auxiliar na avaliação destes riscos (FRANKHAM et al., 2002; FRANKHAM, 2005, 

FRANKHAM, 2015; CLOZATO et al., 2017).  
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Sabe-se que estes processos de alteração ambiental diminuem a 

variabilidade genética e aumentam a divergência interpopulacional devido ao 

aumento da deriva, das taxas de endogamia e da redução do fluxo gênico. A 

diversidade genética, os níveis de endogamia e as medidas diretas e indiretas de 

fluxo gênico fornecem as melhores estimativas sobre o quanto a fragmentação atua 

estruturando a composição genotípica das populações (EWERS; DIDHAM, 2006). 

Estes parâmetros genéticos populacionais podem ser utilizados na 

quantificação do grau de fragmentação e na caracterização da estrutura genética 

espacial de uma população sendo considerados de extrema importância para 

caracterização de populações naturais por retratarem o quanto as alterações 

ambientais influenciam a diminuição da variabilidade genética populacional 

(FRANKHAM, 2005).  

Estudos de variabilidade genética nas populações e indivíduos 

remanescentes de uma espécie podem ser fundamentais para a compreensão da 

dinâmica populacional, das taxas de migração, da estrutura genética, das 

similaridades entre isolados populacionais e dos efeitos da fragmentação de habitat, 

sendo importantes ferramentas para subsidiar programas de conservação de 

espécie (COLLEVATTI et al., 2007; BARROS et al., 2011; COSTA et al., 2016). 

Portanto, a compreensão de como fatores geográficos e ambientais 

caracterizam a variação genética e a estrutura da população, evidencia os processos 

e padrões de fluxo de genes, detecção de descontinuidades genéticas e a 

correlação destas descontinuidades com características da paisagem. Assim, as 

características ecológicas do habitat e o perfil genético das populações são 

ferramentas que permitem a análise da correlação entre a fragmentação do habitat e 

a viabilidade de populações, para traçar planos de conservação para espécies 

ameaçadas (MANEL, 2003). Adicionalmente, é necessário considerar as dinâmicas 

populacionais locais, influenciadas pela ocupação de redes de habitats altamente 

fragmentadas (CANALE et al., 2012; WEISS; LEESE, 2016).   

Em relação aos estudos genéticos, os marcadores moleculares são 

amplamente empregados para estimar parâmetros genéticos, como o fluxo gênico e 

o grau de diferenciação dentro e entre as populações. Assim, o foco da Genética da 
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Conservação é a análise da estruturação genética recente nas populações e para 

isso requer marcadores que apresentem altas taxas de evolução. 

Dentre os marcadores moleculares utilizados para estudos de variabilidade 

genética em populações, destacam-se os microssatélites (WAN, 2004).  

Os marcadores microssatélites têm se mostrado uma ferramenta 

extremamente vantajosa e são particularmente adequados em estudos de Genética 

da Conservação. São herdados de maneira mendeliana co-dominante e podem 

revelar heterozigotos e homozigotos em cada indivíduo. Suas aplicações se 

estendem por diferentes áreas, como: estudos filogenéticos, forenses, genética de 

populações, genética da paisagem e manejo. Estão dispersos ao longo do genoma 

nuclear de organismos eucarióticos e seus polimorfismos são o resultado de 

variações no número de repetições em tandem em uma curta seqüência de DNA 

(TELLES, 2010; SIGRIST, 2011; WAN, 2004; COSTA et al., 2016). 

Muitos estudos conservacionistas utilizam marcadores nucleares e 

mitocondriais para inferir dados sobre o perfil genético das populações ameaçadas 

(SARRE; GEORGES, 2009). É amplamente aceito que os microssatélites e o DNA 

mitocondrial possuem altas taxas de mutação, porém, deve-se atentar ao fato de 

que as taxas de mutação de DNA mitocondrial e microssatélites podem variar 

consideravelmente, dependendo da espécie em estudo (WAN, 2004; ALLIO et al., 

2017). Todavia, em mamíferos, os genes mitocondriais geralmente evoluem mais 

lentamente que microssatélites. Portanto, os microssatélites são marcadores 

moleculares adequados para investigar os impactos recentes em populações de 

tamanduás-bandeira, devido à alta taxa de mutação (WAN, 2004).  

Em suma, em razão da intensa fragmentação de habitat com indiscriminado 

aumento das fronteiras agrícolas e expansão urbana, é indispensável a realização 

de estudos genéticos locais sobre o perfil de populações de animais silvestres 

utilizando-se marcadores moleculares adequados, principalmente em espécies 

vulneráveis e ameaçadas de extinção. Assim, o presente trabalho objetivou analisar 

os impactos da fragmentação do habitat na diversidade genética e na estrutura 

populacional de M. tridactyla (tamanduá-bandeira), nas regiões noroeste e sudoeste 

do estado de São Paulo, utilizando marcadores moleculares microssatélites 

específicos. 
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6. CONCLUSÕES 

  

- A fragmentação de habitat influencia as dinâmicas populacionais de M. 

tridactyla, subdividindo as populações em três grupos na região estudada. 

 

-A estrutura genética populacional das populações de M. tridactyla na Estação 

Ecológica de Santa Bárbara encontra-se bem definida em relação às populações do 

Noroeste Paulista. 

  

- As populações apresentaram baixo fluxo gênico e efeitos do isolamento por 

distância, apesar da manutenção da diversidade genética. 

 

- Devido à alta diversidade genética encontrada nas populações, podemos 

inferir que a região noroeste paulista e a Estação Ecológica de Santa Bárbara 

servem como reduto genético para M. tridactyla. 

 

- As subpopulações isoladas em pequenos fragmentos, apresentam uma 

maior variância genética, revelando a importância da conservação destas 

subpopulações e a prioridade na criação de planos de manejo. 
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