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A de variantes hereditárias, genotípicas ou fenotípicas à pesquisa da biologia 

fornecem alguns dos principais subsídios que são utilizados para determinar 

populações naturais, a qual deve ser mantida ou restaurada para mitigar os efeitos antropogênicos e garantir a persistência destas populações na natureza 

importantes para estimar a viabilidade das populações na natureza e minimizar problemas devido à depressão endogâmica. Outros dados interpopulacionais, 

local e minimizar outros efeitos negativos como a depressão exogâmica.

herdado uniparentalmente (via materna), sem recombinação e virtualmente 
et al.,BRISCOE et al.,

profundidade temporal a ser investigada. Geralmente, a região controladora 

o aumento do conhecimento dos genomas. Isto permite o desenvolvimento de 

Chereditary variants, genotypic or phenotypic, to conservation biology research, with the purpose of generating knowledge about population diversity for the elaboration of strategies aimed at the conservation of species and ecosystems. Currently, studies of the natural history of species and their native populations provide major subsidies to determine priorities and strategies for biodiversity conservation. Genetic data from threatened species bring an understanding about the evolutionary dynamics of their natural populations, which must be maintained or restored 
nature in the medium and long terms. For example, data on kinship, remaining genetic 
viability of populations in nature and minimize problems due to inbreeding depression. 
spatial distribution, phylogeographic patterns and local genic adaptations, permit the planning of appropriate strategies for the translocation of individuals according to the evolutionary dynamics of populations, which result in increased local genetic diversity 

In studies of genetics for biodiversity conservation, the mitochondrial DNA 
molecule, carrier of several genes in a stable arrangement, without repetitive DNA, 

can be chosen, adjusting the evolutionary rate required to the temporal depth to be investigated. Usually, the mtDNA control region, or the HVSI, is fast evolving,  therefore, 

characteristics, the mtDNA has also been widely used in historical biogeography studies through phylogeographic and population genetics analysis. The phylogeographic results 

distribution.Currently, several alternative approaches in genetics are possible with the increased knowledge of the genomes. This allows the development of new molecular markers that 
markers, microsatellites are the most popular.  These are biparental nuclear repetitive 

years), the association of various markers representative of the entire genome allows 

et al., 2008). Therefore, with the growing availability of genomic data for several species, 

and used to complement genetic data obtained with mtDNA and microsatellites.

Conservation genetics and molecular markers

(Foto: Enrico Marcovaldi/Acervo FMA)
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com relativa independência evolutiva e são geralmente tratadas como unidades diferentes de manejo ou populações prioritárias para conservação. Isto permite 
das populações naturais, minimizando impactos antrópicos recentes e futuros et al., 2008).A estruturação populacional, principalmente aquela de longo prazo (vários milhares de anos), deve ser seriamente considerada nos casos de manejo envolvendo a translocação de indivíduos entre populações divergentes. Embora 

cruzamento entre indivíduos de populações que possuem grandes diferenças 
adaptadas de genes (epistasia), pode resultar na menor viabilidade ou problemas et al.,como depressão exogâmica, uma diminuição do valor adaptativo populacional devido à inviabilidade relativa da prole destes cruzamentos que pode levar à extinção local de populações com número reduzido (Figura 1). Isto se dá porque os indivíduos oriundos destes cruzamentos não são tão adaptados para a sobrevivência quanto os seus pais, nos seus respectivos ambientes originais et al., 2008).Os efeitos da depressão exogâmica são ainda mais drásticos quando 

et al., 2001). Em raros casos, 
resultando em introgressão. Estes híbridos podem competir por recursos e prioridade reprodutiva, diminuindo o valor adaptativo das populações locais 

por consequência de dois tipos de efeitos antropogênicos: indiretos, quando o declínio populacional resulta em aumento da hibridização (principalmente entre 

 

is one of the management objectives in nature and an important criterion to revert 

depression, a decrease in the population adaptive value due to the relative unviability 

as adapted as their parents for the survival in their respective original environments 

and can mate with one of the parental species, resulting in introgression. These hybrids can compete for resources and reproductive priority, decreasing the adaptive value of local populations of the parental species and possibly lead to local or global extinction. 

management of translocations brings into contact individuals from genetically divergent populations or species. 

intercruzamentos e nas extremidades aparecem as zonas com efeitos negativos (depressão) dos intercruzamentos extremos endogâmicos e exogâmicos.Figure 1. Graphic that shows the association between the reproductive viability and/or success 
reveals the “optimal” breeding zone and in the extremities appear the areas with negative 

(herdados do pai e da mãe) que se mostram muito úteis nas análises em escalas 

escalas temporais antigas (milhares a milhões de anos), a associação de vários 

et al., 2008). Portanto, com a disponibilização crescente de dados genômicos de vários organismos, 
novos marcadores nucleares baseados em sequenciamento ou genotipagem de mutações de ponto (SNPs) podem ser desenvolvidos e utilizados para 

N
populações, ela permite entender aspectos relacionados à biologia reprodutiva (poliginia, poliandria, paternidade extra-par, nível de parentesco, etc) e à et al., 2008). Normalmente, 

variação diretamente ligada à adaptação populacional poderá ser futuramente 

da homozigosidade (nos casos de endogamia) das populações naturais, ou nos casos de cativeiro, planejar acasalamentos que evitem, por exemplo, a endogamia et al., 2008, Figura 1).
as quais podem ser mais ou menos diferenciadas, dependendo do grau de 
resultados permitem inferir o padrão de estruturação populacional, que na maior 
Estas medidas de estruturação populacional permitem revelar agrupamentos de indivíduos ou populações muito divergentes que, em certos casos, podem ser quasi

Ahereditary variation that is required for the evolutionary continuity of threatened 

may be used in the future. With this type of intra-population genetic evidence it is possible, for example, to suggest management measures to increase genetic diversity 
cases, to plan matings which avoid, for example, inbreeding and the manifestation of 

Other analyses also estimate the diversity between populations, which can be more 

structuring pattern, which in most cases relates to the geographic distribution of the populations. These measures of population structuring reveal very divergent groupings of individuals or populations, which may, in certain cases, be considered subspecies or 

This enables the development of management methods aimed at perpetuating the evolutionary dynamics of natural populations, minimizing recent anthropic impacts and 

should be seriously considered in cases of management involving the translocation of individuals between divergent populations. Although increasing genetic diversity 

Genetic fundamentals for conservation practice

“Optimum” Interbreeding

Outbreeding depressionInbreeding depression
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utilizando datações calibradas por fósseis (software Beast v2.2,  et al., GARCIA-  et al., 1998, VIANNA et al.,para a divergência entre Trichechus e Dugong(  et al., 2010). Foi utilizado relógio molecular estrito ou relaxado e 

muito similares. As datas das separações dos ramos se referem a milhões de anos (MA). HgI, HgII e HgIII se referem aos haplogrupos de T. manatus 
Figure 3. Bayesian phylogeny of manatee lineages and species using dating calibrated by fossils (Beast software v2.2, BOUCKAERT et al., 2014) from cytochrome b  data (GARCIA-RODRIGUEZ et al., 1998; VIANNA et al., 2006a). 
Dugong between 47.6 and 66 million years (DOMNING et al., 2010). Relaxed or 
other Afrotheria, such as elephants and hyrax, were used. All phylogenetic trees presented very similar topologies and datings. The branch separation dates refer 
manatus haplogroups (Figure 2).

VIANNA et al., 2006a). Cada círculo representa uma sequência 

nucleotídicas (mutações) entre os haplótipos. A cor dos círculos indica origem materna T. manatus) e azul (T. inunguis). Os haplótipos M3, R1, T1, T2 e P1 
foi descrito recentemente na população do Brasil (LUNA et al., T. manatus foram detectados três agrupamentos (haplogrupos I, II e III) de haplótipos que 
Figure 2. Compared phylogeography of the American manatee species with data from the 
nucleotide sequence, called haplotype, the area of which is proportional to the number of 
(mutations) among the haplotypes. The color of the circles indicates maternal origin of the mtDNA: white (T. manatus) and blue (T. inunguis). The haplotypes M3, R1, T1, T2 and P1 represent some hybrid individuals found in this study and the haplotype M4 was recently described in the population from Brazil (LUNA et al., 2012). For the species T. manatus three groupings were detected (Haplogroups I, II and III) of haplotypes that are phylogenetically very divergent.

O Trichechus manatusamazônica (T. inunguis) (ASSIS et al., 1988; GRAY et al., 2002; WHITE et al., 1976). 
com cariótipo constituído principalmente por cromossomos de dois braços (metacêntricos, submetacêntricos e subtelocêntricos), enquanto que o peixe-boi-amazônico possui 56 cromossomos, sendo encontrados vários pares T. senegalensis) não tem dados cariotípicos e o dugongo (Dugong dugon), sirênio 

entre T. manatus e T. inunguis in situ

nos seus cromossomos, os quais seriam indicativos de inversões e fusões cromossômicas durante a diferenciação cariotípica. Este resultado está de et al. (2002), que indica que a evolução das 
explicada pela ocorrência de uma variedade de mecanismos de rearranjos intra 
cromossômica, como sugerido por Assis et al. (1988). Análises cariotípicas 

T. manatus do Brasil e as populações de T. manatusse mostraram metacêntrico e submetacêntrico, respectivamente, na população brasileira, enquanto nas populações do Caribe e da Flórida, estes pares são submetacêntrico e subtelocêntrico, respectivamente (GRAY et al., 2002; HUNTER et al., 2012). Assim, embora os peixes-bois que ocorrem em Porto Rico sejam Trichechus manatus manatus, estes apresentaram um cariótipo similar ao observado em T. m. latirostris (HUNTER et al.,T. m. manatus.O primeiro estudo de variação molecular com o peixe-boi-marinho (GARCIA-et al.,

haplogrupos ou linhagens mitocondriais (Figura 2) que não eram coerentes com 

mitocondriais e nucleares em uma grande amostragem (VIANNA et al., 2006a,b), de 189 indivíduos de T. manatus, 93 de T. inunguis e seis de T. senegalensis. Este 

T

telomeric probes, showed signs of hybridization in the telomeric regions only, but no interstitial telomere remnants were observed  in their chromosomes, which would be 

explained by the occurrence of a variety of intra and inter-chromosomic rearrangement 

The chromosomal pairs 4 and 10 are metacentric and submetacentric, respectively, in the Brazilian population, while in the populations from the Caribbean and Florida these 

as part of the Trichechus manatus manatus subspecies, these presented a karyotype 

2), that  were not consistent with the subspecies  division suggested by morphological 
genetic evidences were corroborated by a later study with nuclear and mitochondrial 

them, as can be seen in the compared phylogeography study between the American 

whose population began to expand a little more than 100 thousand years ago, probably from ancestors with unique adaptations to the Amazon river environment. 
 

Genetic studies with manatees
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manejo da Flórida (EUA), das costas leste dos EUA e do Golfo. Os dados obtidos 
e pouca diferenciação entre elas. Hunter et al

e Southern Lagoon, que são habitats diferentes. Com os mesmos marcadores, Hunter et al.Flórida (EUA) e de Porto Rico, sugerindo que não há mistura recente (últimos 
Nourisson et al.

dados de Nourisson et al. (2011) demonstram claramente a conexão destas 
de se manter esta rota natural de migração, garantindo uma maior diversidade 

Colômbia (SATIZÁBAL et al.,

diferenciadas de peixe-boi-amazônico, separando a Amazônia colombiana e peruana. Já o peixe-boi-marinho apresentou diferenciação populacional 

No Brasil, as populações de peixe-boi-marinho da costa nordeste (Alagoas, Pernambuco, Paraíba, Rio Grande do Norte, Ceará, Piauí e Maranhão) foram LUNA et al., 2012) e foi encontrado um novo haplótipo 
previamente descritos (VIANNA et al., 2006a). Luna et al. (2012) sugeriram 
encalhados nesta área não poderiam ser liberados em outros lugares como Alagoas, por exemplo. No entanto, os autores não apresentaram a análise 

na população brasileira (M01) por apenas uma mutação, que pode acontecer espontaneamente em uma geração. Então, consideramos que o argumento de possível depressão exogâmica levantado por Luna et al. (2012) para não liberação em áreas diferentes, não procede.

Genetic studies with West Indian and Amazonian manatees in the rivers of 

separating the Colombian Amazon and Peru. The West Indian manatee, on the other 

males, probably through coastal migration.
Paraíba, Rio Grande do Norte, Ceará, Piauí and Maranhão) were analyzed with mtDNA 

individuals captured or stranded in this area should not be released in other places such as Alagoas, for example. However, the authors did not present the phylogenetic 

only one mutation, which can occur spontaneously in one generation. Thus, we believe 

demonstrou diferentes dinâmicas evolutivas entre elas, como pode ser visto no 
peixe-boi-africano (T. senegalensis) apresentou linhagens divergentes associadas 
(T. inunguis T. manatus (Figura 2), cuja população começou a se expandir há pouco mais de 100 mil anos, provavelmente a partir de ancestrais com adaptações únicas para o 

 Foram feitos estudos com uma grande amostragem do peixe-boi-marinho (T. manatus) ao longo de sua distribuição nos litorais americanos do Caribe, 
et al., 1998; VIANNA et al.,

(EUA) e Antilhas, e outra ESU com indivíduos do haplogrupo III e que habita o et al., 2006a,b; PARR et al.
et al.,(VIANNA et al.,

As duas ESUs surgiram, aparentemente, por processos vicariantes ocorridos 
abaixo do nível atual e as Antilhas formaram uma barreira (Arco das Antilhas), 

(haplogrupos I, II e II) e do longo tempo de separação entre as populações do 

com fósseis de sirênios (Figura 3).
foram publicados por dois grupos independentes com amostragens diferentes et al., 2005; VIANNA et al., 2006a). Os resultados das análises 

uma expansão populacional nos últimos 120 mil anos (VIANNA et al., 2006a), podendo estar relacionada ao aparecimento recente de novas adaptações para 

marinho, mas esta divergência interpopulacional variou de 10 a 22 % (Fst), et al., 2006a). T. manatus, et al. (2012) 

manatus) along their distribution in the American coasts of the Caribbean, Gulf of Mexico 

with individuals from haplogroup III,  that live in the Northeast Atlantic of South America, 
analyses with dating methods based on “ linearised’ trees implemented in the program 

and Brazil) and the Caribbean + Gulf of Mexico. The two ESUs arose, apparently, by vicariant processes occurring during the Pleistocene glaciers, when the sea level was up 

II) and the long period of separation between the populations of the Atlantic and the 

analyses from both studies indicated that this species has a large remaining genetic 
indicated a more recent origin for this species, which underwent a population expansion 
emergence of new adaptations for survival in the Amazonian environment, allowing 

Several other genetic studies were recently performed with T. manatus, using 

coast and the Gulf. The data obtained showed low genetic diversity in manatees from 
and mtDNA sequences and demonstrated the low genetic diversity in the population 

between the two locations.
the populations that inhabit the coastal systems and wetlands of the Gulf of Mexico and 

Mexico to the Caribbean coast, and it was demonstrated that several mtDNA haplotypes 

Caribbean populations, the Gulf of Mexico and Florida, emphasizing the importance of maintaining this natural migration route, ensuring a greater genetic diversity and the evolutionary dynamics of these populations.
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Trichechus manatus
Trichechus manatus are also shown: ESU-1 (Caribbean and Gulf of Mexico: Venezuela to the USA and the Antilles) and ESU-2 (Atlantic: Brazil and the Guyanas).

A demonstrada pela análise de diferentes marcadores mitocondriais, nucleares et al. (2006a,b) e Parr et al. (2012). Foram T. manatus e T. inunguis na zona 
três na Guiana e um no estado brasileiro do Amapá. Estes híbridos costeiros foram reconhecidos morfologicamente como peixe-boi-marinho, mas possuíam T. inunguis

peixe-boi-marinho. Um híbrido macho que se encontra em cativeiro e de nome Poque, oriundo da região costeira do Amapá (próximo ao Rio Oiapoque), foi 

(VIANNA et al., 2006a; PARR et al.,

amazônica).

litoral oeste da foz, na região das Guianas (incluindo o Amapá), que perfazem mais et al., 2006a e dados não publicados).
 

The hybridization between Amazonian and West Indian manatees was demonstrated 

between T. manatus and T. inunguis in the coastal zone of the north Atlantic of South America, three in French Guiana, three in Guyana and one in the Brazilian state of Amapá. These hybrids were recognized morphologically as West Indian manatees but had T. inunguis mtDNA, indicating that the maternal lineage came from the Amazonian 

Oiapoque River) was also studied by cytogenetics and presented 50 chromosomes, an 

and microsatellite allele composition indicates this individual is probably a second-
would probably have 52 chromosomes and Amazonian mtDNA).

Gulf of Mexico

CaribeCaribbean AtlânticoAtlantic

ESU 1

ESU 2

T.manatus

T.inunguis

Zona de hibridizaçãoHybridization zone
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et al., 2010, 2012; NOURISSON et al., et al., 2012; SATIZÁBAL et al., 2012). No entanto, este tipo de manejo 

metas prioritárias. Na população brasileira de T. manatus, mesmo que existam 
os indivíduos pertencem à mesma ESU (Atlântico) e cruzamentos entre quaisquer indivíduos desta ESU, inclusive das Guianas, não devem resultar em depressão 

brasileira (VIANNA et al., 2006a; LUNA et al., 2012), a translocação de indivíduos 
diminuir a perda de diversidade por deriva e o aumento da endogamia local.

marinhos e amazônico (VIANNA et al., 2006a). Sabe-se que o processo de 
et al.,

possam cruzar mais frequentemente, já que se tornam raros os encontros de et al., 2012). A hibridização pode gerar indivíduos com menor sobrevivência e/ou viabilidade reprodutiva e aumentar a 
et al., 2001). Este resultado negativo 

de populações divergentes e com adaptações locais diferentes, como entre as 

híbridos devem possuir baixa viabilidade e fertilidade na natureza. No entanto, visto que foi encontrado pelo menos um híbrido de segunda geração (VIANNA et al., 2006a; PARR et al., 2012), parece não haver infertilidade completa entre 
transferidos para a outra, resultando no fenômeno da introgressão. Assim, alguns indivíduos desta área de hibridização no litoral ao redor da foz do Amazonas 

nesta zona de hibridização deve reduzir bastante o valor adaptativo populacional, que consequentemente, pode levar à extinção local.

ou reintrodução envolvendo indivíduos oriundos desta área deve ser monitorada geneticamente. Isto deve ser feito para evitar a depressão exogâmica nas áreas onde estes animais forem liberados, tanto para as populações de peixe-boi-marinho quanto amazônico. Portanto, caso os indivíduos candidatos 
reintroduzidos na natureza.

below). Therefore, given that a low genetic diversity was demonstrated in the Brazilian 

of diversity from drifting and increased local inbreeding.

et al., 2001).  This phenomenon, however, may be triggered by anthropogenic actions that promote the decline of endangered species populations, causing individuals of 

individuals with lower survival and/or reproductive viability and increase the chance of 
et al., 2001). This negative result of hybridization is known as outbreeding depression, 

Because of the multiple cytogenetic, genomic, morphological and ecological 
hybrids should have low viability and fertility in nature. However, since at least one 
seems there is no complete infertility among the F1 hybrid females, enabling the genes of a species to be transferred to another, resulting in the phenomenon of introgression. Thus, some individuals of this hybridization area on the coast around the mouth of 
may occupy a niche similar to that of the parental species. In any case, the presence of hybrids of reduced survival, sterile or with low fertility in this hybridisation zone should greatly reduce the population’s adaptive value, which, consequently, can lead to local extinction.Due to the occurrence of hybrids around the mouth of the Amazon and in the 

or translocation involving individuals originating from this area must be genetically monitored. This must be done to avoid exogamous depression in areas where these animals are released, for both the West Indian and the Amazonian manatee populations. 

O et al., 2006a) indica que há estruturação populacional de acordo com as 

populações que antes eram conectadas.Embora as populações de peixe-boi-amazônico não tenham apresentado 
a diferenciação interpopulacional moderada (Fst~0.20) indica que pode haver populações amazônicas com um relativo isolamento das demais (VIANNA et al., 2006a; SATIZÁBAL et al., 2012). No entanto, ainda falta um estudo detalhado das populações de várias sub-bacias para desvendar a estrutura e dinâmica evolutiva 

os eventos de translocação de indivíduos, caso se façam necessários, restritos a uma mesma sub-bacia (SATIZÁBAL et al., 2012). 

quase toda a sua distribuição atual. Por isto, T. manatus
ex-situ e in-situ. Como evidenciado em 

baixa diversidade e são endogâmicas, por exemplo, as populações do extremo da distribuição, na Flórida (EUA) e Brasil. A liberação de indivíduos nestas áreas 

que a população brasileira de T. manatus possui características diferentes das populações do Caribe e da Flórida (EUA). Portanto, as evidências moleculares, et al., 2006a,b; NOURISSON et al., 2011; PARR et al., T. manatus (  e  1986), sugerindo que deve ser feita uma revisão taxonômica neste táxon.No manejo de T. manatus, os processos de translocação e reintrodução de peixes-bois devem considerar as duas ESUs como unidades totalmente 
não devem ocorrer entre diferentes ESUs, separadas há vários milhares de anos 

Tindicates population structuring according to the West African river basins. However, this species is in urgent need of genetic and ecological studies, being the lesser known manatee species and currently highly threatened not only by poaching, but also by the 
populations that were previously connected.Although the Amazonian manatee populations have not exhibited a marked population structuring as seen in the marine species, the moderate inter-population 

a detailed study of the populations from several sub-basins to unveil the structure and evolutionary dynamics of this species, with the purpose of suggesting the translocation of individuals among the various areas in the Amazon. With the existing data, the ideal is to maintain the translocation of individuals, whenever required, restricted to a same 

the population from Florida in the United States. It is also the species with most genetic data generated from a representative sample of almost all its current distribution. For this reason, T. manatus is the sirenian species with most genetic evidence that can already be used in conservation practice and preparation of ex-situ and in-situ management strategies. As evidenced in several genetic studies with mtDNA and microsatellites, many populations have low diversity and are endogamous, for example, 
release of individuals in these areas can be promoted with the intention of increasing the local genetic diversity or even recolonizing an area where the species was locally extinct. For this, evidences of evolutionary dynamics in this species must be taken into account, 

taxon.In T. manatus management, the processes of translocation and reintroduction should consider the two ESUs as fully independent management units, i.e. the release of 

made at the microgeographic level to attempt the maintenance of the short term gene 

is only advisable if the populations are relatively large or growing, and the increase of local genetic diversity or the recolonization of areas are not priority goals. In the 

and breeding between any individuals of this ESU, including the Guyanas, should 

Implications of genetic data for manatee conservation


