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“Sempre que as gratuidades pousam em minhas palavras, 

elas são abençoadas por pássaros e por lírios. 

Os pássaros conduzem o homem para o azul, 

para as águas, para as árvores e para o amor. 

Ser escolhido por um pássaro para ser a árvore dele: 

eis o orgulho de uma árvore. 

Ser ferido de silêncio pelo voo dos pássaros: 

eis o esplendor do silêncio. 

Ser escolhido pelas garças para ser o rio delas: 

eis a vaidade dos rios. 

Por outro lado, o orgulho dos brejos é o de serem escolhidos 

por lírios que lhes entregarão a inocência. 

(Sei entrementes que a ciência faz cópia de ovelhas, que a ciência produz seres em vidros. 

Louvo a ciência por seus benefícios à humanidade, mas não concordo que a ciência não se 

aplique em produzir encantamentos.) 

Por quê não medir, por exemplo, a extensão do exílio das cigarras? 

Por quê não medir a relação de amor que os pássaros têm com as brisas da manhã? 

Por quê não medir a amorosa penetração das chuvas no dentro da terra? 

Eu queria aprofundar o que não sei, como fazem os cientistas, mas só na área dos 

encantamentos. 

Queria que um ferrolho fechasse o meu silêncio, 

para eu sentir melhor as coisas increadas. 

Queria poder ouvir as conchas quando elas se desprendem da existência. 

Queria descobrir por quê os pássaros escolhem a amplidão para viver 

enquanto os homens escolhem ficar encerrados em suas paredes. 

Sou leso em tratar com máquina; mas inventei, para meu gasto, 

um Aferidor de Encantamentos. 

Queria medir os encantos que existem nas coisas sem importância. 

Eu descobri que o sol, o mar, as árvores e os arrebóis são mais enriquecidos pelos pássaros do 

que pelos homens. 

Eu descobri, com o meu Aferidor de Encantamentos, que as violetas e as rosas e as acácias 

são mais filiadas dos pássaros do que os cientistas. 

Porque eu entendo, desde a minha pobre percepção, que o vencedor, no fim das contas, é 

aquele que atinge o inútil dos pássaros e dos lírios do campo. 

Ah, que estas palavras gratuitas possam agora servir de abrigo para todos os pássaros do 

mundo.” 

Manoel de Barros 

Gratuidade das Aves e dos Lírios 
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I. INTRODUÇÃO 

1. Charadriiformes, Laridae, Rynchops e Phaetusa: taxonomia, sistemática, biologia e 

distribuição  

Os representantes da ordem Charadriiformes são cosmopolitas e diversificados, 

incluem aves de pequeno, médio e grande porte, com alguns de seus representantes realizando 

as migrações mais extensas dentre todas as aves. Embora a coloração varie, a maioria dos 

Charadriiformes possui padrões de plumagem em tons de branco, cinza, marrom e/ou preto. A 

maioria vive próxima a regiões costeiras, enquanto outras são pelágicas e alguns poucos 

podem ser encontrados em desertos e em florestas densas (Del Hoyo, 1996; Sick, 1997; De 

Pietri et al., 2011). 

Os hábitos alimentares e as técnicas de forrageamento são variados; encontram 

alimentos nos mais diversos ambientes, em mar aberto, nas praias, lagos, rios, poças de marés, 

mangues, lamaçais, revirando pedras, na serapilheira de florestas densas, costões rochosos, 

desertos, etc. (Del Hoyo, 1996; Sick, 1997). Entre os principais itens alimentares estão peixes, 

crustáceos, moluscos (terrestres, água-doce e marinhos), vermes (nematódeos, poliquetas, 

minhocas), insetos, ovos, krill. Algumas espécies de regiões mais frias se alimentam da 

placenta e excrementos de focas; lixo humano, filhotes de outras aves, pequenos ratos, 

lagartos, etc. Aves da família Chionidae se alimentam de algas. Algumas aves terrestres 

(Thinocoridae) comem principalmente matéria vegetal, como sementes, botões de flores, 

brotos e folhas (Del Hoyo, 1996; Sick, 1997). 

Embora o arranjo e o número de gêneros, espécies e famílias variem de acordo com os 

diferentes autores (Murphy, 1936; Harrison, 1985; Sibley & Monroe, 1990; Burger & 

Gochfeld, 1996; Sick, 1997; Pons et al., 2005; Livezey, 2010; Burger et al., 2018), boa parte 

dos autores e das publicações mais atuais sugerem que existam, dentro dos Charadriiformes, 

cerca de 377 espécies, 92 gêneros, 19 famílias e seis subordens (Baker et al., 2007; Burger 

et al., 2018). 

Atualmente, a composição mais aceita dentro da ordem é (subordem, família: numero 

de gêneros; número de espécies): subordem Chionidi, famílias: Burhinidae (2; 10), Chionidae 

(1; 2) e Pluvianellidae (1; 1). Subordem Charadrii, famílias: Haematopodidae (1; 9), 

Ibidorhynchidae (1; 1), Recurvirostridae (3; 7) e Charadriidae (12; 71). Subordem Thinocori, 

famílias: Pedionomidae (1; 1), Thinocoridae (2; 4), Rostratulidae (2; 3) e Jacanidae (6; 8). 
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Subordem Scolopaci, família: Scolopacidae (17; 91). Subordem Turnici, família: Turnicidae 

(2; 18). Subordem Lari, famílias: Pluvianellidae (1; 1), Dromadidae (1; 1), Glareolidae (5; 

17), Stercorariidae (2; 7), Alcidae (11; 24) e Laridae (21; 101) (Baker et al., 2007; HBW, 

2018). 

Outros autores costumam dividir esta ordem em três subordens principais: Charadrii 

(aves limícolas, batuíras, quero-queros, pernilongos, etc.); Alcae (pequeno auk, Uria, etc.) e 

Lari (gaivotas, trinta-réis e talha-mares). No entanto, até hoje, os autores não entraram em um 

consenso quanto à organização taxonômica e o número de táxons pertencentes aos 

Charadriiformes; de forma que, ao longo dos anos, diversos arranjos foram propostos. Alguns 

autores acreditam que os Charadriiformes estejam relacionados às ordens Gruiformes e 

Columbiformes, outros discordam, de maneira que, certas famílias intermediárias foram 

removidas ou adicionadas por vários taxonomistas (Murphy, 1936; Pinto, 1938; 1964; 

Harrison, 1985; Sibley & Monroe, 1990; Burger & Gochfeld, 1996; Sick, 1997; Pons et al., 

2005; Burger et al., 2018). A taxonomia de Sibley-Ahlquist (baseado em técnicas de biologia 

molecular, proposta no início da década de 1990) propôs integrar as famílias deste 

diversificado grupo na ordem Ciconiiformes, além de incluir a família Alcidae nos Larídeos 

(Sibley et al., 1988; Ahlquist & Sibley, 1990; Sibley & Ahlquist, 1990; Monroe & Sibley, 

1993). A subordem Lari inclui seis famílias (Pluvianellidae, Dromadidae, Glareolidae, 

Stercorariidae, Alcidae e Laridae). 

As famílias Pluvianellidae e Dromadidae apresentam apenas uma espécie cada, 

Pluvianellus socialis e Dromas ardeola, respectivamente. Os representantes da família 

Glareolidae são chamados de “perdizes-do-mar”, devido a sua semelhança com esta ave, a 

maioria se alimenta de insetos que capturam com as asas, podem habitar desertos e outras 

regiões áridas, inclui cinco gêneros e 17 espécies (Stiltia, Glareola, Cursorius, Rhinoptilus e 

Pluvianos), contudo, alguns autores considerem que Pluvianus deva ser incluso na família 

“Pluvianidae” (HBW, 2018; Maclean & Bonan, 2018). 

A família Stercorariidae inclui dois gêneros e sete espécies (Stercorarius e 

Catharacta), conhecidos como “gaivota-rapineira” e “skuas”, são aves migratórias oceânicas, 

podem ser encontradas em ambientes frios, se alimentam de peixes, mas também podem 

alimentar-se de filhotes de pinguins, outros pássaros, coelhos e cadáveres em geral, também 

possui “comportamento cleptoparasita”, roubando o alimento de outras aves (Del Hoyo, 1996; 

Furness & Bonan, 2018). 
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A família Alcidae inclui 11 gêneros e 24 espécies (Cerorhinca, Fratercula, 

Ptychoramphus, Aethia, Brachyramphus, Cepphus, Synthliboramphus, Alca, Pinguinus†, 

Uria e Alle), conhecidos como auks são notáveis por sua capacidade de “voar” debaixo 

d’água, alguns são superficialmente semelhantes aos pinguins; no entanto, eles não estão 

intimamente relacionados com estes, mas acredita-se que sejam um exemplo de evolução 

convergente (Nettleship, 1996; Nettleship & Bonan, 2018). 

A família Laridae inclui as gaivotas, os trinta-réis e os talha-mares; é sem dúvida a 

família mais representativa do grupo, com 21 gêneros e 101 espécies (Friesen et al., 1996a; 

Konyukhov, 2002; Moum et al., 2002; Gavin et al., 2004; Baker et al., 2007; Smith, 2011; 

2015; Burger et al., 2018; Rands & Bonan, 2018). 

A inclusão dos auks na subordem Lari é recente (Baker et al., 2007). Não é incomum 

encontrar a família Turnicidae inserida na subordem Lari, mas os dados moleculares e o 

registro fóssil sugerem que eles sejam uma ramificação basal (Paton et al., 2003; Gavin et al., 

2004; Paton & Baker, 2006). 

A classificação adotada pelo Handbook of Birds of the World Alive (Burger et al., 

2018; HBW, 2018) difere ligeiramente da classificação do Comitê Brasileiro de Registros 

Ornitológicos - CBRO (2015) e do HBW (1996) (Burger & Gochfeld, 1996; Del Hoyo et al., 

1996; Gochfeld & Burger, 1996; Zusi, 1996). No caso do HBW (2018) a família Laridae 

inclui, além das gaivotas, as espécies que antes eram consideradas como famílias, os trinta-

réis (Sternidae) e os talha-mares (Rynchopidae). O CBRO (2015) e HBW (1996) consideram 

Sternidae e Rynchopidae como famílias distintas; no HBW (2018) estas passaram a ser 

consideradas como subfamílias, Sterninae e Rynchopinae (Burger & Gochfeld, 1996; 

Gochfeld & Burger, 1996; Zusi, 1996; CRBO, 2015; Piacentini et al., 2015; Burger et al., 

2018). 

Com relação à Sternidae, a validade deste táxon como família sempre foi questionada, 

para alguns autores (Harrison, 1985; Sick, 1997) esse grupo de espécies deveria estar incluso 

na família Laridae, juntamente com as gaivotas. 

Baker e colaboradores (2007) mostraram que os talha-mares e o táxon dos trinta-réis 

não são monofiléticos, pelo contrário, eles se misturam em um clado com as gaivotas. 

Portanto, segundo estes autores, não é possível separá-los em famílias (Rynchopidae e 

Sternidae) sem tornar a família Laridae parafilética (Baker et al., 2007). Assim sendo, de 

acordo com Burger e colaboradores (2018), a família Laridae é composta por cinco 

subfamílias (Anoinae, Gyginae, Larinae, Rynchopinae e Sterninae). 
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A subfamília Anoinae, inclui dois gêneros (Anous e Procelsterna), encontrados em 

ilhas costeiras e oceânicas, a primeira, conhecida popularmente como viuvinha, possui 

coloração preta ou marrom-escura, já Procelsterna possui coloração cinza-clara (Gochfeld 

et al., 2018c). Segundo Cibois e colaboradores (2016), estes dois táxons formam um clado 

único; estes autores propuseram a existência de somente o gênero Anous e que Procelsterna 

deveria ser considerado como um sinônimo júnior. Contudo, estes táxons diferem 

consideravelmente quanto à plumagem. 

A subfamília Gyginae, possui apenas um gênero, Gygis, ave de coloração branca, 

encontrada em ilhas oceânicas tropicais, chamada popularmente de grazina ou noivinha 

(Yeung et al., 2009). 

A subfamília Larinae inclui oito gêneros (Saundersilarus, Hydrocoloeus, 

Rhodostethia, Creagrus, Xema, Pagophila, Rissa e Larus), conhecidos popularmente como 

gaivotas, sendo o gênero Larus o mais representativo (~45 espécies), presentes principalmente 

nas regiões costeiras. Apresentam uma dieta bastante ampla, alimentam-se de peixes, ovos, 

animais mortos, lixo humano, insetos, vermes, etc. (Gochfeld et al., 2018a; 2018b; 2018c). 

A taxonomia de Larinae sempre foi confusa, provavelmente devido à sua extensa 

distribuição e à frequente troca genética entre as várias populações (levando a áreas de 

hibridação). Até “recentemente”, a maioria das espécies pertenciam ao gênero Larus; mas, 

estudos filogenéticos mais recentes, corroboraram para a divisão deste táxon em gêneros 

distintos (Cane, 1994; Pons et al., 2005; Dantas et al., 2012). 

A subfamília Sterninae, inclui nove gêneros e 39 espécies (Onychoprion (4); Sternula 

(7); Gelochelidon (2); Hydroprogne (1); Larosterna (1); Chlidonias (4); Sterna (13); 

Thalasseus (6) e Phaetusa (1)) (Burger et al., 2018). Conhecidos popularmente como trinta-

réis e/ou andorinhas-do-mar; são aves marinhas, com distribuição cosmopolita. Depois da 

subfamília Larinae, são os mais representativos dentro da família. E, provavelmente, os que 

apresentam mais problemas taxonômicos. Os autores parecem não entrar em um consenso 

quanto aos integrantes deste táxon, onde intermináveis e constantes inclusões e exclusões são 

realizadas dentro deste grupo. De forma que, o número de gêneros varia de três até dez, 

dependendo do autor (Moynihan, 1959; Harrison, 1985; Sibley & Monroe, 1990; Burger & 

Gochfeld, 1996; Sick, 1997; Baker et al., 2007; Gochfeld et al., 2018a; 2018b). 

Antigamente, a maior parte das espécies de trinta-réis era incluída no gênero Sterna, 

caso de Onychoprion, Sternula, Hydroprogne, Chlidonias, Thalasseus, Gelochelidon e 

Phaetusa, exceção feita a Larosterna inca, devido a sua coloração escura (Linnaeus, 1758; 
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Moynihan, 1959; Collinson, 2006). Contudo, estudos mais detalhados, através de análises 

morfológicas mais cuidadosas e com dados genéticos e comportamentais, apoiaram a 

subdivisão destes táxons em gêneros distintos (Bridge et al., 2005; Collinson, 2006; Baker 

et al., 2007). 

Com as contribuições de estudos genéticos, os trinta-réis passaram a ser tratados como 

uma família distinta, Sternidae (Paton et al., 2003; Gavin et al., 2004; Paton & Baker, 2006). 

Já, segundo outros estudos (Baker et al., 2007), os trinta-réis não são monofiléticos, pois se 

misturam em um clado com as gaivotas, desta forma, não seria possível separá-los em uma 

família exclusiva, sem tornar a família Laridae parafilética. 

Até 1996, Burger e Gochfeld, diziam haver boas razões para tratar os trinta-réis como 

uma família separada, devido aos caracteres morfológicos que os distinguem de todas as 

gaivotas. Hoje, estes autores (Burger et al., 2018), aceitaram as conclusões de Baker et al., 

(2007), considerando os trinta-réis uma subfamília, Sterninae, separado das gaivotas, mas 

incluídos na mesma família, Laridae. 

Independentemente do nível taxonômico atribuído, publicações baseadas em 

osteologia, comportamento, histologia e dados moleculares corroboram uma relação maior 

entre gaivotas (Larinae) e trinta-réis (Sterninae) do que entre os trinta-réis e os talha-mares 

(Rynchopinae). Outros autores propuseram que os gêneros da família Laridae, Anous e 

Procelsterna estão mais relacionados aos talha-mares do que aos trinta-réis (Cane, 1994; 

Burger & Gochfeld, 1996; Paton, et al., 2003; van Tuinen et al., 2004; Bridge et al., 2005; 

Paton & Baker 2006; De Pietri et al., 2011). 

Os membros de Sterninae apresentam comportamento migratório e plumagem com 

duas fases distintas, uma reprodutiva, de curta duração, e outra de descanso ou invernal, que 

perdura por mais tempo; são encontrados perto do mar, rios ou zonas úmidas; são aves 

delgadas, com caudas bifurcadas, asas estreitas e pernas relativamente curtas. A maioria das 

espécies possui plumagem cinza-clara na região dorsal do corpo e branca na região ventral, 

normalmente com o vértice e mascara preta, mas algumas espécies do gênero Chlidonias e 

Larosterna inca apresentam plumagem escura; no primeiro caso, pelo menos durante parte do 

ano. Até onde se sabe, não apresentam dimorfismo sexual, mas os jovens são facilmente 

distinguíveis dos adultos. Costumam reproduzir-se em colônias médias e grandes, depositam 

seus ovos em solo nu com pouco ou nenhum material de ninho. Algumas constroem ninhos 

flutuantes na vegetação (Chlidonias), outras constroem ninhos simples em árvores, em 

penhascos ou em fendas. A maioria das espécies alimenta-se de peixes capturados durante o 
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mergulho (a partir do voo), mas algumas também comem insetos (Chlidonias); as espécies de 

maior porte podem suplementar a alimentação com pequenos vertebrados terrestres (Burger & 

Gochfeld, 1996; Sick, 1997). 

Muitos trinta-réis são migrantes de longa distância; sendo a andorinha-do-ártico 

(Sterna paradisaea) capaz de realizar uma das maiores migrações conhecida no reino animal. 

Todo ano voa de suas áreas de reprodução do Ártico para a Antártida (e vice-versa), a 

distância mais curta entre essas áreas é de 19.000 km, mas já foram registrados migrações de 

80.000 km; a longa jornada garante que esta ave veja dois verões por ano (Egevang et al., 

2010; Fijn et al., 2013). 

A subfamília Rynchopinae Bonaparte (1838), cujos representantes também são 

migratórios, abriga apenas um gênero (Rynchops) e três espécies (R. niger, R. albicollis e 

R. flavirostris), popularmente conhecidos como talha-mares ou corta-águas (Zusi, 1996). 

Estas espécies possuem um padrão de distribuição pantropical, único entre as aves, cuja 

distribuição cobre as regiões tropicais de todos os continentes, se estendendo desde as regiões 

subtropicais até as margens das zonas temperadas, com uma espécie ocorrendo na África 

(talha-mar-africano, R. flavirostris), uma na Ásia (talha-mar-indiano, R. albicollis) e uma nas 

Américas (talha-mar-americano, R. niger) (Zusi, 1996; CBRO, 2015). 

Devido à ausência de fósseis de Rynchopinae conhecidos, as estimativas da história 

filogenética dos talha-mares são baseadas inteiramente em comparações anatômicas, 

comportamento e na comparação molecular de espécies atuais. Anatomistas do século XIX e 

inicio do século XX, incluíram os talha-mares dentro da ordem Charadriiformes e na 

subordem Lari. As três espécies existentes de Rynchopinae, estão inclusas somente em um 

gênero, pois são muito similares entre si, compartilham comportamento de forrageamento 

único, associado a adaptações estruturais únicas, além de se assemelharem no padrão de 

plumagem (Grant et al., 1984; Burger et al., 1994; Zusi, 1996; Baker et al., 2007). 

A subfamília Rynchopinae ocorre em uma vasta área geográfica, com o talha-mar-

indiano (R. albicollis) ocorrendo no sul da Ásia, o talha-mar-africano (R. flavirostris) em 

grande parte da África e o talha-mar-americano (R. niger) nas américas (Curry-Lindahl, 1981; 

Nisbet et al., 2013; Zarza et al., 2013; Zusi et al., 2018). 

As aves sul-americanas e da Ásia possuem preferência pelos grandes rios e estuários, 

já as da África preferem os grandes rios e lagos. As aves norte-americanas são atípicas, 

preferindo zonas costeiras e ilhas restritas. A maior parte do conhecimento sobre a biologia 

dos talha-mares é baseada no talha-mar norte-americano (R. niger niger); os outros táxons 
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deste grupo foram pouco estudados, de forma que, muito dos seus hábitos ainda são pouco 

documentados (Coppinger et al., 1988; Zusi, 1996; Sick, 1997; Das, 2015). 

Devido ao fato dos representantes deste táxon apresentarem o bico modificado e 

adaptado para um método único de forrageio entre as aves, eles foram considerados como 

uma família distinta, desde os primeiros arranjos sistemáticos, família Rynchopidae (Zusi, 

1996). Contudo, como mencionado anteriormente, hoje é considerado por alguns autores 

como uma subfamília (Rynchopinae) dentro de Laridae, e não uma família distinta (Baker 

et al., 2007; Burger et al., 2018). 

O talha-mar adulto possui plumagem marcante e vistosa, sendo esta fortemente 

enegrecida na região dorsal e puramente branca na porção ventral, o bico é laranja-

avermelhado e os pés vermelhos. Mudanças sazonais são pequenas, com a aquisição de um 

colar branco durante a estação não reprodutiva (em R. niger e R. flavirostris). Os juvenis 

apresentam coloração marrom salpicado de cinza-escuro e amarelo-claro. A plumagem dos 

filhotes recém eclodidos é amarelada, ideal para camuflagem na areia. Com cerca de seis 

meses, as aves já se assemelham aos adultos em muitos aspectos, mas, ainda assim, é possível 

distingui-los facilmente (Zusi, 1996; Sick, 1997). 

As pernas são bastante curtas e os três dedos da frente são conectados por membranas 

interdigitais, que podem ajudar na sustentação da ave quando ela está de pé na areia ou na 

lama, e provavelmente oferece algum auxílio no comportamento de termorregulação. Os 

Rynchops podem caminhar, mas eles não nadam ou mergulham (Zusi, 1996; Sick, 1997). 

A característica mais marcante dos Rynchops é, sem dúvida, o bico, no qual a 

mandíbula e maxila são diferentes em formato e tamanho; o bico é “adaptado para arar” a 

água com pouca resistência. A mandíbula pode ser aproximadamente três centímetros mais 

longa do que a maxila. O filhote nasce com o bico normal, o que pode significar que o bico 

singular do adulto é uma estrutura que está intimamente relacionado com o método de 

forrageamento. O bico alcança a proporção dos adultos em aproximadamente três meses. O 

bico do adulto não pode ser usado efetivamente para bicar ou agarrar coisas, para poder pegar 

objetos no chão ele precisa virar a cabeça de lado; esta limitação pode explicar a falta de 

ninhos construídos nesta subfamília (Tomkins, 1951; Zusi, 1962; 1996; Sick, 1997). 

O método de forrageamento é único e consiste em voar ao longo da água, com o bico 

aberto, com a mandíbula parcialmente submersa, como se fosse uma tesoura aberta, daí o 

nome, corta-água. “Talhar ou cortar a água (Skimming)” provou ser um método eficiente, e 
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por ser mais táctil do que visual, permite que os talha-mares alimentem-se no crepúsculo, em 

águas escuras e durante a noite (Tomkins, 1951; Zusi, 1996; Sick, 1997). 

Os filhotes recém-emplumados instintivamente tentam arar as dunas de areia e as 

margens das praias, imitando o comportamento dos adultos; eles aprendem cedo, e de maneira 

mais adequada como forragear na companhia de seus pais (Zusi, 1996). 

Os talha-mares frequentam a orla de praias marinhas, praias de rios e lagos, nas zonas 

temperadas e tropicais. A maioria dos forrageamentos ocorre em águas calmas e rasas (sem 

vegetação), forrageiam com maior efetividade onde a presa está concentrada; alimentam-se 

quase que exclusivamente de peixes, mas, camarões também são importantes e fazem parte da 

dieta (Coppinger et al., 1988; Zusi, 1996; Sick, 1997; Das, 2015; Antas et al., 2016). 

Os talha-mares também são ativos durante a noite, os olhos possuem uma grande 

abertura para a pupila, provavelmente com função de proteger da forte luz do dia, que é 

refletida pelas areias brancas da praia; contudo, a pupila se fecha no formato de uma fenda 

vertical estreita, outra adaptação única entre as aves (Nicholson, 1948; Zusi, 1996). 

A maior parte da reprodução na América do Sul, África e Ásia meridional acontece 

entre abril e novembro, durante a época de baixa nos grandes rios, mas as datas variam de 

localidade e de ano para ano, dependendo do termino da estação chuvosa nas cabeceiras. Na 

América do Norte, a reprodução é mais estritamente sazonal, normalmente de abril a julho, 

contudo pode ser estendida até o início de setembro, nos eventos de seca (Zusi, 1996). 

Os talha-mares são aves coloniais, nidificam junto com algumas espécies de trinta-

réis, algumas vezes com gaivotas, maçaricos e outras espécies ou podem formar colônias 

somente de talha-mares. As colônias costumam ter em média menos de 200 pares, mas, 

algumas vezes, muitas centenas de pares podem se unir em uma colônia, sem contar as outras 

espécies associadas (Zusi, 1996). 

Os sítios reprodutivos preferidos dos talha-mares na América do Norte são os locais 

mais isolados, como ilhas costeiras e praias, mas as aves também nidificam em esteiras de 

vegetação morta, depositadas em pântanos de água salgada (“mangues”). Quando selecionam 

um sitio reprodutivo em um determinado ano, as aves podem retornar ao seu local de 

reprodução anterior, ou podem ser atraídas por outras aves e nidificar em uma localidade 

nova. Quando as condições não são favoráveis, os talha-mares irão nidificar novamente em 

um lugar diferente, no mesmo ano. Estudos em Nova Jersey, EUA, mostraram que os 

Rynchops niger norte-americanos são mais propensos a escolher um novo sitio reprodutivo no 
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ano seguinte, se a colônia do ano anterior foi destruída por predadores (Erwin, 1977b; 

Coppinger et al., 1988; Zusi, 1996; Sick, 1997; Das, 2015). 

Os ninhos são formações simples na areia, consistindo em um buraco com 

aproximadamente 20-30 cm de diâmetro e 2-4 cm de profundidade. A cópula ocorre no local 

do ninho, depois do macho oferecer um peixe para a fêmea. O tamanho da ninhada varia de 

2-6 ovos, e a média é de 3-4 (Zusi, 1996; Zusi et al., 2018). 

Populações que se reproduzem no nordeste da América do Norte deslocam-se para o 

Sul até a Flórida e costa do Golfo. Já a maioria dos indivíduos que nidificam durante o 

inverno desloca-se para as regiões costeiras da América Central (até o sul do Panamá). Nos 

grandes rios sul-americanos (R. niger), na África (R. flavirostris) e no sul da Ásia 

(R. albicollis), as aves migram entre seus locais de reprodução acima dos rios e para os seus 

locais de não reprodução próximos a foz do rio ou nas regiões costeiras e para grandes lagos; 

as distâncias podem ser de centenas e até milhares de km. Na África, Rynchops flavirostris 

deixam os rios principais para passar temporadas não reprodutivas no Lago Chade, nos lagos 

do Vale Rift, ou em outros sítios (Coppinger et al., 1988; Zusi, 1996; Das, 2015). 

Os talha-mares africano e indiano são os menos estudados e os mais ameaçados; o 

primeiro é considerado quase ameaçado de extinção e o segundo é considerado ameaçado 

(IUCN, 2018). A velocidade do declínio de suas populações é preocupante; fatores como a 

pulverização de DDT para malária e pragas agrícolas são uma ameaça para estas aves 

comedoras de peixe. Além disso, a perturbação da colônia por humanos (coleta de ovos) e 

pisoteio de ninhos por gado (no caso do africano, o agravante de hipopótamos e elefantes); 

existem ainda inundações de ninhos causadas pelo tráfego de barcos (que formam ondas), etc. 

Mas, em todos os casos, a principal causa de declínio é a perda de habitat (Williams, 1986; 

Tyler, 2004; Gopi et al., 2006; Demey et al., 2007; Das, 2015; Dilawar & Sharma, 2016; 

IUCN, 2018). 

O talha-mar-americano, R. niger, diferencia-se das outras espécies de Rynchops 

(R. flavirostris e R. albicollis) por apresentar a porção distal do bico preta, motivo pelo qual 

seu nome em inglês é Black Skimmer; além disso, é maior do que R. flavirostris, e diferente 

de R. albicollis apresenta a região dorsal do pescoço totalmente preta durante a estação 

reprodutiva, enquanto R. albicollis possui a plumagem do pescoço sempre branca (Zusi, 

1996). 
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Rynchops niger foi originalmente descrito por Linnaeus (1758), e possui, atualmente, 

três subespécies aceitas: R. niger niger Linnaeus, 1758, R. niger cinerascens Spix, 1825 e 

R. niger intercedens Saunders, 1895.  

A subespécie norte-americana, R. niger niger, é sem dúvidas a mais bem estudada e 

documentada e possui hábitos que diferem das outras duas subespécies (R. n. cinerascens e 

R. n. intercedens). A forma nominal possui preferencia por regiões costeiras e ilhas isoladas 

para a nidificação, podendo fazer ninhos em cima da vegetação; já as subespécies sul-

americanas nidificam em praias de rios e os ninhos são cavidades rasas na areia (Zusi, 1996). 

De maneira geral, postulou-se que, R. n. niger é encontrado nas costas dos EUA, 

México e Panamá; R. n. cinerascens é encontrado na Colômbia, norte do Brasil, Equador, sul 

da Bolívia, Chile, Panamá, Trinidad e em algumas partes da Argentina; e R. n. intercedens 

pode ser encontrado em vários estados do Brasil, principalmente nas regiões costeiras (com 

exceção do Norte), no Paraguai, no Uruguai e em algumas partes da Argentina. 

Contudo, uma revisão mais abrangente sobre a validade destes táxons nunca foi 

realizada. Além disso, existe, uma enorme imprecisão sobre a real área de distribuição de cada 

táxon (Harrison, 1985; Sick, 1997). Sabe-se que os talha-mares migram após o período 

reprodutivo, mas não há muita informação sobre os locais para onde se movimentam após a 

nidificação. Postulou-se, por exemplo, que R. n. intercedens, cuja reprodução poderia se 

concentrar no sul do Brasil, migraria em direção ao Sul do continente sul-americano (Antas 

et al., 2016). 

Como mencionado anteriormente, Phaetusa simplex (Sterninae) corresponde a um 

gênero monotípico, conhecido popularmente como trinta-réis-grande (Large-billed Tern), está 

dentre os maiores trinta-réis (43 cm) e assim como a maioria das espécies deste grupo, possui 

vértice e máscara preta durante a estação reprodutiva; a região dorsal do corpo é cinza e a 

ventral puramente branca, as retrizes primária são pretas; possui bico grande e robusto 

amarelo-limão (as pernas são da mesma cor). Os ninhos são espaços simples e rasos na areia, 

botam de 2-3 ovos. Alimenta-se de peixes que, normalmente, captura próximo a superfície da 

água. É uma espécie sul-americana, com preferência pelos rios e lagos, mas pode ser 

encontrada nas regiões costeiras do oceano Atlântico. Nidifica em praias de rios, sendo 

chamada pelos índios do alto Xingu de Xerimbabos (= setembro), em referência a época em 

que são mais abundantes nesta região (Sick, 1997; Gochfeld et al., 2018b). 

Phaetusa simplex foi descrita por Gmelin (1789), com base em um exemplar imaturo e 

combinada originalmente com o gênero Sterna, sendo transferida por Wagler (1832) para o 
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gênero Phaetusa. Mesmo após a criação de um gênero próprio (ainda hoje monotípico), 

outros autores propuseram que esta espécie deveria pertencer ao gênero Thalasseus ou 

retornar para o gênero Sterna (Hellmayr & Conover, 1948; Blake, 1977). Phaetusa simplex 

possui duas subespécies (P. s. simplex (Gmelin, 1789) e P. s. chloropoda (Vieillot, 1819)); 

contudo, a distribuição de ambas é imprecisa. Admite-se que a forma nominal se reproduza na 

Colômbia, Venezuela e no estado do Amazonas, enquanto que para P. s. chloropoda foram 

detectados sítios reprodutivos no Paraguai, Uruguai e norte da Argentina (Murphy, 1936; 

Harrison, 1985). As aves da região central do Brasil (MT, MG e TO) ora são atribuídas à 

forma nominal (Blake, 1977), ora à P. s. chloropoda (Pinto, 1938), ou ainda de atribuição 

duvidosa (Pinto, 1938; 1964). Desta maneira, a distribuição de cada subespécie, bem como os 

locais para onde as aves migram após ciclo reprodutivo, até hoje, não são bem conhecidos 

(Harrison, 1985; Gochfeld & Burger, 1996). Além disso, nenhuma revisão rigorosa destes 

táxons foi feita. 

Os Rynchops niger (sul-americanos) e Phaetusa simplex nidificam em conjunto, 

compartilhando as mesmas colônias reprodutivas, nas localidades onde são sintópicas 

(Figura 1). Estas aves nidificam nas praias fluviais dos grandes rios sul-americanos, durante o 

período de seca, no qual as águas dos grandes rios baixam, deixando expostos extensos 

bancos de areia. Neste período, os principais predadores de ovos e jovens incluem pequenos e 

médios carnívoros, aves de rapina, cobras e lagartos. Os talha-mares se beneficiam dos 

ataques agressivos que os trinta-réis-grandes direcionam aos predadores, e algumas vezes, 

participam deste comportamento, particularmente quando os trinta-réis-grandes são menos 

numerosos (Burger & Gochfeld, 1992a; 1994; 1996; Zusi, 1996). 

Como mencionado anteriormente, a área e o limite de distribuição de cada táxon são 

ainda pouco conhecidos, assim como os locais para onde migram após o período reprodutivo 

(Harrison, 1985; Burger & Gochfeld, 1996; Zusi, 1996; Gochfeld et al., 2018b; Zusi et al., 

2018). 

O fato destas espécies apresentarem ampla distribuição e baixas densidades dificulta a 

realização de estimativas populacionais; além disso, os poucos mapas existentes são 

imprecisos (Figura 2). Desta maneira, sem censos precisos que determinem o tamanho dessas 

populações e sem dados publicados sobre as ameaças às populações dessas aves, não é 

possível classificá-las corretamente quanto a sua vulnerabilidade. 

Atualmente, R. niger e P. simplex não são consideradas ameaçadas de extinção 

(IUCN, 2018), mas essa classificação pode não representar a situação real dessas espécies. 
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Apesar disso, é inegável que os seus ambientes estão ameaçados, principalmente devido a 

fatores como poluição, sobrepesca, dizimação da fauna de peixes nativos por peixes 

predadores introduzidos, mudanças climáticas (que afetam o período de cheia e estiagem); 

perda de habitat através da mineração, construção de hidroelétricas, coleta de ovos, 

represamento de grandes rios, que neste ultimo caso, reduz o risco de inundações, e encoraja 

as populações humanas a se moverem para estes locais, e ainda influencia diretamente sobre 

os ciclos dessas ave (podendo explicar falhas ocasionais nos ciclos reprodutivos nos últimos 

anos no norte do Pantanal mato-grossense) (Gochfeld, 1979; Burger & Gochfeld, 1994; 1996; 

Zusi, 1996; Antas, et al., 2016; IUCN, 2018). Todos estes fatores são de extrema preocupação 

e contribuem de forma direta para o declínio destas populações. 

  

Figura 1. Talha-mares (Rynchops niger) e trinta-réis-grandes (Phaetusa simplex), ambas as espécies nidificam 

em conjunto, compartilhando as mesmas colônias reprodutivas, nas localidades onde são sintópicas. 

Localidade da foto: Reserva de Desenvolvimento Sustentável Mamirauá (AM). Foto: Pedro Nassar. 

Foto: Pedro Nassar 
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Figura 2. Distribuição de Rynchops niger Linnaeus, 1758 e Phaetusa simplex (Gmelin, 1789). Fontes: IBC, 

2014; surinambirds, 2014. Classificação taxonômica: HBW, 2018. 
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2. Biogeografia e Migração 

A biogeografia estuda a distribuição dos seres vivos no espaço e através do tempo, 

entre os seus objetivos, procura entender a forma (o padrão) como os organismos estão 

distribuídos no planeta e por que esses organismos estão onde estão. Diversos são os fatores 

que influenciaram e podem estar influenciado o modo como os organismos estão distribuídos, 

como a tectônica de placas, soerguimentos, estreitamento e alargamento do leito de um rio, 

glaciações, vegetação, clima, umidade, correntes marinhas, etc. (Craw, 1984; Crisci et al., 

2003). 

Já a migração é caracterizada pelo deslocamento cíclico e sazonal dos indivíduos entre 

seus sítios de reprodução e de repouso reprodutivo. A migração das aves provavelmente 

evoluiu independentemente várias vezes nos diferentes táxons e regiões do mundo, e, 

certamente é um dos fenômenos mais fascinantes e intrigantes da biologia, tendo despertado a 

curiosidade e admiração humana desde os tempos mais antigos (Able, 1999; Berthold, 2001; 

Rappole, 2013; Somenzari et al., 2018). 

Os estudos da migração das aves começaram a se intensificar no século XIX, quando 

estudos mais detalhados em laboratório começaram a ser realizados. Hoje, sabemos que os 

dias mais longos do final do inverno e início da primavera estimulam o lobo anterior da 

hipófise a entrar em atividade, liberando hormônios que acarretam em mudanças fisiológicas 

e comportamentais, desencadeando o desenvolvimento das gônadas e o acúmulo de gordura. 

Estas modificações estimulam as aves a migrarem para o seu sítio reprodutivo (Gwinner, 

1990). Em regiões tropicais, onde há pouca variação no fotoperíodo (comparando-se com as a 

regiões temperadas), outros fatores como a precipitação e frutificação podem estimular a 

migração (Sick, 1997). 

A intensificação nos estudos migratórios, bem como o dinamismo dos padrões e tipos 

de migração apresentados pelas diferentes espécies de aves, resultou em distintas abordagens 

metodológicas, que continuam em constante aperfeiçoamento. Estas metodologias variam 

desde a observação direta, coletas com redes-de-neblina ou armas de fogo, registros acústicos, 

radares, estudos laboratoriais (orientação, fisiologia e comportamento), telemetria, 

geolocadores, marcação por anilhamento, conteúdo estomacal, isótopos estáveis e fluxo 

gênico a partir de marcadores moleculares (Elphick, 2007; Pedler et al., 2014; Palm et al., 

2015; Davenport et al., 2016). Estas metodologias têm auxiliado no delineamento dos padrões 

de migração. Contudo, definir tipos ou padrões de migração não é fácil. Cerca de metade das 

espécies de aves existentes migram, mas os movimentos de cada espécie são únicos. Elas 
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podem ser desde distâncias curtas, de algumas centenas de quilômetros, até voos que 

circunavegam o globo (Berthold, 2001; Elphick, 2007; Newton, 2008; Chesser, 2010; 

Davenport et al., 2012; 2016). 

A grande maioria dos estudos já desenvolvidos sobre a migração de aves tem como 

base as espécies que se reproduzem no Hemisfério Norte e migram para o Hemisfério Sul no 

inverno. Mas, em todos os casos, o estímulo que leva à migração parte de uma condição de 

baixa disponibilidade de recurso para outra onde o recurso é abundante, embora alguns 

autores também defendam que a diminuição de competição, predadores e mudanças nas 

condições atmosféricas possam estar envolvidas (Able, 1999; Berthold, 2001; Newton, 2008; 

Davenport et al., 2016). 

O significado do termo “migração neotropical” é muito controverso e ainda hoje 

continua alvo de intensos debates, o que dificulta as estimativas no número destes migrantes. 

Atualmente, o número de migrantes neotropicais pode variar de 199 a 386, dependendo do 

conceito adotado (Hagan & Johnson, 1992; Stangel, 1992; Koford et al., 1994; Levey, 1994; 

Hayes, 1995; DeGraaf & Rappole, 1996). 

Diversos autores (Levey, 1994; DeGraaf & Rappole, 1996) argumentam que os 

“migrantes neotropicais” incluem aves que nidificam em regiões neárticas e invernam em 

regiões neotropicais. Outros autores (Hagan & Johnson, 1992; Stangel, 1992; Koford et al., 

1994), incluem nesta lista as espécies que migram exclusivamente dentro da região 

neotropical. Hayes (1995) redefiniu este e outros termos levando em consideração o local 

onde os migrantes se reproduzem. Segundo este autor, a “migração neotropical e austral”: 

inclui espécies que se reproduzem na América do Sul e migram em direção ao norte durante a 

estação não reprodutiva (o contrário seria a “migração neártica e boreal”) e a “migração 

intratropical” incluiria as espécies que se reproduzem nos trópicos e migram para outras áreas 

dos trópicos. Estes termos podem não ser exclusivos e uma espécie pode cair dentro de mais 

de um conceito. 

Independente do conceito adotado e dos estudos migratórios na América do Sul serem 

escassos, sabe-se que os padrões de movimentação das aves do neotrópico diferem daqueles 

encontrados no Hemisfério Norte. A sazonalidade é significativamente menos acentuada do 

que a observada no Norte, que possui invernos tão rigorosos que forçam as aves residentes a 

partirem em busca de novas áreas. Em contrapartida, nas regiões neotropicais, a sazonalidade 

é bem menos evidente e os recursos estão quase sempre presentes, mesmo que em menor 
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quantidade. Assim, os migrantes neotropicais tendem a migrar distâncias mais curtas 

(DeGraaf & Rappole, 1996). 

A maioria das migrações de aves terrestres na América do Sul são de indivíduos que 

se reproduzem em áreas temperadas ao Sul e que se deslocam para áreas de invernada ao 

Norte (migração austral) (Chesser, 2010; Rappole; 2013), como as andorinhas Notiochelidon 

cyanoleuca e Progne tapera, que podem chegar até o México. Outras aves realizam 

migrações mais curtas, se reproduzindo em regiões temperadas do centro da Argentina e do 

Chile e então migram até o norte da América do Sul, como alguns tiranídeos (Stotz et al., 

1996). 

Existem ainda os migrantes altitudinais, que passam o verão em grandes altitudes nos 

Andes e então, no inverno, viajam distâncias curtas para chegar às planícies circundantes (ex.: 

Chloephaga melanoptera) (Jahn et al., 2009; 2013; Davenport et al., 2012). Outras espécies 

possuem um padrão Leste-Oeste ao invés de Norte-Sul. Geralmente, este tipo de migração é 

realizado por aves que estão aproveitando melhor o clima invernal e os recursos 

proporcionados pela região costeira, e tal migração é comum em espécies aquáticas, que 

devem permanecer próximas a corpos d’água (Chesser, 1994; Faaborg et al., 2010). 

É importante ressaltar que os conceitos de migração apresentam diferentes conotações 

entre as áreas da ecologia e da genética. Para a ecologia a migração inclui variados tipos de 

movimentos realizados por populações animais, sendo mais expressivas aquelas que incluem 

viagens anuais de longa distância e que envolvem ida e volta para sítios de reprodução e 

alimentação, mas não necessariamente apresentam eventos reprodutivos ou troca de material 

genético. A maioria dos estudos nesta área é feita através da marcação e recaptura, mas 

podem ser utilizados outros métodos, como telemetria, consulta a coleções (coletas), etc. 

(Dantas et al., 2013). 

Já para os estudos em genética, migração implica em fluxo gênico, ou seja, além do 

simples movimento de indivíduos, os migrantes têm que se reproduzir e passar o seu material 

genético adiante na população para a qual migrou; somente desta forma, os efeitos da 

migração serão detectados na composição genética das populações (Futuyma, 2009; Dantas 

et al., 2013). 

Apesar do considerável número de espécies migrantes neotropicais e neárticas que 

usam os habitats da América do Sul, as informações sobre a migração destas aves nesta região 

são quase inexistentes (Faaborg et al., 2010; Somenzari et al., 2018). Essa escassez de 

trabalhos com migrantes intratropicais é ainda mais expressiva no que concerna aves 
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aquáticas neotropicais, de maneira que a maioria dos padrões, até mesmo de importantes 

regiões pantaneiras ainda são desconhecidos (Antas, 1994; Stotz et al., 1996; Chesser, 2010; 

Antas et al., 2016). 

Os talha-mares (Rynchops niger) e os trinta-réis-grandes (Phaetusa simplex) 

representam exemplos clássicos da escassez de estudos com aves aquáticas migratórias sul-

americanas. O fato de apresentarem ampla distribuição e baixas densidades dificulta a 

realização de estimativas populacionais (Gochfeld & Burger, 1996; Zusi, 1996). Atualmente, 

estes táxons não são considerados ameaçado (BirdLife Interational, 2018; IUCN, 2018), mas 

essa classificação pode não representar a situação real dessas espécies (Lambertucci et al., 

2014). 

Informações sobre a migração destas aves dentro da América do Sul são praticamente 

inexistentes (Faaborg et al., 2010; Rappole, 2013; Davenport et al., 2016). Em verdade, há 

uma enorme imprecisão sobre a real área de distribuição de cada táxon, bem como os locais 

para onde migram após a reprodução (Sick, 1997; Livezey & Zusi, 2007; Antas et al., 2016; 

Davenport et al., 2016). Desta forma, embora seja reconhecida a relevância desse grupo de 

aves aquáticas, ainda existem grandes lacunas no conhecimento de diversos aspectos de sua 

biologia (Gochfeld & Burger, 1996; Zusi, 1996; Davenport et al., 2016). 

 

3. Estrutura populacional e conservação 

As diretrizes de manejo podem variar significativamente de uma espécie para outra, 

dependendo da estrutura genética de suas populações (Futuyma, 1998; Frankham et al., 

2002). O fluxo gênico é um dos fatores que influencia o grau de estruturação das 

subpopulações, pois a migração tende a impedir a diferenciação (Futuyma, 1998; Wang & 

Caballero, 1999). Assim sendo, a população é a unidade ecológica evolutivamente funcional, 

na qual mudanças genéticas e adaptações locais ocorrem. Em termos conservacionistas, a 

população parece ser a unidade mais importante de preservação da biodiversidade (Meffe & 

Caroll, 1997; Faria et al., 2007). 

Desta maneira, informação sobre a distribuição da variação genética intra e 

interpopulacional são necessárias para identificação de unidades evolutivamente significantes 

(ESU - Evolutionary Significant Units) (Moritz, 1994a; 1994b; Faria et al., 2007; Dantas 

et al., 2013). Essa identificação de ESUs é ainda mais importante em espécies ameaçadas ou 
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expostas a graves distúrbios antrópicos, para que esforços conservacionistas possam ser 

direcionados de maneira mais eficiente (Haig, 1998; Petit et al., 1998; Faria et al., 2007; 

2010). Desta maneira, estudos de estrutura populacional se fazem necessários no grupo dos 

trinta-réis e dos talha-mares, pois, apesar da grande importância ecológica destas aves no 

equilíbrio do ecossistema e das cadeias tróficas das quais fazem parte, elas sofrem diversos 

tipos de ameaças à sua sobrevivência (Ashmole et al., 1994; Nisbet, 1994; Burger & 

Gochfeld, 1996; Courchamp et al., 2003; Blackburn et al., 2004; Gurevitch & Padilla, 2004; 

Faria et al., 2007; Cameron, 2008; Erwin et al., 2011; Dantas et al., 2012). 

 

4. Estudos genéticos em aves marinhas 

Apesar do número de trabalhos com dados moleculares, envolvendo aves, terem 

aumentado nestas últimas décadas, a maior parte dos estudos é relacionada a espécies 

terrestres, principalmente Passeriformes (Eberhard & Bermingham, 2004; Ribas et al., 2009; 

Sheldon et al., 2009; Maldonado-Coelho et al., 2013; Harvey & Brumfield, 2015; Winger 

et al., 2015; Lim et al., 2017). 

Nos bancos de dados internacionais de sequências genéticas (GeneBank, EMBL, PDB, 

etc.), a maioria das sequências de aves marinhas depositadas são provenientes de trabalhos de 

cunho filogenético, principalmente os de grandes grupos (Hedges & Sibley, 1994; Stanley & 

Harrison, 1999; Shapiro & Dumbacher, 2001; Moum et al., 2002; Paton et al., 2003; Austin 

et al., 2004; Bridge et al., 2005; Baker et al., 2007; Yoon et al., 2015; Hu et al., 2017). 

Poucos foram os envolvendo grupos filogenéticos mais restritos (Hedges & Sibley, 1994; 

Crochet & Desmarais, 2000; Bridge et al., 2005). 

Estudar a variabilidade genética é extremamente importante, pois permite inferir se as 

populações estão mantendo o seu fitness, ou seja, sua aptidão e capacidade de responder a 

mudanças ambientais (MacCauley, 1991; Moritz, 2002). Apesar da relevância deste tipo de 

trabalho para a conservação destes táxons marinhos, pouquíssimos estudos de estruturação 

populacional foram realizados, sejam através da utilização de sequenciamento de primeira 

geração (sequenciamento Sanger) ou de técnicas mais modernas, como as de sequenciamento 

de próxima geração (Next Generation Sequencing, NGS). 

Dentre os de primeira geração, seja através do uso de DNA mitocondrial ou nuclear 

(microssatélites, minissatélites, etc.), podemos citar os seguintes estudos, com 
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Charadriiformes: na família Alcidae, Uria aalge e Uria lomvia (Birt-Frisen et al., 1992; 

Friesen et al., 1996b; Kidd & Friesem, 1998; Moum & Árnason, 2001, Morris-Pocock et al., 

2008). Na família Scolopacidae, Calidris alpina (Wenink & Baker, 1996; Wenink et al., 

1996). Na família Laridae: subfamília Larinae, Larus cachinnans, Larus audouinii e Larus 

dominicanus (Knijff et al., 2001; Liebers et al., 2001; Liebers & Helbig, 2002; Genovart 

et al., 2003; Liebers et al., 2004; Given et al., 2005; Dantas et al., 2012); a subfamília 

Rynchopinae, com Rynchops niger (Mariano-Jelicich & Madrid, 2014) e na subfamília 

Sterninae: Sterna fuscata, Sterna dougallii e Sterna hirundinacea (Peck & Congdon, 2004; 

Szxzys et al., 2005; Faria et al., 2010). 

Fora da ordem Charadriiformes, mas ainda dentro das marinhas, podemos citar os 

Procellariiformes: no grupo dos albatrozes (Diomedeidae), Thalassarche cauta, Diomedea 

exulans e Phoebastria immutabilis (Abbott & Double, 2003; Burg & Croxall, 2004; Milot 

et al., 2008; Young, 2010). 

A família Procellariidae, Puffinus tenurirostris (Austin et al., 1994) e o petrel 

(Hydrobatidae), Hydrobates Castro (Friesen et al., 2007; Smith & Friesen, 2007). 

E dentro de Suliformes, os atobás (Sulidae), Sula nebouxii, Sula variegata, Sula 

dactylatra e Sula leucogaster (Baumgarten et al., 2001; Taylor et al., 2011a; 2011b). 

Já o número de trabalhos realizados com NGS, na perspectiva da estrutura 

populacional, em aves marinhas, é ainda menor. Dentre os poucos táxons estudados, podemos 

citar: o albatroz-de-pés-negros (Phoebastria nigripes) (Dierickx et al., 2015) e os pinguins 

(Sphenisciformes): Aptenodytes forsteri, Aptenodytes patagonicus, Pygoscelis papua e 

Pygoscelis antarctica (Fretwell et al., 2012; Lynch & LaRue, 2014; Freer et al., 2015; 

Younger et al., 2015; Clucas et al., 2016; Cristofari et al., 2016; Levy et al., 2016). 

Como visto, são relativamente poucos os trabalhos de genética de populações 

envolvendo aves marinhas no mundo. No Brasil, somente os atobás (Sula leucogaster e Sula 

dactylatra) (Baumgarten et al., 2001), o trinta-réis-de-bico-vermelho (Sterna hirundinacea) 

(Faria et al., 2010), o gaivotão Larus dominicanus (Dantas et al., 2012), e, de forma mais 

superficial, o talha-mar sul-americano (Mariano-Jelicich & Madrid, 2014) foram estudados do 

ponto de vista genético, nenhum destes com NGS. 
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5. Marcadores moleculares em estudos de estrutura populacional 

Estudos de estrutura populacional, em aves migratórias, baseados em dados 

moleculares tendem a produzir resultados mais elucidativos sobre a história evolutiva do 

grupo do que apenas estudos baseados em observações diretas (Austin et al., 1994; Friesen 

et al., 1996a; Roeder et al., 2001; Patirana et al., 2002; Dearborn et al., 2003; Szczys et al., 

2005; Toop et al., 2013). 

As estimativas de quanto as populações são diferenciadas (entre cada par de 

populações) nos indica de que maneira estas estão estruturadas. A forma mais clássica de 

estimar a diferenciação entre as populações é através da estatística F (ou distância de Nei), 

onde avaliam as frequências alélicas ou haplotípicas dentro e entre cada população (Dantas 

et al., 2013). 

A distribuição da variação genética é afetada por fatores contemporâneos e históricos, 

como barreiras geográficas e condições ecológicas, além disso, processos microevolutivos 

operam sobre as linhagens genéticas, formando os padrões observados hoje, entre eles a 

deriva genética, a endogamia e o fluxo gênico (Dantas et al., 2013). 

O uso de marcadores moleculares possibilita o abandono de premissas feitas a priori, 

com relação ao seu objeto de estudo, utilizando os indivíduos como unidades taxonômicas 

operacionais (OTUs), ao invés de um conjunto de indivíduos com populações predefinidas; 

esta abordagem minimiza inferências errôneas (Avise, 2000; Dantas et al., 2013). 

Os marcadores genéticos também são úteis na identificação das MUs (Unidades de 

Manejo) ou ESUs (Unidades Evolutivamente Significantes), estas são populações dentro de 

espécies que estão se diferenciando a ponto de serem consideradas um possível caminho 

(passo) para a especiação. Se estas populações mostram diferenças significativas, genéticas e 

adaptativas (ex.: ocupam diferentes nichos), elas podem ser consideradas como linhagens 

evolutivas separadas para a proposta de conservação, necessitando de manejo diferenciado 

(Cracraft, 1997; Crandall et al., 2000; Moritz, 2002; Dantas et al., 2013). 

Os marcadores moleculares são uma importante ferramenta para estudos evolutivos 

das espécies. Segundo Futuyma (2009), a melhor forma de obter inferências confiáveis é 

através do uso de diferentes marcadores (abordagens multilocus), que com diferentes taxas 

mutacionais e formas de herança, permitem que a história evolutiva do grupo seja contada 

com maior acurácia. 
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Dentre os diversos marcadores moleculares utilizados, o DNA mitocondrial apresenta 

inúmeras vantagens e é considerado um dos mais adequados para estudos de estrutura 

populacional (Avise, 2004). Para estudos na subfamília Sterninae, esse marcador é ainda mais 

indicado, devido às dificuldades no isolamento dos microssatélites (Faria et al., 2007). Além 

disso, o novo método de análise de marcadores associados a sítios de restrição (RADseq) 

(Baird et al., 2008) é, certamente e particularmente vantajoso, pois gera dados para milhões 

de loci distribuídos por todo o genoma, sendo possível obter tanto informações nucleares 

como mitocondriais. Essas informações são importantes para entender os processos que 

afetam a distribuição de linhagens genéticas em um contexto geográfico, possibilitando 

entender a evolução de diferentes linhagens, correlacionando eventos históricos determinantes 

na diversificação dos táxons (Davey & Blaxter, 2011; McCormack et al., 2013; Harvey et al., 

2014; Takahashi et al., 2014). 

Faria e colaboradores (2007; 2010) analisando genes mitocondriais e microssatélites 

em Anous stolidus, Sterna fuscata e S. hirundinacea obtiveram resultados elucidativos sobre a 

variabilidade e estrutura genética desse grupo. Foi determinado nesses estudos que a 

população de A. stolidus de Fernando de Noronha está geneticamente estruturada. Esse 

achado sugere que essa diferenciação foi devida a eventos históricos e em termos de 

conservação, a avifauna desse arquipélago merece ser prioritariamente preservada. Este 

exemplo reforça ainda mais a importância da utilização de dados moleculares, os quais 

refletem não somente o presente, mas também a história evolutiva das espécies, no 

entendimento da diversificação de espécies e populações, bem como na conservação das 

mesmas. 

 

6. DNA mitocondrial (mtDNA) 

O DNA mitocondrial (mtDNA) é uma molécula circular, haploide, compacta, com 

ausência de íntrons (intragenic regions), pseudogenes ou elementos transponíveis. Apresenta 

cadeias denominadas de leve (L) e pesadas (H). Em alguns casos, os genes se sobrepõe e 

ocorre a redução do comprimento dos códons de parada em uma ou duas bases (Avise, 2004). 

Apresenta conteúdo gênico extremamente conservado, com presença de 37 genes, sendo: dois 

ribossomais (16s e 12s); 13 genes que codificam proteínas envolvidas no transporte de 

elétrons (citocromo b, citocromo oxidase subunidade I (COI), COII e COIII; NADH 

Desidrogenase subunidade 1 (ND1), ND2, ND3, ND4, ND5 e ND6; na síntese de ATP da 
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cadeia respiratória (ATPase subunidades 6 e 8) e outros 22 genes que codificam RNAs 

transportadores (Moritiz et al., 1987; Avise, 2004). A ordem gênica não é tão conservada 

quanto o conteúdo e vários arranjos têm sido descritos (Boore, 1999). 

Algumas características do DNA mitocondrial como alta taxa de mutação, herança 

predominantemente materna, ausência de recombinação, relativamente fácil manipulação e 

purificação em laboratório, capacidade de gerar várias cópias e evolução mais rápida do que o 

genoma nuclear fazem com que esse marcador seja amplamente utilizado em estudos 

populacionais, de filogenia e filogeografia (Harrison, 1989; Moritz, 1994a; 1994b; Avise, 

2004). Além disso, o fato de o tamanho populacional efetivo ser menor para o mtDNA do que 

para o DNA nuclear faz com que o DNA mitocondrial seja sensível a processos evolutivos 

como a deriva genética (Moritz et al., 1994b; Quinn, 1997). 

O mtDNA começou a ser analisado inicialmente por padrões de restrição (“RFLP”) e 

posteriormente sequenciamento de genes e da região controladora (Avise, 2004), o que 

permitiu obter uma grande quantidade de informação sobre esse marcador molecular. A 

descrição de primers conservados para amplificação e sequenciamento de diversas regiões do 

mtDNA, em vários organismos, fez com que o seu uso fosse amplamente difundido (Kocher 

et al., 1989; Sorenson et al., 1999). 

Os marcadores mitocondriais têm se mostrado de grande utilidade para resolver 

problemas filogenéticos (Mabuchi et al., 2004); como por exemplo, no caso das aves dos 

gêneros Pipilo (Zink et al., 1998), Lhaphura (Randi et al., 2001); Buteo (Riesing et al., 2003); 

Aegotheles (Dumbacher et al., 2003) e Psittacula (Groombridge et al., 2004). 

Desjardins e Moraes (1990) foram os primeiros a publicarem o genoma mitocondrial 

completo de uma ave (Gallus gallus). Neste estudo, os autores descobriram que a maioria dos 

códons UGA e AUA encontrados em genes de proteínas correspondem, respectivamente, a 

triptofano e metionina. No caso dos mamíferos, UGA é um códon de parada e AUA é um 

códon de isoleucina. A guanina é relativamente menos frequente na terceira posição do códon. 

Os genes rDNA 12S e 16S são similares aos de mamíferos, com regiões altamente 

conservadas. A região controladora da galinha (G. gallus) é ligeiramente maior (1227 pares de 

bases – pb) do que a encontrada em humanos (1122 pb), ratos (898 pb) e vacas (910 pb) e é 

menor do que a encontrada na rã-africana Xenopus laevis (2134 pb). 

Anos mais tarde, Harrison e colaboradores (2004), publicaram os genomas 

mitocondriais completos do ganso (Anseranas semipalmata), da coruja (Ninox 
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novaeseelandiae), da carriça-da-nova-zelândia (Acanthisitta chloris) e do Kakapo (Strigops 

habroptilus). 

Como visto, em aves, existem ordens gênicas diferentes daquelas inicialmente 

descritas para mamíferos e outros grupos (Desjardins & Morais, 1990), principalmente 

envolvendo a região controladora (Mindell et al., 1998). 

As duas principais diferenças entre o mtDNA de aves e de outros táxons são a ordem 

dos genes adjacentes à região controladora, e a ausência da origem de replicação na cadeia 

leve entre tRNA
Cys

 e tRNA
Asn

 (Desjardins & Moraes, 1990; Avise, 2004). 

A maioria das mutações no mtDNA compreende principalmente substituições de bases 

e também pequenas deleções e inserções. Grandes deleções e inserções ou rearranjos podem 

ser encontrados, mas com menor frequência (Avise, 2004). A taxa de evolução do mtDNA é 

considerada alta, sendo cerca de 5 a 10 vezes maior quando comparada ao genoma nuclear 

(Brown et al., 1982). 

Ainda há controvérsias se as mudanças nas frequências gênicas do mtDNA são 

seletivamente neutras, governadas principalmente por deriva genética e migração. Há alguns 

indícios de que o mtDNA esteja sujeito às mesmas forças que ocorrem no DNA nuclear, 

como por exemplo, seleção (Singh & Hale, 1990; Ballard & Kreitman, 1995). Alguns autores 

acreditam que o tempo de geração, a taxa metabólica e até mesmo o habitat podem estar 

relacionados a diferenças nas taxas de mutação entre diferentes grupos (Martin & Palumbi, 

1993; Rand et al., 1994). Além disso, em alguns grupos de Aves, a divergência de sequências 

pode ser menor do que em outros vertebrados (Kessler & Avise, 1985). 

A região controladora, devido ao seu alto grau de variação, é mais utilizada em 

estudos populacionais. Esta região é flanqueada, em aves, por genes de RNA transportadores 

para glutamina e fenilalanina. A variabilidade na sua sequência é decorrente da presença de 

dois domínios variáveis (I e III) flanqueando um domínio conservado (II). Essas variações são 

do tipo substituições, pequenas inserções ou deleções, grandes duplicações e variação no 

número de cópias de repetições. Os domínios são caracterizados por diferenças na 

composição de bases e pela presença de modificações conservadas particulares e estrutura 

secundária (Brown, 1982; Baker & Marshall, 1997). 

Um dos problemas ao se trabalhar com essa região é o grande número de cópias 

nucleares parálogas a essa região mitocondrial que vêm sendo encontrados em diversos 

organismos, os denominados NUMTs (Nuclear mtDNA) (Sorenson & Fleischer, 1996; Zhang 

& Hewitt, 1996; Sorenson & Quinn, 1998; Bensasson et al., 2001; Richly & Leister, 2004), o 
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que dificulta o seu sequenciamento e análise. Em Cepphus (Alcidae, Charadriiformes), foram 

encontradas cópias nucleares do domínio III em sete subespécies. Ambas as cópias (nuclear e 

mitocondrial) foram sequenciadas e a variação nucleotídica foi comparada entre elas. Foi 

verificada também a eficiência de cada uma delas para estudos filogeográficos. No entanto, se 

a cópia não fosse identificada, conclusões errôneas poderiam ter sido obtidas na filogenia 

deste grupo (Kidd & Friesen, 1998). 

Outra região do genoma mitocondrial muito utilizada, principalmente em estudos 

filogenéticos, é o gene citocromo que contém cerca de 1100 pb e está localizado entre o gene 

tRNA
Thr

 e o ND5. A proteína citocromo b, é codificada pela cadeia pesada do mtDNA, é uma 

proteína monomérica transmembrânica que participa da cadeia de transporte de elétrons 

(Desjardins & Morais, 1990; Härlid et al., 1998). Stanley e Harrison (1999) usaram 

sequências de citocromo b, com a finalidade de testar a hipótese de aumento funcional de 

certas proteínas no grupo das aves; para tal, utilizaram 38 espécies de aves, estas, quando 

comparadas a outros organismos, apresentaram menor taxa de evolução molecular. 

Depois da região controladora, o ND6 seria a região com a maior variabilidade no 

genoma mitocondrial. Contudo, devido à proximidade desse gene à região controladora (que 

geralmente está envolvida em cópias nucleares) e a sua composição de bases não típica, o 

ND6 também não é o gene mais indicado para sequenciamento. Em seguida, a região mais 

variável seria o gene ATPase 8, porém, este é pequeno (165 pb), fornecendo pouca 

informação (Sorenson, 2003). 

O terceiro gene mais variável e o mais indicado para abordagens evolutivas é o ND2 

(NADH desidrogenase subunidade 2), como o nome diz, codifica para a subunidade 2 da 

NADH (Nicotinamida Adenina Dinucleotídeo Reduzida), sendo o NADH um importante 

carreador de elétrons ativados e participa de muitas reações biossintéticas. Este gene não 

apresenta a desvantagem da proximidade da região controladora e é relativamente grande 

(1.041 pb). Além disso, por ser um gene codificante, possui baixa taxa de substituição de 

aminoácidos e o alinhamento das sequência é relativamente simples de ser realizado (Hackett, 

1996; Dimcheff et al., 2002; Sorenson, 2003; Alberts et al., 2004; Ribas & Miyaki, 2004). 

Vários estudos têm utilizado sequências dos genes ND2, ATPase 6 e 8 em estudos 

populacionais e filogenéticos (Garcia-Moreno et al., 2004; Kennedy & Spencer, 2004; 

Overton & Rhoads, 2004; Given et al., 2005; Zink, 2005). Contudo, a premissa de que a 

variação observada no mtDNA é seletivamente neutra e que os padrões genéticos refletem a 

história demográfica, não parece ser totalmente verdadeira em alguns casos, como os da 
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subfamília Larinae, que apresentaram baixas taxas evolutivas em algumas regiões do mtDNA 

(Ballard & Kreitman, 1995; Crochet & Desmarais, 2000; Zink, 2005; Faria et al., 2010). 

 

7. NGS (Next Generation Sequencing), SNP (Single Nucleotide Polymorphism) e RADseq 

(Restriction site associated DNA sequencing) 

Os sequenciamentos de próxima geração (Next Generation Sequencing, NGS), 

também conhecido como sequenciamento de alto rendimento, é o termo geral usado para 

descrever uma série de diferentes tecnologias modernas de sequenciamento, incluindo: 

sequenciamento Illumina (Solexa), sequenciamento Roche 454, sequenciamento Ion Torrent 

(Proton/PGM) e sequenciamento SOLiD (Davey & Blaxter, 2011). 

Apesar de existirem diferenças entre estas tecnologias, todas têm como principal 

característica o processamento massivo de fragmentos de DNA. Enquanto um sequenciador 

de primeira geração (Sanger) processa, no máximo, 96 fragmentos por vez, os NGS podem ler 

até bilhões de fragmentos simultaneamente. Essas tecnologias permitem sequenciar DNA e 

RNA muito mais rapidamente e por um valor mais baixo do que o sequenciamento Sanger, e 

como tal, têm revolucionado o estudo da genômica e da biologia molecular (Davey & Blaxter, 

2011). 

A genômica de populações mostrou grande potencial na exploração da variação 

genética, oferecendo oportunidade de obter insights sobre os mecanismos evolutivos e da 

divergência adaptativa na natureza (Milano et al., 2011). 

O SNP (Single nucleotide polymorphism) é uma variação da sequência de DNA em 

uma posição de um único nucleotídeo. Os SNPs são cada vez mais usados como marcadores 

genéticos, isto porque, além de representarem as variantes genéticas mais abundantes e 

difundidas no genoma (eucariota), possuem grande potencial em estudos ecológicos e 

evolutivos (Seeb et al., 2011). 

A crescente acessibilidade às tecnologias de NGS, associadas ao desenvolvimento de 

ferramentas de bioinformática têm possibilitado a aplicação da descoberta de SNPs em larga 

escala (Milano et al., 2011). 

Além disso, comparado aos microssatélites, o SNP apresenta menores taxas de erro de 

genotipagem, baixa probabilidade de homoplasia, maior qualidade de dados e maior cobertura 

genômica (alta genotipagem, inclusive em grandes amostras de populações naturais). 
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Também é útil para a genotipagem de amostras de baixa qualidade, sendo, desta forma, de 

extrema utilidade para o estudo em várias áreas da biologia molecular, como por exemplo, 

genética de populações, estruturação genética, fluxo gênico, processos evolutivos neutros, 

deriva genética, filogeografia, filogenia, etc. (Brumfield et al., 2003; Morin et al., 2004; 

Helyar et al., 2011; Seeb et al., 2011; Edwards et al., 2015; Rowe et al., 2017). 

O sequenciamento de DNA associado a sítios de restrição (Restriction site associated 

DNA sequencing, RADseq) é um método para a descoberta e genotipagem de SNPs, usando 

sequenciamento por síntese, e se desenvolveu em uma família de abordagens relacionadas, 

chamada “genotipagem por sequenciamento” (Genotyping By Sequencing, GBS) (Davey 

et al., 2011; 2013). 

A introdução do RADseq e GBS representam novas técnicas de desenvolvimento na 

área, e são extremamente importantes, pois permitem que os locos de SNPs sejam aplicados a 

questões moleculares (ecológicas, populacionais, geográficas e evolutivas) com profundidade 

e complexidade sem precedentes. É um método econômico e eficiente, e, usando NGS 

permite identificar milhares de marcadores genéticos, distribuídos aleatoriamente em todo o 

genoma alvo a partir de um grupo de indivíduos, utilizando a tecnologia Illumina (Davey & 

Blaxter, 2011; Etter et al., 2011). 

O RADseq pode ser usado para realizar os estudos genéticos de populações em 

espécies com pouco ou nenhuma sequência de dados existentes, e tem várias vantagens sobre 

os métodos anteriores para a descoberta de marcadores (Rowe et al., 2017). É semelhante a 

análises utilizando polimorfismos de comprimento de fragmentos de restrição (Restriction 

Fragment Length Polymorphisms, RFLPs) e polimorfismos de comprimento de fragmento 

amplificado (Amplified Fragment Length Polymorphisms, AFLPs), na medida em que reduz a 

complexidade do genoma por subamostragem, somente em locais específicos definidos por 

enzimas de restrição. Mas, o RADseq supera esses métodos em sua capacidade de identificar, 

verificar e marcar marcadores simultaneamente (em vez de exigir um extenso processo de 

desenvolvimento). Além disso, permite não só a genotipagem e descoberta SNPs, mas 

também possibilita análises mais complexas, como estudos genéticos e filogeográficos 

quantitativos (Davey & Blaxter, 2011). 

Atualmente, através destas novas tecnologias de NGS é possível detectar ruídos 

existentes que não eram detectadas por tecnologia menos sensíveis, e, embora estes ruídos 

possam ser identificados e mitigados durante a preparação da biblioteca ou corrigidas durante 

a análise, o caminho da leitura das sequências de dados crus (raw sequence reads) não é uma 
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tarefa simples e exige massivos processos de bioinformática, logo após o sequenciamento 

(Davey et al., 2013). 

Talvez, umas das maiores vantagens do RADseq seja a possibilidade de capturar uma 

grande quantidade de dados informativos, ao longo de todo o genoma, compartilhado por 

muitos indivíduos (ou pools), tornando possível o sequenciamento em escala populacional 

com uma fração do custo que seria o sequenciamento do genoma completo; sendo possível, a 

sua utilização em um grande número de questões moleculares, como a filogenia, 

filogeografia, genética de populações, etc. (Davey et al., 2011; 2013; Peterson et al., 2012; 

Rowe et al., 2017). 

De forma bastante resumida, o RADseq funciona da seguinte forma: o DNA das 

amostras de interesse é digerido com uma enzima de restrição, no caso do RADseq 

tradicional; já no caso do ddRADseq (double digested Restriction site associated DNA 

sequencing) é usado duas enzimas de restrição, sendo este último um método muito mais 

vantajoso do que o primeiro, pois faz uma seleção dos fragmentos de DNA; em seguida, uma 

biblioteca é construída (apenas com os fragmentos próximos ao tamanho do alvo). Espera-se, 

desta forma, que as contagens de leituras entre as regiões sejam correlacionadas entre os 

indivíduos (Figura 3) (Peterson et al., 2012). 

Os adaptadores que contêm os barcodes específicos da amostra e terminam com um 

sinal correspondente ao sítio de corte (da enzima da restrição) são ligados aos fragmentos de 

restrição digeridos. Os fragmentos de restrição ligados pelos adaptadores são então 

partilhados em um tamanho adequado para o sequenciamento Illumina (tipicamente 

300-700 pbs), estes fragmentos são então amplificados por PCR, e depois sequenciados 

(NGS) (Davey et al., 2013). 

As leituras de RADseq podem ser alinhadas a um genoma de referência, ou, caso 

nenhum genoma de referência esteja disponível, o RADseq pode ser usado através do método 

De novo, e desta forma, gerar grandes conjuntos de marcadores (Davey et al., 2013). 

Os produtos de RADseq normalmente produzem milhares a dezenas de milhares de 

marcadores, de várias ordens de grandeza, maior do que é possível com as tecnologias 

tradicionais, como microssatélites e mtDNA (Davey et al., 2013). 
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Figura 3. A. Método mais tradicional de RADseq, o qual usa apenas uma enzima de restrição, que é acoplada 

com fragmentos aleatórios, fazendo, desta forma, uma ampla seleção de tamanhos para gerar as 

bibliotecas, consistindo de todas as regiões genômicas adjacentes ao local de corte da enzima de 

restrição. B. ddRADseq, usa duas enzimas de restrição (= dupla digestão), seguidos por uma seleção 

precisa dos tamanho dos fragmentos, que exclui as regiões flanqueadas, nos locais de 

reconhecimento das enzimas, recuperando uma biblioteca que consiste apenas em fragmentos 

próximos ao tamanho do alvo (segmentos vermelhos). Espera-se que as contagens de leitura entre as 

regiões sejam correlacionadas entre indivíduos (barras amarelas e verdes). Desta forma, o 

ddRADseq melhora a eficiência e a robustez das análises, minimizando o custo. Fonte: Peterson 

et al., 2012. 
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V. CONCLUSÕES 

● Phaetusa simplex passa a ser considerado um táxon monotípico, pois não é possível 

separar as subespécies entre si, nem morfologicamente e nem geneticamente. 

● Rynchops melanura intermedia que até o momento era considerado um sinônimo de 

R. niger cinerascens passa a ser sinônimos de Rynchops niger niger. E, Rynchops fulva 

passa a ser sinônimo de Rynchops niger cinerascens, sendo este último o nome válido. 

● Apesar das variações genéticas entre as três subespécies de Rynchops niger (R. n. niger, 

R. n. cinerascens e R. n. intercedens) não serem significativas, estas continuam a ser 

consideradas como subespécies válidas, pois puderam ser plenamente diagnosticáveis 

quanto aos caracteres de plumagem e de distribuição. 

● A atividade reprodutiva e a migração de P. simplex e dos táxons sul-americanos de 

R. niger estão intimamente relacionadas com a precipitação na América do Sul e com a 

disponibilidade de recursos ao longo do percurso. 

● Foi possível identificar quatro grandes agrupamentos principais de zonas reprodutivas no 

Brasil; R. n. cinerascens está presente na zona 1; R. n. intercedens está presente nas zonas 

2, 3 e 4 e P. simplex está presente em todas as quatro zonas reprodutivas, sendo elas: 

○ Zona reprodutiva 1 (bacia hidrográfica Amazônica), a estação reprodutiva ocorre de 

julho até dezembro. Mas, nas áreas mais ao norte a estação reprodutiva pode se 

iniciar em meados de outubro e se estender até o final de fevereiro. 

○ Zona reprodutiva 2 (bacia hidrográfica Tocantins-Araguaia), a estação reprodutiva 

ocorre de Junho a outubro. 

○ Zona reprodutiva 3 (bacia hidrográfica Paraguai), a estação reprodutiva ocorre de 

julho a dezembro. 

○ Zona reprodutiva 4 (bacia hidrográfica Uruguai e parte do Atlântico Sul), a estação 

reprodutiva ocorre de outubro até o início de fevereiro. Nesta região as chuvas são 

bem distribuídas ao longo do ano, de forma que, a estação reprodutiva esta 

relacionada com a temperatura (mais quente nesta época do ano) e não com a 

precipitação. 

● P. simplex também se reproduz no rio São Francisco (Xique-Xique, Bahia), de agosto até 

setembro. 
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● Fora do Brasil, mas ainda na América do Sul, existem países que abrigam colônias 

reprodutivas importantes de R. n. cinerascens, como as regiões do rio Orinoco e seus 

afluentes (Colômbia e Venezuela), do rio Amazonas (Peru e Colômbia) e rio Manu 

(Peru). E, de R. n. intercedens, no rio Uruguai, Entre Rios (Argentina) e rio Paraguai 

(Paraguai). Já P. simplex, além de se reproduzir nestas regiões, também se reproduz em 

Trinidad e Tobago e Guiana, onde a estação reprodutiva pode se estender de novembro a 

maio. 

● Os resultados genéticos mitocondriais e de restriction site associated DNA sequencing 

corroboraram entre si. 

● De acordo com os dados genéticos, as populações não estão estruturadas nem 

geneticamente e nem geograficamente. 

● As populações podem estar passando por um processo de expansão recente ou seleção 

positiva; ou podem estar se comportando como uma metapopulação. 

● De maneira geral, a baixa diversidade genética, ausência de efeitos gargalos severos e 

falta de estrutura genética é uma constante para as aves marinhas com alto poder de 

locomoção. 

● Existe intenso fluxo gênico entre as populações, e no caso de R. niger o fluxo ocorre até 

mesmo entre as subespécie norte-americana e sul-americanas. 

● No caso de Rynchops niger, de acordo com os dados mitocondriais, o Pantanal parece 

funcionar como um “polo – um ponto de encontro” de intenso fluxo gênico entre todas as 

outras zonas reprodutivas; sendo também, a região com mais sítio variáveis e maior 

número de haplótipos únicos. 

● As hipóteses de isolamento por distância e fenologia reprodutiva foram rejeitadas, uma 

vez que todas as localidades apresentaram fluxo gênico alto o suficiente para prevenir o 

isolamento genético. 

● De maneira geral, a região neártica apresenta mudanças sazonais marcantes. Desta 

maneira, os padrões migratórios das aves neárticas podem ser traçados mais facilmente, 

pois os bandos “necessitam” se movimentar simultaneamente a fim de obter os recursos 

necessários à sua sobrevivência, que passam a ser escassos ou inexistentes nos períodos 

de inverno. Em contrapartida, nas regiões neotropicais, apesar de haver certa 

sazonalidade, as mudanças climáticas não são tão dramáticas e os recursos estão quase 

sempre disponíveis, mesmo que em menor quantidade. Além disso, o sistema de monção 
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sul-americano, que costuma ser caracterizado por uma estação chuvosa bem definida (no 

verão) e uma estação com pouca precipitação (no inverno), pode variar (em frequência e 

intensidade) de ano para ano, desta forma, variações anuais de precipitação e 

disponibilidade de recursos relativamente abundantes também interferem nas tentativas 

de inferir padrões de migração em aves neotropicais. 

● Devido ao alto fluxo gênico entre as populações, e consequentemente a falta de variação 

e estrutura genética, os dados genéticos não ajudaram a delinear um padrão de 

migração/distribuição destes táxons. 

● Determinar um padrão de migração para estas espécies demonstrou-se ser uma tarefa 

difícil e pouco provável, pois, estas se dispersam após o período reprodutivo, não 

permanecendo em grandes bandos nos trajetos tomados até as principais regiões de 

invernada; aparentemente, as rotas são tomadas de maneira “individual” e cada indivíduo 

ou pequeno bando podem decidir por tomar rotas alternativas, a fim de se chegar a um 

mesmo destino, escolhendo como trajeto áreas (parada/descanso) que lhes forneçam os 

recursos necessários para sua viagem, que podem ser encontrados em diversos pontos 

espalhados pela América do Sul. 

● Acredito que as populações possam se encontrar nas regiões de invernada, como por 

exemplo, no Mar chiquita (Argentina), região que recebe milhares de indivíduos vindos 

de diversas colônias reprodutivas da América do Sul; neste cenário, os indivíduos 

poderiam parear (encontrar um parceiro), e, a partir deste ponto migrariam juntos para as 

regiões de nidificação. Isto explicaria, em partes, o intenso fluxo gênico entre estes 

indivíduos. 

● Apesar do “padrão de migração” destes táxons sul-americanos ainda não ter sido 

determinado, conhecer os principais pontos de reprodução, parada e descanso, utilizado 

por estas aves, em suas variadas rotas, por si só representam um grande avanço e pode 

contribuir de maneira significativa para planos de manejo e conservação destas aves. 

● Do ponto de vista conservacionista, que se concentra em escalas de tempo mais curtas, 

até mesmo uma pequena diferenciação genética pode ser importante (e significativa), 

principalmente para fins de gestão, manejo e conservação das populações, além disso, no 

nível individual, estes táxons poderiam estar apresentando variações únicas, que podem 

vir a ser importantes para a adaptação. 

● Os grandes rios sul-americanos, juntamente como o ciclo sazonal de precipitação da 

América do Sul (que altera a dinâmica destes rios), influenciam diretamente na 
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distribuição, e, consequentemente, na evolução das aves aqui analisadas. Neste caso, os 

rios funcionam como vias de contato (e não como barreiras) entre os indivíduos, 

contribuindo para o intenso fluxo gênico dos táxons aqui apresentados. 
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VI. RESUMO 

O talha-mar Rynchops niger (Rynchopinae) e o trinta-réis-grande Phaetusa simplex 

(Sterninae), são aves aquáticas migratórias que se reproduzem simultaneamente em muitas 

praias fluviais da América do Sul. A taxonomia e a sistemática destas subfamílias foram 

objetos de poucos estudos. Além disso, possuem subespécies cuja delimitação e a 

caracterização ainda são confusas, além do que, uma revisão rigorosa da validade destes 

táxons nunca foi feita. E, como consequência dos poucos estudos, existe uma enorme 

imprecisão sobre a real área de distribuição de cada táxon, não havendo muita informação 

sobre os locais para onde se movimentam após o período reprodutivo. Assim sendo, este 

trabalho teve como objetivo caracterizar geneticamente e revisar a taxonomia destas duas 

espécies polítipas, definindo os seus táxons válidos e distribuição. Para tal, foram utilizados 

caracteres morfológicos (de plumagem e morfométricos), sequências do gene mitocondrial 

ND2 e de marcadores associados a sítios de restrição (ddRADseq), a fim de estimar a 

variação intra e interpopulacional, o fluxo gênico e a estrutura genética; visando também 

entender o padrão de migração destes táxons na América do Sul e a influência dos rios na 

taxonomia e na história evolutiva destas aves. De acordo com os resultados conclui-se: 

P. simplex passa a ser considerado um táxon monotípico, pois não é possível separar as 

subespécies entre si, nem morfologicamente e nem geneticamente. Apesar das variações 

genéticas entre as três subespécies de R. niger não serem significativas, estas continuam a ser 

consideradas como subespécies válidas, pois puderam ser plenamente diagnosticáveis quanto 

aos caracteres de plumagem e de distribuição. Não existem variações genéticas significativas 

entre as populações. As populações podem estar passando por um processo de expansão 

recente ou seleção positiva; ou podem estar se comportando como uma metapopulação. Os 

grandes rios sul-americanos, juntamente com o ciclo sazonal de precipitação da América do 

Sul (que altera a dinâmica destes rios), influenciam diretamente na distribuição, e, 

consequentemente, na evolução das aves aqui analisadas. Neste caso, os rios funcionam como 

vias de contato (e não como barreiras) entre os indivíduos, contribuindo para o intenso fluxo 

gênico dos táxons aqui apresentados. 
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VII. ABSTRACT 

The Black Skimmer (Rynchops niger) and the Large-billed Tern (Phaetusa simplex) 

are migratory waterbirds that breed simultaneously on river beaches throughout South 

America. Few studies have been conducted on the taxonomy and systematics of these 

polytypic species and the delimitation and validity of each taxa described has never been 

studied in detail. As a result, the geographical distribution of both species is poorly 

understood and there is little information about the whereabouts of their non-breeding 

grounds. Therefore, the purpose of this study was to characterize genetically and revise the 

taxonomy and distribution of these two polytypic species. For this it was integrated 

morphological characters (plumage and morphometrics), mitochondrial sequences (ND2), and 

single nucleotide polymorphisms (SNPs) inferred from double digestion restriction associated 

DNA sequencing (ddRADseq) to estimate: 1) intra- and inter-populational variation, 2) gene 

flow, 3) population genetic structure, 4) migration patterns of these taxa within South 

America, and 5) assess the influence of rivers on the taxonomy and evolutionary history of 

these birds. The results lead to the following conclusions: P. simplex should now be 

considered a monotypic taxon because currently recognized subspecies are neither 

morphologically nor genetically diagnosable. Although genetic variation between the three 

subspecies currently recognized in R. niger is not significant, these taxa continue to be 

considered as valid subspecies because they are fully diagnosable in plumage characters and 

distributional patterns. There are no significant genetic variation between the populations of 

both species (R. niger and P. simplex). Populations may be undergoing a process of recent 

expansion or positive selection or they may be behaving like a metapopulation. Main South 

American rivers, together with the seasonal precipitation cycles of South America (which 

changes the dynamics of these rivers), have direct influence on the distribution, and, 

consequently, on the evolution of these birds. In this case, the rivers function as pathways of 

contact (and not as barriers) between individuals, contributing to the intense gene flow 

between these taxa. 
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