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1. Resumo  

 

A complexidade social é capaz de provocar repercussões em escala microscópica. O 

microbioma social, constituído pela metacomunidade bacteriana coletiva de um grupo ou 

rede social animal é comumente alterado por interações sociais, por exemplo. A 

transferência de bactérias entre indivíduos pode ocorrer de maneira tão expressiva que 

leva à formação de microbiomas sociais distintos entre populações da mesma espécie. No 

entanto, esta relação em aves, bem como a possível associação entre coloração epidérmica 

e bactérias metabolizadoras de carotenóides, são temas que permanecem pouco 

explorados, apesar da diversidade de cenários de estudo que este grupo propicia. Em 

Chiroxiphia caudata, o contexto social é intimamente ligado ao sistema de acasalamento 

em lek da espécie. Nele, machos performam exibições de cortejo cooperativamente, 

favorecendo o sucesso reprodutivo somente de alguns indivíduos (dominantes, que 

finalizam o display e copulam). Com o objetivo de compreender a relação entre 

diversidade do microbioma cloacal e o contexto social e sexual, estudaremos uma 

população de tangarás nos Mananciais da Serra, Parque Estadual Pico Marumbi, 

Piraquara Brasil. Desejamos explorar como o status social e a posição na rede de 

interações de um indivíduo prediz a composição de seu microbioma, bem como fornecer 

evidências à relação entre bactérias carotenóide-metabolizadoras e coloração da 

plumagem. No local de estudo, capturaremos os indivíduos por meio de redes de neblina, 

anilhando-os e coletando penas, sangue e swabs cloacais. As amostras serão utilizadas 

para análise da reflectância, sexagem e determinação da diversidade microbiana, 

respectivamente. Além disso, gravaremos os poleiros de exibição para registro das 

interações entre indivíduos. Assim, desejamos determinar como a composição e 

diversidade do microbioma estão relacionados com a estrutura da rede social e 

intensidade de coloração. Tendo em vista a carência de estudos nestas frentes, este projeto 

apresenta potencial para complementar o entendimento da rede de conexões invisíveis 

entre sociabilidade, coloração e microbioma. 

 

 

 

 

2. Introdução geral  
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 A complexidade das dinâmicas sociais em animais desafia explicações simplistas. Não à 

toa comportamentos como a cooperação entre indivíduos e o estabelecimento de 

hierarquias sociais recebem atenção ímpar, com seus mecanismos em cada grupo sendo 

continuamente explorados (Axelrod; Hamilton, 2004; Campennì; Schino, 2014; Sherratt; 

Roberts, 1999; Tobias et al., 2016). Evolutivamente, o resultado da formação de grupos 

tem como pressuposto a maximização do ganho de aptidão (Campennì; Schino, 2014; 

Hamilton, 2017). Em aves, por exemplo, espécies com sistema de acasalamento 

cooperativo tem aumento de seu sucesso reprodutivo (Downing; Griffin; Cornwallis, 

2020; Foster, 1981). A maior complexidade das estruturas sociais observadas em casos 

como este, está positivamente relacionada com a comunicação intraespecífica da espécie 

(Freeberg; Dunbar; Ord, 2012). A sinalização entre indivíduos, como a vocalização e 

condição corporal, é, portanto, fundamental à sociabilidade. No entanto, diversos fatores 

consequentes de interações sociais permanecem inexplorados, como as respostas do 

microbioma à estrutura de redes sociais (Bodawatta et al., 2022) e as relações entre 

sinalização e microbioma. 

 A simbiose entre o microbioma reprodutivo e intestinal com seu hospedeiro está 

frequentemente associada com a homeostase fisiológica, particularmente devido à sua 

relação com o sistema imune e metabólico (Broom; Kogut, 2018; Cruz et al., 2022; Kogut, 

2019). Disbioses, ou seja, o desequilíbrio do microbioma no hospedeiro, estão associadas 

com alterações sistêmicas, levando à condições prejudiciais de saúde (Cruz et al., 2022; 

Escallón et al., 2017). Além das associações com saúde, a relação do microbioma de aves 

com tipo de dieta é bem definida (Góngora; Elliott; Whyte, 2021; Laitinen; Mokkala, 

2019; Loo et al., 2019; Tang et al., 2023). A composição dos alimentos consumidos 

impacta diretamente a diversidade do microbioma, em proporções maiores se comparada 

à filogenia do hospedeiro (Laitinen; Mokkala, 2019; Schmiedová et al., 2022). Além 

disso, a diferença entre sexos e entre idades é reportada na literatura (Escallón et al., 2017; 

Hernandez et al., 2021; Teyssier et al., 2018; van Dongen et al., 2013). Indivíduos mais 

jovens usualmente apresentam diversidade distinta daquela de adultos (van Dongen et al., 

2013), enquanto as fêmeas costumam apresentar maior diversidade (Hernandez et al., 

2021). Variações já foram encontradas também entre estações do ano e o comportamento 

migratório (Escallón; Belden; Moore, 2019; Skeen et al., 2021).  

 Apesar das evidências existentes para algumas relações envolvendo a diversidade 

microbiana, há ainda uma carência de maiores investigações acerca do papel do 
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microbioma em aspectos evolutivos e funcionais (Bodawatta et al., 2022). As bactérias 

presentes na pele e no trato digestivo, por exemplo, podem ser transmitidas por meio da 

rede social do hospedeiro (Archie; Tung, 2015; Sarkar et al., 2020), criando um 

microbioma social (i.e a metacomunidade microbiana coletiva de um grupo ou rede social 

animal), que fornece novas possibilidades de compreender a influência microbiana na 

aptidão (Sarkar et al., 2020). No entanto, a transmissão social do microbioma é melhor 

explorada em primatas (Perofsky et al., 2017; Pinacho-Guendulain et al., 2022; Tung et 

al., 2015). Neste grupo, existe uma associação entre o aumento da complexidade social e 

maior diversidade e similaridade na composição do microbioma intestinal (Pinacho-

Guendulain et al., 2022), além da diferença aparente na diversidade microbiana entre 

grupos sociais distintos (Grieneisen et al., 2017). Para outros grupos animais, no entanto, 

o cenário de estudos é mais escasso. 

Ainda que sejam poucos os estudos realizados com aves, em andorinha-das-árvores 

(Tachycineta bicolor), foi encontrada similaridade da diversidade do microbioma cloacal, 

i.e., os microbiomas reprodutivo e intestinal, dentro da mesma população, mas observadas 

diferenças entre populações (Hernandez et al., 2021). Em Taeniopygia guttata e 

Lonchura striata domestica, filhotes sob cuidados de parentais adotivos coespecíficos e 

heteroespecíficos apresentaram microbioma do trato digestivo mais semelhante aos 

parentais adotivos do que aos biológicos (Maraci et al., 2022). Evidências sugerem, ainda, 

que o microbioma da pele pode refletir a proximidade social e espacial de populações de 

tentilhões-zebra (Taeniopygia guttata), especialmente graças a interações sociais 

prolongadas entre indivíduos e ao uso de espaços comuns (Engel et al., 2020).  

A relação entre microbioma e a coloração da plumagem é outro aspecto negligenciado. A 

análise do microbioma do trato digestivo em uma zona híbrida das toutinegras  Vermivora 

cyanoptera e Vermivora chrysoptera (Passeriformes, Parulidae) revelou um predomínio 

de bactérias com potencial genético para a biossíntese de carotenoides (ex: Rhizobium, 

Methylorubrum, Microbacteriaceae, Sphingomonas, Pseudomonas) em indivíduos 

híbridos com coloração de plumagem dependente deste pigmento (Baiz; Wood; Toews, 

2024). Apesar do mecanismo de produção de carotenoides pelas bactérias simbiontes ser 

ainda pouco compreendido, esse estudo suporta a hipótese de que o microbioma pode 

mediar a qualidade da coloração da plumagem das aves. Em outros grupos, a modulação 

do eixo intestino-pele por bactérias, através de variações na produção de metabólitos e 

vias inflamatórias, também acarretou mudanças morfológicas, como no caso de alterações 

na pigmentação de carpas-comuns (Nathan Mandal et al., 2024). Além disso, a presença 
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da bactéria endossimbionte Rickettsiella em afídeos-da-ervilha (Acyrthosiphon pisum), 

também resultou em mudanças fenotípicas aos insetos, levando a uma maior produção de 

pigmentos verdes (Tsuchida et al., 2010). Tentilhões domésticos  (Haemorhous 

mexicanus) com colorações associadas a carotenóides mais intensas apresentaram melhor 

eficiência na digestão (Madonia, 2017), que está diretamente associada à composição e 

diversidade do microbioma do trato digestivo (Broom; Kogut, 2018; Cruz et al., 2022; 

Kogut, 2019) 

Em vista desta associação, é possível hipotetizar a respeito do papel do microbioma 

também na seleção sexual. A escolha da fêmea depende da qualidade do macho, seja ela 

comportamental, como em exibições de cortejo, ou morfológica (Candolin, 2003; Thery, 

1992). Logo, em casos de seleção por atributos como a coloração da plumagem, seria 

possível que o microbioma exerça efeitos no sucesso reprodutivo, a depender das 

bactérias que o macho carrega. Em jaçanãs (Jacana jacana), fenótipos competitivos em 

contextos reprodutivos foram positivamente associados a diversidade microbiana (Houtz 

et al., 2025, preprint), relação verdadeira também para cardeais-do-norte (Cardinalis 

cardinalis), em relação a seus ornamentos sexuais (Slevin et al., 2024). A própria 

qualidade do microbioma já foi levantada como fator relevante ao sucesso reprodutivo e 

à fecundidade (Somers et al., 2023). Em uma avaliação de infecções sexualmente 

transmissíveis em aves, ovos incubados por fêmeas infectadas por Corynebacterium em 

seu microbioma reprodutivo eram menos propensos a eclodir em comparação com ovos 

de fêmeas não infectadas, conforme a revisão de Rowe et al., 2020. Além disso, 

diferenças no microbioma reprodutivo entre machos e fêmeas podem estar associadas ao 

sistema sexual predominante (Hernandez et al., 2021; Rowe et al., 2020). Fêmeas de 

Tachycineta bicolor, apresentaram maior diversidade em seus microbiomas cloacais, 

possivelmente graças à poliginia e, consequentemente, ao número de parceiros sexuais 

(Hernandez et al., 2021). 

Nesse sentido, o tangará (Chiroxiphia caudata) representa um bom modelo de estudo para 

entender a relação entre o microbioma, a coloração da plumagem, sociabilidade e seleção 

sexual. Esta ave pertence à família Pipridae, que inclui espécies frugívoras típicas de sub-

bosque, majoritariamente poligâmicas. No sistema de acasalamento em lek praticado da 

espécie, entre dois a seis machos realizam danças acrobáticas coordenadas para fêmeas 

(Foster, 1981). Nestas exibições de cortejo cooperativas, um grupo de machos atrai as 

fêmeas enquanto apenas alguns copulam. Existe, portanto, uma hierarquia entre 

dominantes (i.e., machos que finalizam o display, realizam o display solo e copulam) e 
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subordinados (machos que contribuem para o sucesso reprodutivo e para o display, mas 

não copulam) (Foster, 1981, Ribeiro et al. 2019). Este padrão hierárquico e poligínico 

indica uma estrutura social complexa, envolvendo o uso de múltiplos sinais para 

comunicação intraespecífica (Freeberg; Dunbar; Ord, 2012).  

Além de sua complexa exibição motora, tangarás apresentam dimorfismo sexual 

marcante, com machos apresentando corpo azul, coroa vermelha, asas e pescoço pretos, 

enquanto as fêmeas têm coloração verde-oliva (Mallet-rodrigues; Dutra, 2012). No 

entanto, machos jovens, entre os estágios 1-2 conforme Mallet & Dutra (2012), possuem 

plumagem semelhante às fêmeas, e adquirem coloração adulta em cerca de quatro anos 

(Mallet-rodrigues; Dutra, 2012). Até a formação desta plumagem final, os indivíduos 

juvenis performam treinos (exibições de cortejo na ausência de fêmeas), muitas vezes 

orientados por adultos (Schaedler; Ribeiro; Manica, 2021), indicando mais uma faceta 

social complexa da espécie. Somando a isso, somente adultos participam do display 

propriamente dito (Schaedler; Ribeiro; Manica, 2021). 

 Considerando as características do cortejo do tangará, que incluem agrupamentos de 

machos com interações frequentes durante o período reprodutivo, hipotetizamos que 

exista uma relação dessa característica social e o microbioma. Ao utilizarem o mesmo 

poleiro frequentemente, é possível que indivíduos em grupos com maior afinidade e 

maiores frequências de interações possuam maior similaridade de seu microbioma. Além 

disso, considerando o sistema poligínico da espécie e o fato de que apenas o macho 

dominante cópula, seria esperado que subordinados apresentassem composição distinta e 

menor diversidade microbiana.  Ainda, a diferença na coloração de plumagem entre 

juvenis e adultos pode ser uma aliada na identificação de relações entre idade, 

microbioma e coloração. É possível que indivíduos jovens entre os estágios 1 e 2 

conforme Mallet & Dutra, 2012) apresentam composição microbiana distinta de adultos, 

especialmente quanto a bactérias relacionadas ao metabolismo de carotenoides. Nesse 

sentido, adultos que apresentam maior abundância destas bactérias podem ter plumagem 

dependente de carotenoide (coroa) mais conspícua, sendo outro fator à escolha da fêmea. 

 

3. Objetivo Geral 

 

O objetivo deste projeto é entender a relação entre a diversidade do microbioma cloacal 

em indivíduos de tangará e o contexto social e sexual em uma população desta espécie. 

Mais especificamente, buscaremos responder às seguintes perguntas: 
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3.1 Hipóteses e predições 

 

Sociabilidade e microbioma 

Hipótese: Existe uma relação entre sociabilidade e microbioma, uma vez que a estrutura 

social facilita a transmissão bacteriana. 

Predição: Indivíduos que interagem com maior frequência em redes sociais apresentam 

maior similaridade na composição e diversidade do microbioma cloacal. 

 

Coloração e microbioma 

Hipótese: Existe relação entre a composição do microbioma e a qualidade da coloração 

da plumagem. 

Predição: Indivíduos jovens ainda sem traços de plumagem de adultos (i.e sem a coroa 

vermelha) apresentam menor abundância de bactérias associadas à produção de 

carotenóides.  

 

4. Material e Métodos  

4.2. Coleta de dados, desenho amostral, recorte espacial e temporal 

 

Realizaremos a pesquisa no Parque Estadual Pico do Marumbi - Mananciais da Serra 

(48°59'O e 25°29'S, 1009.0 ± 24.0 MASL), situado no município de Piraquara – PR. O 

local está inserido no maior contínuo de remanescentes de Mata Atlântica preservada, 

formado por transições de Floresta Ombrófila Densa Montana com Floresta Ombrófila 

Mista (Reginato & Goldenberg, 2007). O clima da região é Cfb, conforme a classificação 

de Köppen, com característica subtropical e clima oceânico, com ausência de estação seca 

e verões temperados em altas altitudes (Aparecido et al., 2016). 

 Para amostrar o microbioma de tangarás, realizaremos a captura des indivíduos durante 

as estações reprodutivas da espécie (setembro a fevereiro) de 2025/2026  e 2026/2027, 

feita com redes de neblina de 6 a 12 m de comprimento, seguindo as normativas do 

CEMAVE/ICMBio (Sousa & Serafini 2020). As redes serão dispostas a 

aproximadamente 15 a 20 m de distância dos poleiros de exibição, identificados por meio 

de busca visual e auditiva (conforme Ribeiro et al. 2019). Cada indivíduo capturado terá 

suas medidas morfométricas coletadas, incluindo a massa corporal com uma balança 

digital e os comprimentos do tarso, asa e cauda utilizando um paquímetro. Marcaremos 
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cada indivíduo com anilhas coloridas e metálica do CEMAVE, utilizando combinações 

únicas de cores para posterior identificação dos indivíduos à distância ou em vídeos.  Para 

coleta das amostras do microbioma cloacal, será gentilmente introduzido um swab 4mm 

dentro da cloaca dos indivíduos, girando-o e removendo-o logo em seguida (Escallón et 

al,. 2019). O material será preservado em tubos de ensaio contendo etanol 95% (Choo; 

Leong; Marotz et al., 2021). Além disso, as fezes presentes nos sacos de contenção 

(esterilizados em autoclave previamente à coleta) também serão coletadas com swab, 

seguindo o mesmo procedimento de armazenamento.  

Coletaremos também uma amostra de, aproximadamente, 70 microlitros de sangue 

(aproximadamente 1/3 a 1/2 de um tubo capilar), não excedendo o valor recomendado de 

1% da massa corporal do animal (Sousa & Serafini 2020). A amostra será armazenada 

em tubo eppendorf e será utilizada para sexagem dos indivíduos. Para avaliar a relação 

entre a composição do microbioma e a qualidade da coloração da plumagem coletaremos 

de 4 a 5 penas das regiões do corpo.  

Analisaremos a refletância da plumagem utilizando as amostras de penas (conforme 

Schaedler et al. 2020) e um espectrofotômetro ligado a uma fonte de luz de xenônio 

pulsante. A recepção da luz será obtida a um ângulo de 45º da amostra de penas, a fim de 

evitar refletância especular (Peneaux et al. 2020). Para avaliação das variáveis, 

empregaremos o pacote pavo (Maia et al., 2019) no ambiente R, utilizando as seguintes 

medidas ajustadas por modelos visuais: luminance (brilho), r.achieved (saturação) e h.phi 

(matiz em UV). Ao final do período de campo, os swabs com amostras de microbioma 

serão enviados para sequenciamento em instituição parceir e analisadas por meio do 

protocolo 16S Illumina Amplicon. O DNA será extraído dos swabs utilizando o kit 

DNeasy Blood and Tissue (Qiagen Inc., Valencia, CA, USA), seguindo as recomendações 

do fabricante. A partir disso, a região V4 do rRNA 16S será amplificada e sequenciada, 

seguindo o protocolo de  (Escallón et al,. 2019). Por fim, para investigar se existe relação 

entre sociabilidade e microbioma, conduziremos uma análise das redes de interação. 

Serão computadas todas as ocorrências de interações entre dois ou mais machos e  

consideraremos como interação qualquer ação mútua entre dois ou mais indivíduos, 

independentemente de sua duração e resultado (interações positivas, neutras ou negativas 

aos indivíduos) de acordo com Fratoni (2024). 

 

4.3. Análise de dados 
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Os perfis de diversidade do microbioma serão feitos através de teste de Shannon e 

diversidade filogenética (diversidade alfa, no próprio indivíduo hospedeiro) e UniFrac 

ponderado e não ponderado (diversidade beta, entre indivíduos). A análise da relação 

entre posição na rede social e composição microbiana será feita por meio de uma 

PERMANOVA. Como controles, serão utilizados a idade, bem como condição física, 

estado de muda (plumagem) e proximidade espacial. 

Para avaliar as diferenças no microbioma por idade, coloração e status na rede social, 

conduziremos um GLMM, utilizando como variável resposta a diversidade filogenética 

e, como preditoras, o status social do indivíduo, bem como idade e coloração (matiz, 

brilho e saturação). Investigaremos também a afinidade social entre machos por meio de 

um teste de Mantel parcial. Por fim, para coloração, a identificação de bactérias 

associadas a fenótipos de cor será feita por meio de análise de espécies indicadoras 

(IndVal) e MaAsLin2, incluindo como variável resposta a presença/ausência de grupos 

de bactérias relacionadas ao metabolismo de carotenoides e, como preditoras, as variáveis 

de coloração. 

Utilizaremos em todos os casos o indivíduo de tangará como unidade amostral. A hipótese 

nula será rejeitada de caso p < 0,05 e intervalo de confiança não incluir zero/nulo, 

verificando sempre o tamanho de efeito. A replicação está baseada na amostragem de 

múltiplos indivíduos por corte (grupo social). O controle nas análises incluirá a presença 

de controle negativo durante o sequenciamento. 

 

10. Este projeto está associado a um ou mais ODS (Objetivos do Desenvolvimento 

Sustentável)? Explique como.  

 

O projeto está associado ao Objetivo do Desenvolvimento Sustentável 15: Vida Terrestre 

- Proteger, restaurar e promover o uso sustentável dos ecossistemas terrestres, gerir de 

forma sustentável as florestas, combater a desertificação, travar e reverter a degradação 

dos solos e travar a perda da biodiversidade. Compreender melhor a biodiversidade e a 

relação simbiótica e intraespecífica, como no caso do estudo de microbioma e coloração 

em Chiroxiphia caudata, favorece o arcabouço teórico para conservação da vida terrestre. 

Além disso, a relação entre microbioma e saúde aviária é bem definida, entretanto, 

especialmente em ambientes tropicais, tornando o entendimento sobre o impacto 

antrópico na diversidade microbiana de áreas naturais ainda escasso. 
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Considerando as doze propostas no ODS 15, este projeto contribui para a promoção de 

acesso adequado e benefícios derivados dos recursos genéticos (ODS.15.6), uma vez que 

uma vez que investiga e documenta a diversidade microbiana associada a uma espécie 

nativa da Mata Atlântica, ampliando o conhecimento sobre recursos genéticos locais e 

subsidiando políticas de conservação e uso sustentável desses recursos. Além disso, é 

parte de esforços que adicionam conhecimento para conservação da biodiversidade e dos 

ecossistemas (ODS 15.a), em específico à biodiversidade da Mata Atlântica, auxiliando 

na redução da perda da biodiversidade (ODS 15.5). Ao gerar dados inéditos sobre as 

interações entre microbioma, saúde e comportamento em aves silvestres, o projeto tem 

potencial de contribuir para estratégias de monitoramento e redução da perda de 

biodiversidade. 

 

11. Cronograma   
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