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REsSuMO

Este trabalho encontra-se focado nas populacGes de preguica comum da Mata Atléntica
brasileira, em seus niveis de diversidade genética e sua estruturagdo populacional. O
refinamento dos padrées de diversidade genética destas populagdes, e a procura dos processos
que estariam na sua origem, levaram a que neste trabalho se incluissem contribui¢fes para o
conhecimento do habitat e da espécie. Para tal, utilizaram-se ferramentas de genética,
biogeografia, etologia e ecologia, numa perspetiva integrativa e comparativa.

Inicialmente, a simplicidade da distribuicdo da biodiversidade da Mata Atlantica foi
contrariada, propondo-se nove componentes bidticos de vertebrados terrestres, estritamente
florestais. Além disso, essa heterogeneidade foi encontrada a nivel local e regional. Na sua base,
estariam inumeros e distintos processos climaticos, orograficos e bioldgicos, atuando de
diferente modo em cada componente. O estudo genético das populag¢fes de preguica comum da
Mata Atlantica corroborou que estes processos gerais influenciaram também esta espécie, e que
0 estudo de fina-escala contribui para uma melhor definicdo dos processos histéricos e
demograficos que influem seus padrbes de diversidade genética. Pela primeira vez foram
inferidas a formacgédo e a manutencgdo de sistemas de metapopulagdes na Mata Atlantica, através
da anélise dos padrdes de diversidade genética e da demografica da preguica comum.

Também pela primeira vez se realizou o estudo genético da preguica ana, espécie
criticamente ameacada. Tal como esperado, sua Unica populacdo apresentou baixos niveis de
diversidade genética, com sinais de gargalo demografico, embora sem sinais de endogamia.

Finalmente, apesar da preguica comum ser considerada ndo-ameacada, este trabalho
identifica a necessidade de medidas de conservacdo a nivel populacional para a espécie. As
populagbes Atlanticas carecem de medidas de conservacdo devido a sua diferenciacdo e
isolamento em relacdo as populacfes Amazonicas, com presenca de alelos Unicos na Mata
Atlantica; a estruturacdo populacional no bioma, com indicios de baixo fluxo génico e elevados
indices de endogamia em cada uma das populagdes; aos baixos niveis de diversidade genética
encontrados nas populagdes da Mata Atlantica (particularmente a diversidade genética da
populacdo do sul € menor do que a registrada em populagfes ameagadas de preguica de coleira e
de preguica and); as evidéncias de requerimentos bioldgicos distintos dessas populagdes, pela
percecdo de épocas reprodutivas diferentes; e a forte influéncia antrépica, quer pelo impacto
direto do desmatamento e aumento do contato com regiBes urbanas.

A redefinicdo das unidades de manejo anteriormente descritas, a proposta de utilizacdo da
preguica comum como espécie bandeira em agdes para a sua conservacao, da Mata Atléantica e
de outras espécies de preguica e o forte incentivo a realizacdo de mais estudos genéticos (com
aumento de amostragem) e ecolégicos constituem as medidas de conservacdo sugeridas para o

futuro da preguica comum na Mata Atlantica.



ABSTRACT

This work is focused on the Atlantic forest common sloth populations, their genetic diversity
levels and structure. The refinement of these populations’ genetic diversity patterns and the
investigation of the processes on their origin were the main goals. Thus contributions to the
knowledge of the habitat and the species are included. Genetic, but also biogeographic, ecologic
and ethologic tools were used, in an integrative and comparative perspective.

Initially, the simplicity of the distribution of diversity patterns within the Atlantic forest was
refuted by proposing nine biotic components of terrestrial forest-dependent vertebrates.
Heterogeneity at local and regional level was found, and reported to be influenced by many
different processes, climatic, orographic and biological, acting differently in each component.
The genetic study of the Atlantic forest common sloth populations corroborated that these
general processes have also influenced this species, and that the fine-scale study contributes to a
better definition of the historical and demographic processes influencing it. The formation and
maintenance of metapopulation systems within the Atlantic forest were inferred for the first
time. The analyses of the common sloth patterns of genetic diversity and its historical
demography contributed to this conclusion.

This is also the first study on the genetic diversity of the pygmy sloth, a critically endangered
species. As expected, its single population has low levels of genetic diversity and signs of
bottleneck, although it seems not to be an inbred population.

Finally, despite the common sloth being considered a least concerned species, this work
identifies the need for conservation at the species’ population level. Atlantic forest populations
require management measures due to: their differentiation and isolation from the Amazonian
populations, with private alleles within Atlantic forest; the population structure within the
biome, with evidences of low gene flow and high levels of inbreeding within each population;
the low levels of genetic diversity found within these management units (particularly the genetic
diversity of the southern population is inferior to that recorded in populations of the endangered
maned sloth and pygmy sloth); the evidence of these populations’ distinct biological
requirements, by the perception of different reproductive seasons; and the strong anthropogenic
influence, either by the direct impact of deforestation, and the increased contact with urban
areas.

The redefinition of previously described management units, the proposal of the common
sloth as a flagship species in conservation actions for the species itself, the Atlantic forest’s and
other sloth species’, and the recommonedation to increase genetic (with increased sampling) and
ecological studies constitute the conservation measures suggested for the future of the common

sloth populations within the Atlantic forest.



CapiTuLO 1. Introducéo Geral

Diversificagao dos biomas florestais Brasileiros

O Brasil é marcado pela existéncia de trés principais conjuntos de biomas: as florestas
(Amazbnia a oeste e Mata Atlantica a leste), divididas por formacfes vegetais tipo-savana
(Cerrado, Caatinga e Pantanal), e um terceiro bioma de vegetacdo campestre que delimita a sul a
Mata Atlantica (Campos Sulinos; IBGE 2011). No passado, a ligacdo entre as florestas teria
sido possibilitada, quer pela sua expansado quando em condi¢des climaticas favoraveis, quer pela
conexdo fomentada por Matas de Galeria que atravessariam o territorio brasileiro (De Oliveira
et al. 1999; Behling 2002; Auler et al. 2004a, b; Pessenda et al. 2004; Wang et al. 2004).
Diversos estudos de vertebrados retnem evidéncias da ligagdo entre as formacdes vegetais
mencionadas (Costa 2003; Fernandes et al. 2004; Carnaval & Bates 2007; Tchaicka et al. 2007;
Cabanne et al. 2008; Martins et al. 2009; Vilaca & Santos 2010). Por outro lado, as propostas e
explicagOes dos processos de diversificagdo da Amazonia foram aplicadas no estudo da Mata
Atlantica (Carnaval & Moritz, 2008; Puorto et al. 2001). Apesar de hoje em dia as florestas
brasileiras se encontrarem isoladas (IBGE 2011), o estudo e entendimento dos processos de
diversificagdo da AmazlOnia estdo, direta e indiretamente, relacionados com a origem da
diversidade Atlantica. Assim, nos préximos paragrafos é feita uma rapida abordagem aos
processos de diversificacdo de vertebrados na Amazonia e posteriormente é resumido o
conhecimento sobre a Mata Atlantica.

A floresta Amazonica é um dos biomas mais emblematicos do planeta Terra. Apelidada de
“pulmao do mundo” na década de 90, é a regido que mais aten¢ao tem tido por parte da
comunidade internacional, quer seja ela cientifica, politica ou social. Deste modo, a
biodiversidade da floresta Amazénica desde ha muito intriga os cientistas e diversos processos
tém sido propostos e debatidos para a explicar.

Uma das primeiras explicagdes foi denominada como teoria dos refugios pleistocénicos.
Segundo Haffer (1969), fragmentos de floresta teriam sido mantidos em regifes com maior
pluviosidade, capazes de suportar vegetacdo florestal durante os periodos de seca do Pleistoceno
e onde, portanto, teria sido possivel manter um maior nimero de espécies. Durante esses
periodos, os refugios estariam isolados uns dos outros, o que por vicariancia levaria a
diferenciacdo das populacGes de cada um deles e mesmo a sua especiacdo (Haffer 1969). Mas
em alguns casos, os padrdes genéticos e filogeograficos seriam mais parcimoniosamente
explicados por eventos de dispersdo e ndo por vicariancia (Steiner & Catzeflis 2004). Noutros,
ndo foi possivel detectar o sinal de expansdo populacional que seria previsto pela teoria dos
reflgios, pois ap6s o Pleistoceno e com a melhoria das condi¢des climaticas, as populacoes

isoladas tenderiam a expandir-se para fora dos refugios (Lessa et al. 2003). Ainda em outros



casos, a diferenciacdo encontrada entre linhagens distintas seria anterior ao Pleistoceno e,
portanto, ndo seria explicada pela formacg&o dos refligios nessa época (Silva & Patton, 1998).

Consequentemente, outros fendmenos foram sendo equacionados para explicar os padrfes de
distribuicdo de mamiferos terrestres. Mantendo a possibilidade de diferenciacdo por vicariancia,
Ayres & Clutton-Brock (1995) foram dos primeiros autores a evidenciar o papel preponderante
dos rios da bacia Amaz6nica como barreiras a dispersdo. Por outro lado, Silva & Patton (1998)
relacionaram a localizacdo e idade de barreiras geoldgicas, nomeadamente o Arco de Iquitos,
com a distribuicdo da diversidade genética de algumas espécies. Especiacdo parapétrica foi
também proposta como alternativa a teoria dos refagios. Segundo Endler (1977), novas espécies
poderiam surgir devido a gradientes ecoldgicos que forcariam a diferenciacdo de populagdes
ocorrendo em ambientes distintos. Entretanto, teorias mais complexas e mais dificilmente
testadas apontavam ainda para a influéncia das alteragdes palaeogeograficas (Marroig &
Cerqueira 1997) e palaeocliméticas (Bush 1994; Colinvaux et al. 1996) como principais agentes
diversificadores.

Recentemente foi proposta uma teoria abrangente e integrativa dos diversos processos
citados, indicando-os como atores e geradores da diversidade da Amazdnia. Deixou de se ter
uma visdo isolada desses fenémenos, passando a vé-los de um modo inclusivo (Hoorn et al.
2010). Segundo a revisdo de Hoorn et al. (2010), a regido Amazonica teria maior extensdo do
que atualmente, mas com a movimentacao tectonica, varias mudancas foram ocorrendo, entre
elas: o retraimento de incursdes marinhas no noroeste da regido; a formacdo do sistema
hidrografico Pebas, localizado na regido sub-andina; a formacdo continua mas faseada dos
Andes de sul para norte; a formacgdo do sistema hidrografico Acreano e drenagem do Amazonas
para o Atlantico; a expansdo da floresta tropical de terra firme e o encerramento do Istmo do
Panama ligando as Américas e permitindo o Grande IntercdAmbio Bi6tico nas Américas (Webb
2006).

Contrariamente, o entendimento da origem da diversidade da Mata Atlantica é ainda menos
desenvolvido. A semelhanca do que foi inicialmente proposto para a Amazonia, também a Mata
Atlantica era considerada como uma floresta homogénea (Cracraft 1985). No entanto, a
definicdo oficial atual de Mata Atlantica inclui diferentes tipos de floresta (ombrofila densa,
ombrofila mista, ombrofila aberta, estacional semidecidual e estacional decidual) e ecossistemas
(restingas, manguezais e brejos de altitude; IBGE 2011).

A importancia do estudo da Mata Atlantica prende-se ndo s6 com a auséncia do
conhecimento aprofundado sobre o territétio, mas também com o fato de este bioma enfrentar
atualmente, e desde os Descobrimentos, uma excessiva exploracdo, degradacdo e perda de
habitat devido a intensa atividade humana (Conservation International do Brasil et al. 2000;
Fundacdo SOS Mata Atlantica & INPE 2011). O reconhecimento da importancia bioldgica da

Mata Atlantica estd patente na definicdo de Reservas Mundiais da Biosfera por parte da



UNESCO (United Nations Educational, Scientific and Cultural Organization; CNRBMA
2009). Em 2000, Myers et al. evidenciaram-na também como o bioma mais ameagado da
América do Sul, contabilizando a perda de mais de 90% de sua extensao historica, mas com a
manutencdo de um elevado grau de endemismo e riqueza especifica. Mais recentemente,
Ceballos & Ehrlich (2006, 2009) corroboraram estas evidéncias, demonstrando que a Mata
Atléantica suporta uma das mais ricas e Unicas faunas de mamiferos do Mundo.

Igualmente, com o avango do estudo cientifico da Mata Atlantica, foram sendo detetados
padrdes de distribuicdo da sua diversidade e a heterogeneidade do bioma foi comecando a ser
ressaltada (Costa 2003). Tal como acima mencionado, hipéteses anteriormente utilizadas para
explicar a diversificacdo na Amazoénia foram sendo enunciadas e testadas na Mata Atlantica. Por
exemplo, Puorto et al. (2001) reuniram evidéncias de que alguns rios poderiam funcionar como
barreiras a dispersdo, as alteragdes climaticas durante o Quaternario foram apontadas, entre
outros, por Moraes-Barros et al. (2010) e a hip6tese dos reflgios foi testada por Carnaval &
Moritz (2008).

Ao longo do tempo surgiram também propostas especificas para o estudo do bioma,
nomeadamente a hipdtese do isolamento nas montanhas (Lara et al. 2005). Segundo os autores
sdo inimeros os pequenos mamiferos que parecem ter ficado isolados, e por isso especiado,
ap6s o soerguimento das Serras do Espinhaco, do Mar, da Mantiqueira e dos Orgdos. No
entanto, a antiguidade da formagao destas cadeias e a presenca destes roedores dependentes de
floresta contrasta com o0s recentes eventos de expansdo populacional de outros mamiferos
(Martins et al. 2007, 2009; Miranda et al. 2007), levantando a questdo de quando teria o clima
permitido o aparecimento e manutencao de floresta nesta regido.

Assim que foram aumentando os estudos de distintos mamiferos, amplamente distribuidos
pela regido neotropical, voadores (Ditchfield 2000; Martins et al. 2007), ndo-voadores (Costa
2003), estritamente florestais (Moraes-Barros et al. 2006) ou generalistas (Tchaicka et al. 2007,
Martins et al. 2009), comecou-se a perceber a existéncia de um padréo de distribuicdo em que
cada taxon se dividia em dois grupos distintos, um mais a norte e outro mais a sul na Mata
Atlantica. Por exemplo, a preguica comum (Bradypus variegatus) dividia-se em um haplogrupo
do norte presente na Bahia e em Minas Gerais e outro do sul detectado em S&o Paulo (Moraes-
Barros et al. 2006). Enquanto para a preguica de coleira (B. torquatus), o haplogrupo do norte
também correspondia a regido da Bahia, o do sul localizava-se na regido de Espirito Santo e Rio
de Janeiro (Lara-Ruiz et al. 2008). Apesar das diferencas na localiza¢éo dos haplogrupos norte e
sul em cada taxon, estabeleceu-se a hip6tese dos dois-componentes para definir especificamente
a distribuicdo da biodiversidade ao longo de toda a Mata Atlantica. Esta hipétese, referida pela
primeira vez por Costa et al. (2000) nunca foi explicitamente formalizada. Deste modo, 0s
processos responsaveis pelos padrées de biodiversidade Atlanticos continuaram pouco definidos

e um tanto abstratos.



Espécies de preguica de trés dedos (género Bradypus)

As preguicas de trés dedos pertencem ao género Bradypus. Nele se incluem, a preguicga do
norte ou preguica de garganta amarela (B. tridactylus), a preguica ana (B. pygmaeus), a preguica
de coleira (B. torquatus) e a preguica comum ou preguica de garganta marrom (B. variegatus).
Este trabalho foca-se sobretudo na ultima (Fig. 1). No entanto, neste trabalho, foram descritos
novos dados genéticos para o estudo de preguica de coleira e preguica and, que foram analisados
e discutidos através de uma perspetiva comparativa com os dados de preguiga comum. Assim,

considera-se importante uma breve introducéo as preguicas de trés dedos.

Figura 1.: Preguica comum (Bradypus variegatus) na natureza.

A preguica do norte, tal como o seu nome indica, ocorre a norte do rio Amazonas desde a
Venezuela até a Guiana Francesa (Moraes-Barros et al. 2010). Esta espécie é considerada
abundante, e portanto ndo possui estatuto de ameacada. Mas na verdade € uma das preguicas de
trés dedos menos estudadas até hoje (Superina et al. 2010; Chiarello & Moraes-Barros 2011).

Por sua vez, a preguica and &€ a mais recentemente descoberta. Esta espécie ocorre
exclusivamente na Ilha Escudo de Veraguas, Panama, de onde é endémica (Anderson &
Handley 2001). Dado que a sua distribuicdo parece estar reduzida a cerca de 0.11 km? de
floresta de mangue vermelho fragmentada, é considerada severamente ameacada (Superina et
al. 2010; Anderson et al. 2011; Kaviar et al. 2012). Para além das publicacGes que a descrevem,
e apesar do seu elevado grau de ameaca, ainda poucos estudos foram publicados sobre esta
espécie (Superina et al. 2010; Anderson et al. 2011; Kaviar et al. 2012).

A preguica de coleira é também endémica. Neste caso, ocorre somente na Mata Atlantica. O
seu estatuto de ameaca foi recentemente alterado de ameagada para vulneravel, devido ao

aumento na sua area de distribuicdo (Chiarello & Moraes-Barros 2011; Hirsh & Chiarello



2011). Até a descoberta da preguica and, esta era a espécie de preguica em maior risco. Por esse
motivo diversos trabalhos de ecologia, genética e etologia foram ja realizados, fazendo com que
esta seja a espécie melhor conhecida (por exemplo Chiarello et al. 2004; Lara-Ruiz & Chiarello
2005; Moraes-Barros et al. 2006; Lara-Ruiz et al. 2008).

Finalmente, a preguica comum é amplamente distribuida pela regido neotropical e portanto
se estima que seja a mais abundante (Chiarello et al. 2011). A preguiga comum ocorre
historicamente desde o sudeste Brasileiro até as Honduras (Moraes-Barros et al. 2010). Por
esses motivos ndo é considerada ameacada (Chiarello et al. 2011). No entanto, Emmons (1990)
sugere que a espécie deveria possuir estatuto local de ameaca em biomas ameacados como a
Mata Atlantica. Adicionalmente, Phillips et al. (2006) detectaram a inexisténcia de condigdes
para a ocorréncia da espécie na regido central do Brasil, devido sobretudo a auséncia de floresta.
De fato, as preguicas possuem habitos estritamente arboricolas (Montgomery et al. 1973).

A ampla distribuicdo da preguiga comum repercutiu-se no seu estudo de dois modos
distintos. Por um lado levou a que os pesquisadores se interessassem pela espécie desde ha
muito tempo e, portanto, diversos trabalhos tivessem ja sido publicados. Dados sobre densidade
de individuos, habitos alimentares, diversidade genética, sistema reprodutivo, entre outros, estao
descritos. Por outro lado, estes estudos sdo esparsos, algumas vezes ndo comparaveis, outras
sem consenso, dada a sua fragmentacdo geogréfica (limitam-se a pequenas &reas, outras de
caracteristicas muito particulares ou ainda em localizagbes muito dispersas) e embasamento em
um baixo nimero amostral (por exemplo Greene 1989; Montgomery & Sunquist 1975; Queiroz
1995; Moraes-Barros et al. 2006; Vaughan et al. 2007; Pauli & Peery 2012).

A preguiga comum na Mata Atlantica

O primeiro trabalho sobre padrbes de diversidade genética em preguicas comparou a
diversidade genética de populacdes de preguica comum da Mata Atlantica com uma populacéo
de preguica de coleira da Bahia. Através de DNA fingerprinting, este trabalho estimou uma
baixa diversidade genética entre individuos de preguica comum de Sdo Paulo, sul da Mata
Atlantica. No entanto, as populagdes da Bahia (regido centro da Mata Atléntica) de ambas as
espécies apresentavam niveis mais elevados e semelhantes entre si (Moraes-Barros et al. 2002).
No seguimento, a descrigdo de um novo marcador genético nas preguicas (regido controle do
DNA mitocondrial; mtDNA) e uma maior amostragem populacional, ainda somente do bioma
Atlantico, continuaram corroborando este cenario (Moraes-Barros et al. 2006). A descricdo da
variabilidade de DNA nuclear (nDNA) nas popula¢fes da Mata Atlantica possibilitou alargar o
anteriormente descrito para este nivel do genoma (Silva 2008). Porém, as duas por¢des nédo-
codificantes do genoma analisadas e, principlamente, os quatro (de um total de oito)
microssatélites polimorficos descritos, ndo possibilitaram a avaliacdo da subestruturacdo

populacional de preguica comum na Mata Atlantica (Silva 2008). Concomitantemente, a



avaliacdo de populagbes externas ao bioma permitiu distinguir que a baixa diversidade genética
das populacdes de preguica comum da Mata Atlantica se devia a eventos que teriam afetado
particularmente estas populacgdes, e ndo seriam caracteristicos da espécie (Moraes-Barros et al.
2007; Silva 2008).

A par com a descricdo dos niveis de diversidade genética, percebeu-se ainda uma forte
diferenciagdo das populagdes de preguica comum, distinguindo-se ndo sé as populacdes
Amazonicas das Atlanticas, bem como se detectou estruturacdo populacional dentro de cada
bioma (Moraes-Barros et al. 2006, 2007; Silva 2008).

A falta de variabilidade genética e a baixa amostragem intra-populacional impossibilitaram
um maior avango no estudo genético destas populagdes (Moraes-Barros et al. 2006, 2007,
Carnaval & Moritz 2008; Silva 2008).

A diminuicdo da diversidade genética de norte para sul verificada tanto na preguica comum
da Mata Atlantica, como na preguica de coleira (Moraes-Barros et al. 2006; Lara-Ruiz et al.
2008), bem como a divisdo Norte / Sul descrita em diversos exemplos de vertebrados terrestres
(Puorto et al. 2001; Costa 2003; Grazziotin et al. 2006), levam a crer que eventos comuns nha

histdria evolutiva do bioma poderiam estar na base destes resultados.

Objetivos e Capitulos

Neste contexto, surge o presente trabalho, focado nas populacbes de preguica comum da
Mata Atlantica, nos seus niveis de diversidade genética e na sua estruturacdo populacional. O
refinamento dos padrdes de diversidade genética destas populacdes e a procura dos processos
que estariam na sua origem levaram a que neste trabalho se incluissem contribui¢des para o
conhecimento do habitat e da espécie. Para tal utilizaram-se ferramentas nédo s6 de genética de
populacbes, mas também de areas como biogeografia, etologia e ecologia, numa perspetiva
integrativa e comparativa. No final deste documento, relnem-se as contribuicbes multi-
disciplinares que concluem a necessidade de conservagdo das populagdes de preguiga comum na
Mata Atlantica.

Assim, esta tese encontra-se dividida em trés temas principais: habitat, diversidade genética

e biologia.

O habitat
Uma das motivagdes principais para estudar a Mata Atlantica, num trabalho focado em
preguica comum, foi o fato desta espécie ser um dos primeiros exemplos a originar uma das
poucas hipdteses exclusivas para a distribuicdo da diversidade na Mata Atlantica — a hipotese
dos dois-componentes (Costa et al. 2000; Moraes-Barros et al. 2006). Este dado ressaltou a
relacdo entre a espécie e 0 bioma, e agucou a percecdo da necessidade de estudar ambos em

conjunto, nomeadamente pelo apelo da conservacao da vida selvagem. A Mata Atlantica é um



hotspot de biodiversidade e um dos lugares mais ameacados da Terra (Myers et al. 2000),
principalmente devido ao desmatamento iniciado durante os Descobrimentos portugueses. Os
estudos genéticos de preguica comum indicam a baixa diversidade das populacfes Atlanticas de
um animal deveras estranho e conspicuo, mas pouquissimo estudado e biologicamente
compreendido (Moraes-Barros et al. 2002, 2006; Silva 2008; Hayssen 2010). Além disso, 0s
dois-componentes da Mata Atlantica foram sendo nomeados livremente como “norte” e “sul”, e
evidenciando-se como generalistas e abrangentes, dado que pareciam designar areas distintas e
ser transversais a inimeros organismos. Daqui surgiu o primeiro grande objetivo deste estudo:
definir e organizar o conhecimento sobre a distribuicdo da diversidade na Mata Atlantica. No
Capitulo 2 testou-se a hipotese da existéncia de dois-componentes no bioma e esclareceram-se
0s padrfes de distribuicdo da sua diversidade. Adicionalmente descreveram-se, exaustiva e
abragentemente, 0s eventos potencialmente responsaveis por tais padrées, a luz do
conhecimento atual. A organizacdo da diversidade no bioma e o levantamento dos eventos na
sua base contribuem para a interpretagdo dos padrGes de diversidade genética de preguica

comum na Mata Atlantica.

A diversidade genética

O estudo anterior sobre a diversidade genética nuclear de preguica comum na Mata Atlantica
pouco contribuiu para aprofundar as causas da divisdo norte/sul da espécie no bioma (Silva
2008). A baixa quantidade de amostras disponiveis, aliada a uma inesperada baixa diversidade
genética em marcadores normalmente muito variaveis como os microssatélites (Jarne & Lagoda
1996), revelaram-se insuficientes no detalhamento da estruturacdo e subestruturacdo das
populagcdes Atlanticas da espécie. No entanto, este trabalho comecou a revelar que os diferentes
niveis de diversidade de mtDNA e a diferenciacdo entre as populacBes da Mata Atlantica
estariam marcados a nivel nuclear (Moraes-Barros et al. 2006, 2007; Silva 2008). Assim
impunha-se um novo esforco de descricdo de mais marcadores nucleares. O segundo objetivo
deste trabalho foi 0 aumento da bateria de marcadores nucleares descritos para a espécie. Os
Capitulos 3 e 4 descrevem a variabilidade de um maior nimero de por¢des ndo-codificantes do
genoma, de novas porcdes codificantes (dois) e de um maior numero de microssatélites. Uma
vez que a amostragem também se havia revelado um fator limitante, procurou-se aumentar o
esforco amostral.

Especificamente, no Capitulo 3 testou-se se a baixa diversidade genética das populagdes de
preguica comum da Mata Atlantica estaria marcada também no genoma nuclear. Ainda, foi
testado se esta caracteristica seria exclusiva das populacdes Atlanticas, e se seria indicativo da
necessidade de conservacdo destas populagfes. Assim compararam-se 0s niveis e padres de
diversidade genética nuclear em populacdes de preguica comum Atlanticas com populacdes

Amazonicas da espécie, e populacdes ameacadas de preguica de coleira e preguica ana. Tanto



quanto foi possivel averiguar, a inclusdo destas duas populacGes de outras espécies de preguica
faz deste trabalho o primeiro a avaliar a diversidade nuclear de preguiga de coleira e o primeiro
estudo genético de preguica and.

Moraes-Barros et al. (2006) propuseram que os padrdes de diversidade genética de preguica
comum na Mata Atléntica seriam explicados por uma sucessdo de eventos, nomeadamente
bottleneck, isolamento e expansdo. No Capitulo 3 € levantada a hipotese, alternativa ou
concomitante, de que a formac@o e manutencdo de um sistema de metapopulacGes seriam
responsaveis pela manutencdo dos baixos niveis de diversidade genética na preguica comum
Atlantica. Estas duas hipoteses foram confrontadas no Capitulo 4. Apds a descricdo de uma
bateria maior de microssatélites, testou-se qual das duas melhor explicaria os padrdes de
diversidade genética encontrados. Depois de inimeras tentativas, finalmente foi possivel avaliar
a estruturacdo e subestruturagdo das populagdes de preguica comum na Mata Atlantica. Este
trabalho perrmitiu também analisar mais detalhadamente a demografia e a diversidade genética
atuais destas populagoes.

O ultimo capitulo sobre diversidade genética (Capitulo 5) surge na sequéncia da dificuldade
técnica de escolha de uma bateria de microssatélites menor, mas informativa, quanto a
diversidade genética das populacdes de preguica comum. Mais de 50 marcadores do tipo
microssatélite foram disponibilizados para o estudo da espécie (Capitulos 3 e 4). No entanto,
por diversos motivos, a quantidade de amostra de alguns individuos tornou-se limitada no
decorrer do trabalho. Assim, pensou-se em reduzir a quantidade de marcadores a genotipar.

Desde o seu inicio, este trabalho investigou, e esteve dependente ao longo do seu
desenvolvimento, da diversidade genética das populacBes de preguica comum da Mata
Atlantica. Portanto a selecdo do menor nimero de marcadores deveria evitar a perda de
informacdo quanto a esta estimativa. O grau de polimorfismo do marcador, 0 sucesso e a
facilidade na sua amplificacdo e genotipagem sdo os critérios comummente citados para selecdo
dos microssatélites (Heller et al. 2008; Nikolic et al. 2009; Kleven et al. 2012). Assim,
questionou-se se a escolha de uma bateria menor, constituida pelos marcadores mais
polimérficos, avaliaria a diversidade genética das populacdes de preguica comum de modo
semelhante & escolha aleatéria do mesmo nimero de loci. Esta analise foi extendida a preguica
and, pela amplificagdo cruzada dos marcadores descritos para a preguica comum nesta espécie.
Finalmente, dado que em genética da conservacao, muitos estudos recorrem a amostragem nédo
invasiva ou de espécimes de museu, possibilitando uma quantidade e qualidade limitadas de
DNA (por exemplo Quéeméré et al. 2010; Kleven et al. 2012), a possibilidade de usar o menor
nimero de marcadores possivel é relevante para outros organismos. Deste modo ampliou-se a
andlise a outros mamiferos com o objetivo de perceber se as consequéncias da selecdo de

microssatélites sdo transversais a diferentes espécies.



A biologia

Os trabalhos de campo realizados no dmbito deste estudo possibilitaram o testemunho de
comportamentos de interagdo entre individuos de preguica comum. As descricbes aqui
apresentadas parecem demasiado basicas e incompletas para serem dignas de uma publicacdo
cientifica, principalmente quando comparadas com os trabalhos de ecologia e etologia de
espécies ndo-Xenarthra. A necessidade de publicar estes registros esté justificada pela falta de
dados relativos ao comportamento da preguica comum (revisto por Hayssen 2010). A titulo de
exemplo, ha somente um registro de comportamento reprodutivo (Bezerra et al. 2008) e pouco
mais sobre cuidados parentais (Bezerra et al. 2008; Soares & Carneiro 2002). Ademais, 0s
trabalhos que reportam movimentos e posturas corporais de individuos de preguica comum
nomeiam de modo diferente 0 mesmo movimento/postura, dificultando comparagdes entre
estudos (Queiroz 1995; Urbani & Bosque 2006). No capitulo 6 para além de um relato de novos
comportamentos para a espécie, uma tabela pormenorizada de posturas e movimentos é
apresentada de modo a padronizar o estudo etolégico deste animal.

A dificuldade na defini¢cdo dos requerimentos bioldgicos e ecoldgicos da espécie prende-se
com 0s seus habitos arboricolas, lentos e silenciosos (revisto por Hayssen 2010) sendo dificil
observar estes animais na natureza (Moraes-Barros com. pess.). No entanto, as instituicdes
governamentais de conservacao e preservagdo da vida selvagem, que recebem permanentemente
animais silvestres, relatam a preguica comum como uma das mais frequentes (Marius Belluci e
Edson Victor com. pess.). Os animais que chegam a estas instituicbes provém de apreensdes
devido a cativeiro ilegal, resgates ou avaliagbes sanitarias de rotina. Os animais sdo
comummente analisados por veterinarios e devolvidos o mais rapidamente possivel a natureza,
sendo recolhidos dados como data e motivo de ocorréncia, peso, sexo, faixa etaria, estado
sanitario, entre outros (ver instrucdo normativa 169/2008; Rocha-Mendes et al. 2006). O
Capitulo 7 analisou os dados recolhidos por diversas das instituicGes mencionadas, localizadas
ao longo da Mata Atléantica, e uniu o seu esfor¢co amostral ao estudo bioldgico da preguica
comum. Este trabalho pretendeu avaliar a possibilidade da confirmagdo e obtencdo de novos
dados biologicos para a espécie a partir dos registros de ocorréncia de instituicbes
governamentais e estaduais brasileiras, nomeadamente dados relativos & época reprodutiva,
sazonalidade de comportamentos, distribui¢do relativa da espécie, descricdo de ameacas, entre
outros.

Os ultimos dois capitulos (Capitulos 6 e 7) objetivaram contribuir para um melhor
entendimento dos requerimentos etoldgicos e biologicos da preguica comum, para auxiliar a
interpretacdo dos dados genéticos, trazendo assim mais uma contribuicdo para as agfes de

conservacdo de preguica comum na Mata Atlantica.
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CAPITULO 8. Discussao Geral e Conclusdes

O presente trabalho teve como principal objetivo a descricdo e analise dos padrdes de
diversidade genética nuclear das popula¢Bes de preguica comum da Mata Atlantica brasileira.
Geralmente, inimeros processos estdo envolvidos na distribuicdo da diversidade genética de
uma espécie, nomeadamente fatores relacionados com a histéria evolutiva do habitat em que
ocorre, bem como aspetos intrinsecos a sua biologia.

Assim, comecgou-se por fazer uma meta-analise da distribuicdo de vertebrados terrestres,
estritamente florestais, na Mata Atlantica, para investigar os padrdes gerais encontrados no
bioma. Dados genéticos e morfol6gicos anteriormente publicados foram analisados, incluindo-
se dados sobre a preguica comum (Bradypus variegatus) e a preguiga de coleira (B. torquatus;
Moraes-Barros et al. 2002, 2006, 2007; Lara-Ruiz et al. 2008). Neste capitulo, exploraram-se
também os mecanismos que estariam na base dos padrdes encontrados. Deste trabalho conclui-
se a complexidade da Mata Atlantica, contrariando-se a hip6tese da divisdo do bioma em
somente dois-componentes (Costa et al. 2000) e propondo-se nove componentes bi6ticos de
vertebrados terrestres, estritamente florestais. A heterogeneidade local e regional verificada
parece dever-se a inimeros e distintos processos climaticos, orogréaficos e bioldgicos, atuando
de diferente modo em cada componente. Assim, parece ser vantajoso recorrer a estudos de fina-
escala de modo a diminuir os fatores envolvidos no processo de diversificagdo na Mata
Atlantica. Além disso, a necessidade do aumento de parcerias entre a comunidade cientifica que
se dedica ao estudo da Mata Atléantica foi recomendada, de modo a fomentar a troca de dados e
opinides e facilitar o seu estudo. O Capitulo 2 é ja uma das referéncias que elucida a histéria
evolutiva da América do Sul (Turchetto-Zolet et al. 2012), e tem auxiliado o estudo
filogeogréafico de vertebrados na Mata Atlantica (Gehara 2013). Especificamente em relagdo a
preguica comum, as conclusdes do Capitulo 2 ressaltam que os padrbes de distribuicdo da
diversidade genética da espécie na Mata Atlantica provavelmente também ndo seriam
facilmente nem simplesmente explicados. Os estudos genéticos dos Capitulos 3 e 4
corroboraram esta afirmagdo e concluem que, também para o estudo da espécie, os estudos de
fina-escala contribuem para a definicdo dos processos historicos e demogréficos que influem
nos seus padrdes de diversidade genética.

Os resultados e inferéncias anteriores das analises de DNA mitocondrial e fingerprinting
(Moraes-Barros et al. 2002, 2006, 2007) foram comprovados e alargados para a por¢ao nuclear
do genoma da preguica comum. Nomeadamente, as analises de DNA nuclear suportam a
diferenciagdo entre as populages Amazonicas e Atlanticas de preguica comum; a existéncia de
trés populagdes distintas na Mata Atlantica, entendidas como Unidades de Manejo; a ligagéo
pelo nordeste brasileiro entre os dois biomas e a colonizacdo da Mata Atlantica pela preguica

comum de norte para sul do bioma, provavelmente realizada através de pulsos de expansédo e
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isolamento. Além disso, a baixa diversidade genética de marcadores geralmente muito variaveis
como 0s microssatélites, associada a subestruturacdo populacional, & auséncia de bottleneck
intra populacional, & biologia da espécie, e as evidéncias extrinsecas de instabilidade climética e
perda de floresta suportam a formagé&o de um sistema da meta-populagfes de preguiga comum
na Mata Atlantica. Concretamente, cada populacdo do bioma deve ser considerada como uma
metapopulacdo isolada das demais por fatores historicos e perda de habitat atual. Esta
organizacgdo / processo raramente evidenciado no bioma, potencialmente poderia explicar 0s
padrdes de diversidade genética de outras espécies do bioma.

O desconhecimento da biologia e etologia da preguica comum, particularmente na Mata
Atlantica (revisto por Superina et al. 2008; Hayssen 2010; Superina et al. 2010), alertam para a
necessidade de um aumento de estudos destas populacGes. Os capitulos 6 e 7 demonstraram essa
escassez e colmataram algumas lacunas.

Nomeadamente, no capitulo 6 conclui-se que os individuos de preguica comum na Mata
Atlantica podem interagir pacificamente, mas que 0s seus comportamentos ndo estdo ainda
totalmente esclarecidos. Para elaboracdo destes relatos de campo, sentiu-se a falta de uma
padronizacdo da descricdo de movimentos e posturas da espécie. Assim sendo, propds-se uma
tabela padronizada de posturas e atividades de preguica comum em habitat natural. A
semelhanca dos registros comportamentais de outras espécies do género Bradypus sugere que
esta tabela podera ser utilizada também no seu estudo (Chiarello et al. 2004; Lara-Ruiz &
Chiarello 2005; Dias et al. 2009).

No Capitulo 7, dados novos relativos a biologia da espécie na Mata Atlantica foram
incluidos. Concretamente confirmaram-se a época reprodutiva e a auséncia de dimorfismo
sexual na Mata Atlantica, e identificaram-se ameacas antr6picas no bioma, para além da ja
mencionada fragmentacdo / perda de habitat (Chiarello et al. 2011). A colaboragéo dos centros
governamentais e estaduais para a vida selvagem foi fundamental no decorrer de todo o trabalho
pela cedéncia de amostras bioldgicas de espécimes de preguica comum e preguiga de coleira,
mas o Ultimo capitulo exemplifica a maior contribuicdo que estas instituicdes podem dar ao
estudo da fauna brasileira. Estas instituicbes conseguem recolher dados biolégicos numa escala
temporal alargada que dificilmente seriam conseguidos através de trabalhos de campo.

Esta tese constitui ainda o primeiro estudo genético da preguica and. Tal como se esperava,
devido a histéria recente de colonizagdo de uma pequena ilha do Panamé seguida de especiacao
(Anderson & Handley 2001, 2002), descreveram-se niveis de baixa diversidade genética e
encontraram-se sinais de gargalo populacional na Unica populacdo de preguica and. Esta
populacdo apresenta niveis de diversidade genética inferiores a populacao que Ihe deu origem, a
populacdo de preguica comum do continente. No entanto, estes niveis sdo mais elevados do que
aqueles encontrados na populacéo de preguica comum do sul da Mata Atlantica (Capitulos 3 e

5). O Capitulo 5 demonstrou que a hierarquizacdo da diversidade genética entre populacdes de
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mamiferos varia consoante o nimero de microssatélites utilizado, o seu grau de polimorfismo, o
estimador de polimorfismo do locus e as populacdes avaliadas. Porém estas relacfes entre a
diversidade genética da preguica and e as duas populacBes de preguica comum mantiveram-se
estaveis em todas as anélises.

Finalmente, o Capitulo 5 teve um cariz mais metodol6gico e técnico precisamente para
avaliar a robustez das comparages de diversidade genética entre diferentes populagdes, quando
pequenas baterias de microssatélites mais polimoérficos (cerca de 10 ou 20 marcadores) seriam
utilizadas. Para além do mencionado no pardgrafo anterior, neste capitulo concluiu-se que a
escolha de marcadores com base no seu grau de polimorfismo enviesa as estimativas de
diversidade genética superestimando-as. A pratica comum de escolha de marcadores com base
no seu grau de polimorfismo deve ser evitada (Heller et al. 2008; Nikolic et al. 2009; Kleven et
al. 2012). Igualmente, a descricdo de todos os marcadores descritos e amplificados numa
espécie devem ser publicados, independentemente do seu grau de polimorfismo, principalmente
para espécies cujo conhecimento ainda é insipiente. Isto porque espécies estruturadas e com
diferentes niveis de diversidade genética distintos entre as suas populagGes podem apresentar
marcadores com niveis de polimorfismo muito dispares em cada populagdo. Assim, a
diversidade genética das populagfes de mamiferos deve ser estimada com base em marcadores
aleatoriamente escolhidos, com um limite minimo de 40 marcadores e detalhamento do

conhecimento existente sobre as populacdes ou taxa avaliados.

Apesar da preguica comum ser considerada ndo-ameacgada (Chiarello et al. 2011), este
trabalho identifica a necessidade de medidas de conservacdo da preguica comum na Mata
Atlantica devido:

i) & diferenciacdo das populagbes Atlanticas em relacdo as Amaz6nicas, com presenca de
alelos Unicos na Mata Atlantica;

i) & estruturacdo populacional, com indicios de baixo fluxo génico entre populacdes
Atlanticas e de endogamia em cada uma das populagdes, suportando-se diferentes unidades de
manejo (Moraes-Barros et al. 2007);

iii) aos baixos niveis de diversidade genética nuclear encontrados nas populacfes de
preguica comum da Mata Atlantica. Sequéncias de DNA nuclear codificante e ndo-codificante,
bem como marcadores do tipo microssatélite, mostraram-se pouco variaveis nas populacfes de
preguica comum do bioma, & semelhanca do j& reportado para DNA mitocondrial e
fingerprinting (Moraes-Barros et al. 2002, 2006, 2007). Particularmente a diversidade genética
da populacdo Atlantica do sul é menor do que a registrada em populacGes ameacadas de
preguica de coleira e de preguica and (Anderson et al. 2011);

iv) as evidéncias de requerimentos bioldgicos distintos dessas populacdes, pela percecao de

épocas reprodutivas diferentes;
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v) i) & elevada complexidade local e regional de processos intervenientes nos padrdes de
diversidade genética da preguica comum;
vi) a forte influéncia antropica, quer por um grande impacto do desmatamento, quer pelo

fluxo turistico sazonal.

Assim redefinem-se as unidades de manejo anteriormente sugeridas, propde-se a utilizagéo
da preguica comum como espécie bandeira em ac¢des para a sua conservacgdo, da Mata Atlantica
e de outras espécies de preguica e incentiva-se a realizacdo de mais estudos genéticos (com
aumento de amostragem dentro e fora das populagdes aqui analisadas) e principalmente reforca-

se a necessidade da elaboracéo de estudos ecolégicos e etologicos.
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