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RESUMO  

Este trabalho encontra-se focado nas populações de preguiça comum da Mata Atlântica 

brasileira, em seus níveis de diversidade genética e sua estruturação populacional. O 

refinamento dos padrões de diversidade genética destas populações, e a procura dos processos 

que estariam na sua origem, levaram a que neste trabalho se incluíssem contribuições 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 distribuição da biodiversidade da Mata Atlântica foi 

contrariada, propondo-se nove componentes bióticos de vertebrados terrestres, estritamente 

florestais. Além disso, essa heterogeneidade foi encontrada a nível local e regional. Na sua base, 

estariam inúmeros e distintos processos climáticos, orográficos e biológicos, atuando de 

diferente modo em cada componente. O estudo genético das populações de preguiça comum da 

Mata Atlântica corroborou que estes processos gerais influenciaram também esta espécie, e que 

o estudo de fina-escala contribui para uma melhor definição dos processos históricos e 

demográficos que influem seus padrões de diversidade genética. Pela primeira vez foram 

inferidas a formação e a manutenção de sistemas de metapopulações na Mata Atlântica, através 

da análise dos padrões de diversidade genética e da demografica da preguiça comum. 

Também pela primeira vez se realizou o estudo genético da preguiça anã, espécie 

criticamente ameaçada. Tal como esperado, sua única população apresentou baixos níveis de 

diversidade genética, com sinais de gargalo demográfico, embora sem sinais de endogamia.  

Finalmente, apesar da preguiça comum ser considerada não-ameaçada, este trabalho 

identifica a necessidade de medidas de conservação a nível populacional para a espécie. As 

populações Atlânticas carecem de medidas de conservação devido à sua diferenciação e 

isolamento em relação às populações Amazônicas, com presença de alelos únicos na Mata 

Atlântica; à estruturação populacional no bioma, com indícios de baixo fluxo gênico e elevados 

índices de endogamia em cada uma das populações; aos baixos níveis de diversidade genética 

encontrados nas populações da Mata Atlântica (particularmente a diversidade genética da 

população do sul é menor do que a registrada em populações ameaçadas de preguiça de coleira e 

de preguiça anã); às evidências de requerimentos biológicos distintos dessas populações, pela 

perceção de épocas reprodutivas diferentes; e à forte influência antrópica, quer pelo impacto 

direto do desmatamento e aumento do contato com regiões urbanas.  

A redefinição das unidades de manejo anteriormente descritas, a proposta de utilização da 

preguiça comum como espécie bandeira em ações para a sua conservação, da Mata Atlântica e 

de outras espécies de preguiça e o forte incentivo à realização de mais estudos genéticos (com 

aumento de amostragem) e ecológicos constituem as medidas de conservação sugeridas para o 

futuro da preguiça comum na Mata Atlântica. 
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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. 
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CAPÍTULO 1. Introdução Geral 

 

Diversificação dos biomas florestais Brasileiros 

O Brasil é marcado pela existência de três principais conjuntos de biomas: as florestas 

(Amazônia a oeste e Mata Atlântica a leste), divididas por formações vegetais tipo-savana 

(Cerrado, Caatinga e Pantanal), e um terceiro bioma de vegetação campestre que delimita a sul a 

Mata Atlântica (Campos Sulinos; IBGE 2011). No passado, a ligação entre as florestas teria 

sido possibilitada, quer pela sua expansão quando em condições climáticas favoráveis, quer pela 

conexão fomentada por Matas de Galeria que atravessariam o território 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 reúnem evidências da ligação entre as formações vegetais 

mencionadas (Costa 2003; Fernandes et al. 2004; Carnaval & Bates 2007; Tchaicka et al. 2007; 

Cabanne et al. 2008; Martins et al. 2009; Vilaça & Santos 2010). Por outro lado, as propostas e 

explicações dos processos de diversificação da Amazônia foram aplicadas no estudo da Mata 

Atlântica (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 

diversificação da Amazônia estão, direta e indiretamente, relacionados com a origem da 

diversidade Atlântica. Assim, nos próximos parágrafos é feita uma rápida abordagem aos 

processos de diversificação de vertebrados na Amazônia e posteriormente é resumido o 

conhecimento sobre a Mata Atlântica. 

A floresta Amazônica é um dos biomas mais emblemáticos do planeta Terra. Apelidada de 

“pulmão do mundo” na década de 90, é a região que mais atenção tem tido por parte da 

comunidade internacional, quer seja ela científica, política ou social. Deste modo, a 

biodiversidade da floresta Amazônica desde há muito intriga os cientistas e diversos processos 

têm sido propostos e debatidos para a explicar.  

Uma das primeiras explicações foi denominada como teoria dos refúgios pleistocênicos. 

Segundo Haffer (1969), fragmentos de floresta teriam sido mantidos em regiões com maior 

pluviosidade, capazes de suportar vegetação florestal durante os períodos de seca do Pleistoceno 

e onde, portanto, teria sido possível manter um maior número de espécies. Durante esses 

períodos, os refúgios estariam isolados uns dos outros, o que por vicariância levaria à 

diferenciação das populações de cada um deles e mesmo à sua especiação (Haffer 1969). Mas 

em alguns casos, os padrões genéticos e filogeográficos seriam mais parcimoniosamente 

explicados por eventos de dispersão e não por vicariância (Steiner & Catzeflis 2004). Noutros, 

não foi possível detectar o sinal de expansão populacional que seria previsto pela teoria dos 

refúgios, pois após o Pleistoceno e com a melhoria das condições climáticas, as populações 

isoladas tenderiam a expandir-se para fora dos refúgios (Lessa et al. 2003). Ainda em outros 
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casos, a diferenciação encontrada entre linhagens distintas seria anterior ao Pleistoceno e, 

portanto, não seria explicada pela formação dos refúgios nessa época (Silva & Patton, 1998).  

Consequentemente, outros fenômenos foram sendo equacionados para explicar os padrões de 

distribuição de mamíferos terrestres. Mantendo a possibilidade de diferenciação por vicariância, 

Ayres & Clutton-Brock (1995) foram dos primeiros autores a evidenciar o papel preponderante 

dos rios da bacia Amazônica como barreiras à dispersão. Por outro lado, Silva & Patton (1998) 

relacionaram a localização e idade de barreiras geológicas, nomeadamente o Arco de Iquitos, 

com a distribuição da diversidade genética de algumas espécies. Especiação parapátrica foi 

também proposta como alternativa à teoria dos refúgios. Segundo Endler (1977), novas espécies 

poderiam surgir devido a gradientes ecológicos que forçariam à diferenciação de populações 

ocorrendo em ambientes distintos. Entretanto, teorias mais complexas e mais dificilmente 

testadas apontavam ainda para a influência das alterações palaeogeográficas (Marroig & 

Cerqueira 1997) e palaeoclimáticas (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 Amazônia. Deixou de se ter 

uma visão isolada desses fenômenos, passando a vê-los de um modo inclusivo (Hoorn et al. 

2010). Segundo a revisão de Hoorn et al. (2010), a região Amazônica teria maior extensão do 

que atualmente, mas com a movimentação tectónica, várias mudanças foram ocorrendo, entre 

elas: o retraimento de incursões marinhas no noroeste da região; a formação do sistema 

hidrográfico Pebas, localizado na região sub-andina; a formação contínua mas faseada dos 

Andes de sul para norte; a formação do sistema hidrográfico Acreano e drenagem do Amazonas 

para o Atlântico; a expansão da floresta tropical de terra firme e o encerramento do Istmo do 

Panamá ligando as Américas e permitindo o Grande Intercâmbio Biótico nas Américas (Webb 

2006). 

Contrariamente, o entendimento da origem da diversidade da Mata Atlântica é ainda menos 

desenvolvido. À semelhança do que foi inicialmente proposto para a Amazônia, também a Mata 

Atlântica era considerada como uma floresta homogênea (Cracraft 1985). No entanto, a 

definição oficial atual de Mata Atlântica inclui diferentes tipos de floresta (ombrófila densa, 

ombrófila mista, ombrófila aberta, estacional semidecidual e estacional decidual) e ecossistemas 

(restingas, manguezais e brejos de altitude; IBGE 2011). 

A importância do estudo da Mata Atlântica prende-se não só com a ausência do 

conhecimento aprofundado sobre o territótio, mas também com o fato de este bioma enfrentar 

atualmente, e desde os Descobrimentos, uma excessiva exploração, degradação e perda de 

habitat devido a intensa atividade humana (Conservation International do Brasil et al. 2000; 

Fundação SOS Mata Atlântica & INPE 2011). O reconhecimento da importância biológica da 

Mata Atlântica está patente na definição de Reservas Mundiais da Biosfera por parte da 
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UNESCO (United Nations Educational, Scientific and Cultural Organization; CNRBMA 

2009). Em 2000, Myers et al. evidenciaram-na também como o bioma mais ameaçado da 

América do Sul, contabilizando a perda de mais de 90% de sua extensão histórica, mas com a 

manutenção de um elevado grau de endemismo e riqueza específica. Mais recentemente, 

Ceballos & Ehrlich (2006, 2009) corroboraram estas evidências, demonstrando que a Mata 

Atlântica suporta uma das mais ricas e únicas faunas de mamíferos do Mundo. 

Igualmente, com o avanço do estudo científico da Mata Atlântica, foram sendo detetados 

padrões de distribuição da sua diversidade e a heterogeneidade do bioma foi começando a ser 

ressaltada (Costa 2003). Tal como acima mencionado, hipóteses anteriormente utilizadas para 

explicar a diversificação na Amazônia foram sendo enunciadas e testadas na Mata Atlântica. Por 

exemplo, Puorto et al. (2001) reuniram evidências de que alguns rios poderiam funcionar como 

barreiras à dispersão, as alterações climáticas durante o Quaternário foram apontadas, entre 

outros, por Moraes-Barros et al. (2010) e a hipótese dos refúgios foi testada por Carnaval & 

Moritz (2008). 

Ao longo do tempo surgiram também propostas específicas para o estudo do bioma, 

nomeadamente a hipótese do isolamento nas montanhas (Lara et al. 2005). Segundo os autores 

são inúmeros os pequenos mamíferos que parecem ter ficado isolados, e por isso especiado, 

após o soerguimento das Serras do Espinhaço, do Mar, da Mantiqueira e dos Órgãos. No 

entanto, a antiguidade da formação destas cadeias e a presença destes roedores dependentes de 

floresta contrasta com os recentes eventos de expansão populacional de outros mamíferos 

(Martins et al. 2007, 2009; Miranda et al. 2007), levantando a questão de quando teria o clima 

permitido o aparecimento e manutenção de floresta nesta região. 

Assim que foram aumentando os estudos de distintos mamíferos, amplamente distribuídos 

pela região neotropical, voadores (Ditchfield 2000; Martins et al. 2007), não-voadores (Costa 

2003), estritamente florestais (Moraes-Barros et al. 2006) ou generalistas (Tchaicka et al. 2007; 

Martins et al. 2009), começou-se a perceber a existência de um padrão de distribuição em que 

cada táxon se dividia em dois grupos distintos, um mais a norte e outro mais a sul na Mata 

Atlântica. Por exemplo, a preguiça comum (Bradypus variegatus) dividia-se em um haplogrupo 

do norte presente na Bahia e em Minas Gerais e outro do sul detectado em São Paulo (Moraes-

Barros et al. 2006). Enquanto para a preguiça de coleira (B. torquatus), o haplogrupo do norte 

também correspondia à região da Bahia, o do sul localizava-se na região de Espírito Santo e Rio 

de Janeiro (Lara-Ruiz et al. 2008). Apesar das diferenças na localização dos haplogrupos norte e 

sul em cada táxon, estabeleceu-se a hipótese dos dois-componentes para definir especificamente 

a distribuição da biodiversidade ao longo de toda a Mata Atlântica. Esta hipótese, referida pela 

primeira vez por Costa et al. (2000) nunca foi explicitamente formalizada. Deste modo, os 

processos responsáveis pelos padrões de biodiversidade Atlânticos continuaram pouco definidos 

e um tanto abstratos. 
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Espécies de preguiça de três dedos (gênero Bradypus) 

As preguiças de três dedos pertencem ao gênero Bradypus. Nele se incluem, a preguiça do 

norte ou preguiça de garganta amarela (B. tridactylus), a preguiça anã (B. pygmaeus), a preguiça 

de coleira (B. torquatus) e a preguiça comum ou preguiça de garganta marrom (B. variegatus). 

Este trabalho foca-se sobretudo na última (Fig. 1). No entanto, neste trabalho, foram descritos 

novos dados genéticos para o estudo de preguiça de coleira e preguiça anã, que foram analisados 

e discutidos através de uma perspetiva comparativa com os dados de preguiça comum. Assim, 

considera-se importante uma breve introdução às preguiças de três dedos.   

 

 

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

 

A preguiça do norte, tal como o seu nome indica, ocorre a norte do rio Amazonas desde a 

Venezuela até à Guiana Francesa (Moraes-Barros et al. 2010). Esta espécie é considerada 

abundante, e portanto não possui estatuto de ameaçada. Mas na verdade é uma das preguiças de 

três dedos menos estudadas até hoje (Superina et al. 2010; Chiarello & Moraes-Barros 2011).  

Por sua vez, a preguiça anã é a mais recentemente descoberta. Esta espécie ocorre 

exclusivamente na Ilha Escudo de Veráguas, Panamá, de onde é endêmica (Anderson & 

Handley 2001). Dado que a sua distribuição parece estar reduzida a cerca de 0.11 km
2
 de 

floresta de mangue vermelho fragmentada, é considerada severamente ameaçada (Superina et 

al. 2010; Anderson et al. 2011; Kaviar et al. 2012). Para além das publicações que a descrevem, 

e apesar do seu elevado grau de ameaça, ainda poucos estudos foram publicados sobre esta 

espécie (Superina et al. 2010; Anderson et al. 2011; Kaviar et al. 2012).  

A preguiça de coleira é também endêmica. Neste caso, ocorre somente na Mata Atlântica. O 

seu estatuto de ameaça foi recentemente alterado de ameaçada para vulnerável, devido ao 

aumento na sua área de distribuição (Chiarello & Moraes-Barros 2011; Hirsh & Chiarello 
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2011). Até à descoberta da preguiça anã, esta era a espécie de preguiça em maior risco. Por esse 

motivo diversos trabalhos de ecologia, genética e etologia foram já 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 preguiça comum é amplamente distribuída pela região neotropical e portanto 

se estima que seja a mais abundante (Chiarello et al. 2011). A preguiça comum ocorre 

historicamente desde o sudeste Brasileiro até às Honduras (Moraes-Barros et al. 2010). Por 

esses motivos não é considerada ameaçada (Chiarello et al. 2011). No entanto, Emmons (1990) 

sugere que a espécie deveria possuir estatuto local de ameaça em biomas ameaçados como a 

Mata Atlântica. Adicionalmente, Phillips et al. (2006) detectaram a inexistência de condições 

para a ocorrência da espécie na região central do Brasil, devido sobretudo à ausência de floresta. 

De fato, as preguiças possuem hábitos estritamente arborícolas (Montgomery et al. 1973).  

A ampla distribuição da preguiça comum repercutiu-se no seu estudo de dois modos 

distintos. Por um lado levou a que os pesquisadores se interessassem pela espécie desde há 

muito tempo e, portanto, diversos trabalhos tivessem já sido publicados. Dados sobre densidade 

de indivíduos, hábitos alimentares, diversidade genética, sistema reprodutivo, entre outros, estão 

descritos. Por outro lado, estes estudos são esparsos, algumas vezes não comparáveis, outras 

sem consenso, dada a sua fragmentação geográfica (limitam-se a pequenas áreas, outras de 

características muito particulares ou ainda em localizações muito dispersas) e embasamento em 

um baixo número amostral (por exemplo Greene 1989; Montgomery & Sunquist 1975; Queiroz 

1995; Moraes-Barros et al. 2006; Vaughan et al. 2007; Pauli & Peery 2012).  

 

A preguiça comum na Mata Atlântica 

O primeiro trabalho sobre padrões de diversidade genética em preguiças comparou a 

diversidade genética de populações de preguiça comum da Mata Atlântica com uma população 

de preguiça de coleira da Bahia. Através de DNA fingerprinting, este trabalho estimou uma 

baixa diversidade genética entre indivíduos de preguiça comum de São Paulo, sul da Mata 

Atlântica. No entanto, as populações da Bahia (região centro da Mata Atlântica) de ambas as 

espécies apresentavam níveis mais elevados e semelhantes entre si (Moraes-Barros et al. 2002). 

No seguimento, a descrição de um novo marcador genético nas preguiças (região controle do 

DNA mitocondrial; mtDNA) e uma maior amostragem populacional, ainda somente do bioma 

Atlântico, continuaram corroborando este cenário (Moraes-Barros et al. 2006). A descrição da 

variabilidade de DNA nuclear (nDNA) nas populações da Mata Atlântica possibilitou alargar o 

anteriormente descrito para este nível do genoma (Silva 2008). Porém, as duas porções não-

codificantes do genoma analisadas e, principlamente, os quatro (de um total de oito) 

microssatélites polimórficos descritos, não possibilitaram a avaliação da subestruturação 

populacional de preguiça comum na Mata Atlântica (Silva 2008). Concomitantemente, a 
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avaliação de populações externas ao bioma permitiu distinguir que a baixa diversidade genética 

das populações de preguiça comum da Mata Atlântica se devia a eventos que teriam afetado 

particularmente estas populações, e não seriam característicos da espécie (Moraes-Barros et al. 

2007; Silva 2008).  

A par com a descrição dos níveis de diversidade genética, percebeu-se ainda uma forte 

diferenciação das populações de preguiça comum, distinguindo-se não só as populações 

Amazônicas das Atlânticas, bem como se detectou estruturação 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 avanço no estudo genético destas populações (Moraes-Barros et al. 2006, 2007; 

Carnaval & Moritz 2008; Silva 2008). 

A diminuição da diversidade genética de norte para sul verificada tanto na preguiça comum 

da Mata Atlântica, como na preguiça de coleira (Moraes-Barros et al. 2006; Lara-Ruiz et al. 

2008), bem como a divisão 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 na 

história evolutiva do bioma poderiam estar na base destes resultados. 

 

Objetivos e Capítulos 

Neste contexto, surge o presente trabalho, focado nas populações de preguiça comum da 

Mata Atlântica, nos seus níveis de diversidade genética e na sua estruturação populacional. O 

refinamento dos padrões de diversidade genética destas populações e a procura dos processos 

que estariam na sua origem levaram a que neste trabalho se incluíssem contribuições para o 

conhecimento do habitat e da espécie. Para tal utilizaram-se ferramentas não só de genética de 

populações, mas também de áreas como biogeografia, etologia e ecologia, numa perspetiva 

integrativa e comparativa. No final deste documento, reúnem-se as contribuições multi-

disciplinares que concluem a necessidade de conservação das populações de preguiça comum na 

Mata Atlântica. 

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

e biologia. 

 

O habitat 

Uma das motivações principais para estudar a Mata Atlântica, num trabalho focado em 

preguiça comum, foi o fato desta espécie ser um dos primeiros exemplos a originar uma das 

poucas hipóteses exclusivas para a distribuição da diversidade na Mata Atlântica – a hipótese 

dos dois-componentes (Costa et al. 2000; Moraes-Barros et al. 2006). Este dado ressaltou a 

relação entre a espécie e o bioma, e aguçou a perceção da necessidade de estudar ambos em 

conjunto, nomeadamente pelo apelo da conservação da vida selvagem. A Mata Atlântica é um 
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hotspot de biodiversidade e um dos lugares mais ameaçados da Terra (Myers et al. 2000), 

principalmente devido ao desmatamento iniciado durante os Descobrimentos portugueses. Os 

estudos genéticos de preguiça comum indicam a baixa diversidade das populações Atlânticas de 

um animal deveras estranho e conspícuo, mas pouquíssimo estudado e biologicamente 

compreendido (Moraes-Barros et al. 2002, 2006; Silva 2008; Hayssen 2010). Além disso, os 

dois-componentes da Mata Atlântica foram sendo nomeados livremente como “norte” e “sul”, e 

evidenciando-se como generalistas e abrangentes, dado que pareciam designar áreas distintas e 

ser transversais a inúmeros organismos. Daqui surgiu o primeiro grande objetivo deste estudo: 

definir e organizar o conhecimento sobre a distribuição da diversidade na Mata Atlântica. No 

Capítulo 2 testou-se a hipótese da existência de dois-componentes no bioma e esclareceram-se 

os padrões de distribuição da sua diversidade. Adicionalmente descreveram-se, exaustiva e 

abragentemente, os eventos potencialmente responsáveis por tais padrões, à luz do 

conhecimento atual. A organização da diversidade no bioma e o levantamento dos eventos na 

sua base contribuem para a interpretação dos padrões de diversidade genética de preguiça 

comum na Mata Atlântica. 

 

A diversidade genética 

O estudo anterior sobre a diversidade genética nuclear de preguiça comum na Mata Atlântica 

pouco contribuiu para aprofundar as causas da divisão norte/sul da espécie no bioma (Silva 

2008). A baixa quantidade de amostras disponíveis, aliada a uma inesperada baixa diversidade 

genética em marcadores normalmente muito variáveis como os microssatélites (Jarne & Lagoda 

1996), revelaram-se insuficientes no detalhamento da estruturação e subestruturação das 

populações Atlânticas da espécie. No entanto, este trabalho começou a revelar que os diferentes 

níveis de diversidade de mtDNA e a diferenciação entre as populações da Mata Atlântica 

estariam marcados a nível nuclear (Moraes-Barros et al. 2006, 2007; Silva 2008). Assim 

impunha-se um novo esforço de descrição de mais marcadores nucleares. O segundo objetivo 

deste trabalho foi o aumento da bateria de marcadores nucleares descritos para a espécie. Os 

Capítulos 3 e 4 descrevem a variabilidade de um maior número de porções não-codificantes do 

genoma, de novas porções codificantes (dois) e de um maior número de microssatélites. Uma 

vez que a amostragem também se havia revelado um fator limitante, procurou-se aumentar o 

esforço amostral.  

Especificamente, no Capítulo 3 testou-se se a baixa diversidade genética das populações de 

preguiça comum da Mata Atlântica estaria marcada também no genoma nuclear. Ainda, foi 

testado se esta característica seria exclusiva das populações Atlânticas, e se seria indicativo da 

necessidade de conservação destas populações. Assim compararam-se os níveis e padrões de 

diversidade genética nuclear em populações de preguiça comum Atlânticas com populações 

Amazônicas da espécie, e populações ameaçadas de preguiça de coleira e preguiça anã. Tanto 



8 

quanto foi possível averiguar, a inclusão destas duas populações de outras espécies de preguiça 

faz deste trabalho o primeiro a avaliar a diversidade nuclear de preguiça de coleira e o primeiro 

estudo genético de preguiça anã. 

Moraes-Barros et al. (2006) propuseram que os padrões de diversidade genética de preguiça 

comum na Mata Atlântica seriam explicados por uma sucessão de eventos, nomeadamente 

bottleneck, isolamento e expansão. No Capítulo 3 é levantada a hipótese, alternativa ou 

concomitante, de que a formação e manutenção de um sistema de metapopulações seriam 

responsáveis pela manutenção dos baixos níveis de diversidade genética na preguiça comum 

Atlântica. Estas duas hipóteses foram confrontadas no Capítulo 4. Após a descrição de uma 

bateria maior de microssatélites, testou-se qual das duas melhor explicaria os padrões de 

diversidade genética encontrados. Depois de inúmeras tentativas, finalmente foi possível avaliar 

a estruturação e subestruturação das populações de preguiça comum na Mata Atlântica. Este 

trabalho perrmitiu também analisar mais detalhadamente a demografia e a diversidade genética 

atuais destas populações. 

O último capítulo sobre diversidade genética (Capítulo 5) surge na sequência da dificuldade 

técnica de escolha de uma bateria de microssatélites menor, mas informativa, quanto à 

diversidade genética das populações de preguiça comum. Mais de 50 marcadores do tipo 

microssatélite foram disponibilizados para o estudo da espécie (Capítulos 3 e 4). No entanto, 

por diversos motivos, a quantidade de amostra de alguns indivíduos tornou-se limitada no 

decorrer do trabalho. Assim, pensou-se em reduzir a quantidade de marcadores a genotipar.  

Desde o seu início, este trabalho investigou, e esteve dependente ao longo do seu 

desenvolvimento, da diversidade genética das populações de preguiça comum da Mata 

Atlântica. Portanto a seleção do menor número de marcadores deveria evitar a perda de 

informação quanto a esta estimativa. O grau de polimorfismo do marcador, o sucesso e a 

facilidade na sua amplificação e genotipagem são os critérios comummente citados para seleção 

dos microssatélites (Heller et al. 2008; Nikolic et al. 2009; Kleven et al. 2012). Assim, 

questionou-se se a escolha de uma bateria menor, constituída pelos marcadores mais 

polimórficos, avaliaria a diversidade genética das populações de preguiça comum de modo 

semelhante à escolha aleatória do mesmo número de loci. Esta análise foi extendida à preguiça 

anã, pela amplificação cruzada dos marcadores descritos para a preguiça comum nesta espécie. 

Finalmente, dado que em genética da conservação, muitos estudos recorrem a amostragem não 

invasiva ou de espécimes de museu, possibilitando uma quantidade e qualidade limitadas de 

DNA (por exemplo Quéméré et al. 2010; Kleven et al. 2012), a possibilidade de usar o menor 

número de marcadores possível é relevante para outros organismos. Deste modo ampliou-se a 

análise a outros mamíferos com o objetivo de perceber se as consequências da seleção de 

microssatélites são transversais a diferentes espécies. 
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A biologia 

Os trabalhos de campo realizados no âmbito deste estudo possibilitaram o testemunho de 

comportamentos de interação entre indivíduos de preguiça comum. As descrições aqui 

apresentadas parecem demasiado básicas e incompletas para serem dignas de uma publicação 

científica, principalmente quando comparadas com os trabalhos de ecologia e etologia de 

espécies não-Xenarthra. A necessidade de publicar estes registros está justificada pela falta de 

dados relativos ao comportamento da preguiça comum (revisto por Hayssen 2010). A título de 

exemplo, há somente um registro de comportamento reprodutivo (Bezerra et al. 2008) e pouco 

mais sobre cuidados parentais (Bezerra et al. 2008; Soares & Carneiro 2002). Ademais, os 

trabalhos que reportam movimentos e posturas corporais de indivíduos de preguiça comum 

nomeiam de modo diferente o mesmo movimento/postura, dificultando comparações entre 

estudos (Queiroz 1995; Urbani & Bosque 2006). No capítulo 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 etológico deste animal. 

A dificuldade na definição dos requerimentos biológicos e ecológicos da espécie prende-se 

com os seus hábitos arborícolas, lentos e silenciosos (revisto por Hayssen 2010) sendo difícil 

observar estes animais na natureza (Moraes-Barros com. pess.). No entanto, as instituições 

governamentais de conservação e preservação da vida selvagem, que recebem permanentemente 

animais silvestres, relatam a preguiça comum como uma das mais frequentes (Marius Belluci e 

Edson Víctor com. pess.). Os animais que chegam a estas instituições provêm de apreensões 

devido a cativeiro ilegal, resgates ou avaliações sanitárias de rotina. Os animais são 

comummente analisados por veterinários e devolvidos o mais rapidamente possível à natureza, 

sendo recolhidos dados como data e motivo de ocorrência, peso, sexo, faixa etária, estado 

sanitário, entre outros (ver instrução normativa 169/2008; Rocha-Mendes et al. 2006). O 

Capítulo 7 analisou os dados recolhidos por diversas das instituições mencionadas, localizadas 

ao longo da Mata Atlântica, e uniu o seu esforço amostral ao estudo biológico da preguiça 

comum. Este trabalho pretendeu avaliar a possibilidade da confirmação e obtenção de novos 

dados biológicos para a espécie a partir dos registros de ocorrência de instituições 

governamentais e estaduais brasileiras, nomeadamente dados relativos à época reprodutiva, 

sazonalidade de comportamentos, distribuição relativa da espécie, descrição de ameaças, entre 

outros.  

Os últimos dois capítulos (Capítulos 6 e 7) objetivaram contribuir para um melhor 

entendimento dos requerimentos etológicos e biológicos da preguiça comum, para auxiliar a 

interpretação dos dados genéticos, trazendo assim mais uma contribuição para as ações de 

conservação de preguiça comum na Mata Atlântica. 
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CAPÍTULO 8. Discussão Geral e Conclusões 

 

O presente trabalho teve como principal objetivo a descrição e análise dos padrões de 

diversidade genética nuclear das populações de preguiça comum da Mata Atlântica brasileira. 

Geralmente, inúmeros processos estão envolvidos na distribuição da diversidade genética de 

uma espécie, nomeadamente fatores relacionados com a história evolutiva do habitat em que 

ocorre, bem como aspetos intrínsecos à sua biologia.  

Assim, começou-se por fazer uma meta-análise da distribuição de vertebrados terrestres, 

estritamente florestais, na Mata Atlântica, para investigar os padrões gerais encontrados no 

bioma. Dados genéticos e morfológicos anteriormente publicados foram analisados, incluindo-

se dados sobre a preguiça comum (Bradypus variegatus) e a preguiça de coleira (B. torquatus; 

Moraes-Barros et al. 2002, 2006, 2007; Lara-Ruiz et al. 2008). Neste capítulo, exploraram-se 

também os mecanismos que estariam na base dos padrões encontrados. Deste trabalho conclui-

se a complexidade da Mata Atlântica, contrariando-se a hipótese da divisão do bioma em 

somente dois-componentes (Costa et al. 2000) e propondo-se nove componentes bióticos de 

vertebrados terrestres, estritamente florestais. A heterogeneidade local e regional verificada 

parece dever-se a inúmeros e distintos processos climáticos, orográficos e biológicos, 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 diversificação na Mata 

Atlântica. Além disso, a necessidade do aumento de parcerias entre a comunidade científica que 

se dedica ao estudo da Mata Atlântica foi recomendada, de modo a fomentar a troca de dados e 

opiniões e facilitar o seu estudo. O Capítulo 2 é já uma das referências que elucida a história 

evolutiva da América do Sul (Turchetto-Zolet et al. 2012), e tem auxiliado o estudo 

filogeográfico de vertebrados na Mata Atlântica (Gehara 2013). Especificamente em relação à 

preguiça comum, as conclusões do Capítulo 2 ressaltam que os padrões de distribuição da 

diversidade genética da espécie na Mata Atlântica provavelmente também não seriam 

facilmente nem simplesmente explicados. Os estudos genéticos dos Capítulos 3 e 4 

corroboraram esta afirmação e concluem que, também para o estudo da espécie, os estudos de 

fina-escala contribuem para a definição dos processos históricos e demográficos que influem 

nos seus padrões de diversidade genética. 

Os resultados e inferências anteriores das análises de DNA mitocondrial e fingerprinting 

(Moraes-Barros et al. 2002, 2006, 2007) foram comprovados e alargados para a porção nuclear 

do genoma da preguiça comum. Nomeadamente, as análises de DNA nuclear suportam a 

diferenciação entre as populações Amazônicas e Atlânticas de preguiça comum; a existência de 

três populações distintas na Mata Atlântica, entendidas como Unidades de Manejo; a ligação 

pelo nordeste brasileiro entre os dois biomas e a colonização da Mata Atlântica pela preguiça 

comum de norte para sul do bioma, provavelmente realizada através de pulsos de expansão e 
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isolamento. Além disso, a baixa diversidade genética de marcadores geralmente muito variáveis 

como os microssatélites, associada à subestruturação populacional, à ausência de bottleneck 

intra populacional, à biologia da espécie, e às evidências extrínsecas de instabilidade climática e 

perda de floresta suportam a formação de um sistema da meta-populações de preguiça comum 

na Mata Atlântica. Concretamente, cada população do bioma deve ser considerada como uma 

metapopulação isolada das demais por fatores históricos e perda de habitat atual. Esta 

organização / processo raramente evidenciado no bioma, potencialmente poderia explicar os 

padrões de diversidade genética de outras espécies do bioma. 

O desconhecimento da biologia e etologia da preguiça comum, particularmente na Mata 

Atlântica (revisto por Superina et al. 2008; Hayssen 2010; Superina et al. 2010), alertam para a 

necessidade de um aumento de estudos destas populações. Os capítulos 6 e 7 demonstraram essa 

escassez e colmataram algumas lacunas. 

Nomeadamente, no capítulo 6 conclui-se que os indivíduos de preguiça comum na Mata 

Atlântica podem interagir pacificamente, mas que os seus comportamentos não estão ainda 

totalmente esclarecidos. Para elaboração destes relatos de campo, sentiu-se a falta de uma 

padronização da descrição de movimentos e posturas da espécie. Assim sendo, propôs-se uma 

tabela padronizada de posturas e atividades de preguiça comum em habitat natural. A 

semelhança dos registros comportamentais de outras espécies do gênero Bradypus sugere que 

esta tabela poderá ser utilizada também no seu estudo (Chiarello et al. 2004; Lara-Ruiz & 

Chiarello 2005; Dias et al. 2009). 

No Capitulo 7, dados novos relativos à biologia da espécie na Mata Atlântica foram 

incluídos. Concretamente confirmaram-se a época reprodutiva e a ausência de dimorfismo 

sexual na Mata Atlântica, e identificaram-se ameaças antrópicas no bioma, para além da já 

mencionada fragmentação / perda de habitat (Chiarello et al. 2011). A colaboração dos centros 

governamentais e estaduais para a vida selvagem foi fundamental no decorrer de todo o trabalho 

pela cedência de amostras biológicas de espécimes de preguiça comum e preguiça de coleira, 

mas o último capítulo exemplifica a maior contribuição que estas instituições podem dar ao 

estudo da fauna brasileira. Estas instituições conseguem recolher dados biológicos numa escala 

temporal alargada que dificilmente seriam conseguidos através de trabalhos de campo. 

Esta tese constitui ainda o primeiro estudo genético da preguiça anã. Tal como se esperava, 

devido à história recente de colonização de uma pequena ilha do Panamá seguida de especiação 

(Anderson & Handley 2001, 2002), descreveram-se níveis de baixa diversidade genética e 

encontraram-se sinais de gargalo populacional na única população de preguiça anã. Esta 

população apresenta níveis de diversidade genética inferiores à população que lhe deu origem, a 

população de preguiça comum do continente. No entanto, estes níveis são mais elevados do que 

aqueles encontrados na população de preguiça comum do sul da Mata Atlântica (Capítulos 3 e 

5). O Capítulo 5 demonstrou que a hierarquização da diversidade genética entre populações de 
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mamíferos varia consoante o número de microssatélites utilizado, o seu grau de polimorfismo, o 

estimador de polimorfismo do locus e as populações avaliadas. Porém estas relações entre a 

diversidade genética da preguiça anã e as duas populações de preguiça comum mantiveram-se 

estáveis em todas as análises.  

Finalmente, o Capítulo 5 teve um cariz mais metodológico e técnico precisamente para 

avaliar a robustez das comparações de diversidade genética entre diferentes populações, quando 

pequenas baterias de microssatélites mais polimórficos (cerca de 10 ou 20 marcadores) seriam 

utilizadas. Para além do mencionado no parágrafo anterior, neste capítulo concluiu-se que a 

escolha de marcadores com base no seu grau de polimorfismo enviesa as estimativas de 

diversidade genética superestimando-as. A prática 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 descrição 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 níveis de diversidade genética distintos entre as suas populações podem apresentar 

marcadores com níveis de polimorfismo muito díspares em cada população. Assim, a 

diversidade genética das populações de mamíferos deve ser estimada com base em marcadores 

aleatoriamente escolhidos, com um limite mínimo de 40 marcadores e detalhamento do 

conhecimento existente sobre as populações ou taxa avaliados.  

 

Apesar da preguiça comum ser considerada não-ameaçada (Chiarello et al. 2011), este 

trabalho identifica a necessidade de medidas de conservação da preguiça comum na Mata 

Atlântica devido: 

i) à diferenciação das populações Atlânticas em relação às Amazônicas, com presença de 

alelos únicos na Mata Atlântica;  

ii) à estruturação populacional, com indícios de baixo fluxo gênico entre populações 

Atlânticas e de endogamia em cada uma das populações, suportando-se diferentes unidades de 

manejo (Moraes-Barros et al. 2007); 

iii) aos baixos níveis de diversidade genética nuclear encontrados nas populações de 

preguiça comum da Mata Atlântica. Sequências de DNA nuclear codificante e não-codificante, 

bem como marcadores do tipo microssatélite, mostraram-se pouco variáveis nas populações de 

preguiça comum do bioma, à semelhança do já reportado para DNA mitocondrial e 

fingerprinting (Moraes-Barros et al. 2002, 2006, 2007). Particularmente a diversidade genética 

da população Atlântica do sul é menor do que a registrada em populações ameaçadas de 

preguiça de coleira e de preguiça anã (Anderson et al. 2011); 

iv) às evidências de requerimentos biológicos distintos dessas populações, pela perceção de 

épocas reprodutivas diferentes; 
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v) i) à elevada complexidade local e regional de processos intervenientes nos padrões de 

diversidade genética da preguiça comum; 

vi) à forte influência antrópica, quer por um grande impacto do desmatamento, quer pelo 

fluxo turístico sazonal. 

 

Assim redefinem-se as unidades de manejo anteriormente sugeridas, propõe-se a utilização 

da preguiça comum como espécie bandeira em ações para a sua conservação, da Mata Atlântica 

e de outras espécies de preguiça e incentiva-se a realização de mais estudos genéticos (com 

aumento de amostragem dentro e fora das populações aqui analisadas) e principalmente reforça-

se a necessidade da elaboração de estudos ecológicos e etológicos. 

 

Referências 

Anderson RP, Handley CO. 2001. A new species of three-toed sloth (Mammalia: Xenarthra) 

from Panama, with a review of the genus Bradypus. Proceedings of the Biological Society of 

Washington 114: 1-33. 

Anderson RP, Handley CO, Jr. 2002. Dwarfism in insular sloths: biogeography, selection, 

and evolutionary rate. Evolution 56: 1045-58. 

Anderson RP, Moraes-Barros N, Voirin B. 2011. Bradypus pygmaeus. In: IUCN 2012. 

IUCN Red List of Threatened Species. Version 2012.2. www.iucnredlist.org. Downloaded on15 

November 2012. 

Chiarello A, Moraes-Barros N, Plese, T. 2011. Bradypus variegatus. In: IUCN 2012. IUCN 

Red List of Threatened Species. Version 2012.2. www.iucnredlist.org. Downloaded on 23 

March 2013. 

Chiarello AG, Chivers DJ, Bassi C, Maciel MAF, Moreira LS, Bazzalo M. 2004. A 

translocation experiment for the conservation of maned sloths, Bradypus torquatus (Xenarthra, 

Bradypodidae). Biological Conservation 118: 421-430. 

Costa LP, Leite YLR, Fonseca GAB, Fonseca MT. 2000. Biogeography of South American 

forest mammals: Endemism and diversity in the Brazilian Atlantic forest. Biotropica 32: 872-

881. 

Dias B, Dias dos Santos L, Lara-Ruiz P, Cassano C, Pinder L, Chiarello A. 2009. First 

observation on mating and reproductive seasonality in maned sloths Bradypus torquatus (Pilosa: 

Bradypodidae). Journal of Ethology 27: 97-103. 

Gehara MCM. 2013. Molecular analysis and phylogeography of neotropical amphibians 

Fakultät für Lebenswissenschaften. Braunschweig, Lower Saxony, Germany: Technischen 

Universität Carolo-Wilhelmina zu Braunschweig. 96. 

Hayssen V. 2010. Bradypus variegatus (Pilosa: Bradypodidae). Mammalian Species 42: 19-

32. 



141 

 

Heller R, Lorenzen ED, Okello JB, Masembe C, Siegismund HR. 2008. Mid-Holocene 

decline in African buffalos inferred from Bayesian coalescent-based analyses of microsatellites 

and mitochondrial DNA. Molecular Ecology 17: 4845-58.  

Kleven O, Hallström BM, Hailer F, Janke A, Hagen SB, Kopatz A, Eiken HG. 2012. 

Identification and evaluation of novel di- and tetranucleotide microsatellite markers from the 

brown bear (Ursus arctos). Conservation Genetics Resources 4: 737-741. 

Lara-Ruiz P, Chiarello AG. 2005. Life-history traits and sexual dimorphism of the Atlantic 

forest maned sloth Bradypus torquatus (Xenarthra: Bradypodidae). Journal of Zoology 267: 63-

73. 

Lara-Ruiz P, Chiarello AG, Santos FR. 2008. Extreme population divergence and 

conservation implications for the rare endangered Atlantic Forest sloth, Bradypus torquatus 

(Pilosa: Bradypodidae). Biological Conservation 141: 1332-1342. 

Moraes-Barros N, Miyaki CY, Morgante JS. 2007. Identifying management units in non-

endangered species: the example of the sloth Bradypus variegatus Schinz, 1825. Brazilian 

Journal of Biology 67: 829-37. 

Moraes-Barros N, Morgante JS, Miyaki CY. 2002. Genetic diversity in different populations 

of sloths assessed by DNA fingerprinting. Brazilian Journal of Biology 62: 503-8. 

Moraes-Barros N, Silva JA, Miyaki CY, Morgante JS. 2006. Comparative phylogeography 

of the Atlantic forest endemic sloth (Bradypus torquatus) and the widespread three-toed sloth 

(Bradypus variegatus) (Bradypodidae, Xenarthra). Genetica 126: 189-98. 

Nikolic N, Fève K, Chevalet C, Høyheim B, iquet J. 2009 a. A set of 37 microsatellite DNA 

markers for genetic diversity and structure analysis of Atlantic salmon Salmo salar populations. 

Journal of Fish Biology 74: 458-466. 

Superina M, Miranda F, Plese T, Vizcaíno SF, Loughry WJ. 2008. Maintenance of 

Xenarthra in captivity. Pp. 232-243 in: The Biology of the Xenarthra (S. Vizcaíno & W. 

Loughr, eds.). University Press of Florida, Gainesville. 

Superina M., Plese T, Moraes-Barros N, Abba AM. 2010. The 2010 Sloth Red List 

Assessment. Edentata 11: 115-134. 

Turchetto-Zolet AC, Pinheiro F, Salgueiro F, Palma-Silva C. 2013. Phylogeographical 

patterns shed light on evolutionary process in South America. Molecular Ecology 22: 1193–

1213. 

 




