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RESUMO 

Aranhas da infraordem Mygalomorphae, conhecidas como caranguejeiras, se 

caracterizam pela alta homogeneidade morfológica e hábitos de vida sedentários, que 

refletem em baixa vagilidade e capacidade de dispersão. Estas características 

normalmente ocasionam forte estruturação na genética populacional. Desta forma, 

tornam-se excelentes organismos modelos em estudos integrativos pautados pela 

filogeografia e a morfometria geométrica. As espécies irmãs Pterinopelma longisternalis 

e Pterinopelma roseus (Theraphosidae), possuem ampla distribuição na região sul do 

Brasil, com possível co-ocorrência no oeste do Estado de Santa Catarina. Dada suas 

relações filogenéticas e suas semelhanças morfológicas, é proposta uma análise 

integrativa usando métodos morfométricos, para testar se existem diferenças 

morfológicas, e genéticas, para recuperar a história evolutiva, entre as duas espécies. Os 

resultados das análises morfométricas conseguiram diferenciar com sucesso P. 

longisternalis de P. roseus, pela forma do esterno (apesar do aspecto contínuo desse 

caráter) e pela morfologia dos bulbos copulatórios dos machos. Além disso, foi proposta 

uma análise genética para explorar as possíveis variações intra e interespecíficas das duas 

espécies. Os resultados moleculares apontaram a existência de uma terceira linhagem 

genética, com morfologia críptica a P. longisternalis. 

Palavras chaves: Theraphosidae, Mygalomorphae, Morfometria, Sistemática 

Filogenética  



ABSTRACT 

Mygalomorphae spiders compound an infraorder, known as tarantula. They are 

characterized by high morphological homogeneity and sedentary lifestyle habits, which 

reflect in low vagility and dispersal capacity. These characteristics normally cause strong 

structuring in population genetics. In this way, they become excellent model organisms 

in integrative studies guided by phylogeography and geometric morphometry. The sister 

species Pterinopelma longisternalis and Pterinopelma roseus (Theraphosidae), have a 

wide distribution in southern Brazil, with possible co-occurrence in western Santa 

Catarina State. Given their phylogenetic relationships and their morphological 

similarities, an integrative analysis is proposed using morphometric methods, to test 

whether there are morphological and genetic differences, to recover the evolutionary 

history, between the two species. The results of the morphometric analyzes were able to 

successfully differentiate P. longisternalis from P. roseus, by the shape of the sternum 

(despite the continuous appearance of this character) and by the morphology of the male 

copulatory bulbs. In addition, a genetic analysis was proposed to explore the possible 

intra and interspecific variations of the two species. Molecular results pointed to the 

existence of a third genetic lineage, with cryptic morphology to P. longisternalis. 

Keywords: Theraphosidae, Mygalomorphae, Morphometry, Phylogenetic 

Systematics
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INTRODUÇÃO 

As aranhas compõem a ordem Araneae sendo este o quinto táxon animal mais 

diversificado, representado por mais de 50 mil espécies descritas e com distribuição 

global (WORLD SPIDER CATALOG, 2023; ZHANG, 2013). As principais 

sinapomorfias do grupo são a produção de seda por meio de órgãos especializados, 

denominados fiandeiras, e a presença de um bulbo copulatório nos tarsos dos pedipalpos 

dos machos, uma estrutura especializada para a transferência de esperma (WHEELER et 

al., 2017).  Possuem hábito predatório e apresentam estratégias de forrageamento 

diversificadas entre os diferentes grupos (FOELIX, 2011). 

Segundo a hipótese filogenética de Platnick & Gertsch (1976), a ordem Araneae 

é subdividida em duas subordens: Mesothelae, representada pela infraordem 

Liphistiomorphae, com distribuição exclusiva na região Indo-Malaia e caracterizadas por 

reterem caracteres considerados primitivos, como segmentação externa do abdômen, dois 

pares de pulmões foliáceos e quatro pares de fiandeiras dispostas na face ventral, inseridas 

medialmente no abdômen; Opisthothelae, com ampla distribuição mundial e 

caracterizadas pela posição posterior das fiandeiras no abdômen, representada pelas 

infraordens Mygalomorphae e Araneomorphae (FOELIX, 2011). 

As aranhas da infraordem Mygalomorphae são popularmente conhecidas como 

caranguejeiras, tarântulas, aranhas teia de funil ou aranhas de alçapão. O grupo é 

composto por cerca de 3.000 espécies, distribuídas em 30 famílias, representando cerca 

de 6% da diversidade total das aranhas (OPATOVA et al., 2019; MONTES DE OCA et 

al., 2022; WORLD SPIDER CATALOG, 2023). De modo geral, a morfologia das 

aranhas Mygalomorphae é conservada, marcada pela retenção de caracteres 

plesiomórficos em relação à Araneomorphae (OPATOVA et al., 2019). Ainda, alguns 

dos caracteres morfológicos do grupo apresentam pouca variação, especialmente entre 
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espécies próximas, o que pode dificultar a sua codificação (RAVEN 1985, BERTANI 

2000). Por isso, é comum que em resultados filogenéticos, ocorram recuperações 

homoplástica de alguns estados, podendo repercutir em relacionamentos com suportes 

baixos e/ou divergentes (RAVEN 1985; GOLOBOFF, 1993; BOND & OPELL, 2002; 

PÉREZ-MILES & PERAFÁN, 2017).  

A codificação de caracteres genéticos pode ser uma alternativa ou um 

complemento ao uso dos caracteres morfológicos em análises filogenéticas. As hipóteses 

de relacionamento moleculares se baseiam na variação genética e no acúmulo de 

mutações. Com os avanços nas tecnologias de biologia molecular, bioinformática e o 

subsequente barateamento dessas técnicas, aumentaram a popularização desses métodos 

(HEDIN & BOND, 2006; BOND et al., 2012; HEDIN et al., 2018, OPATOVA et al., 

2019, MONTES DE OCA et al., 2022). 

A família Theraphosidae é a mais diversificada das aranhas Mygalomorphae, com 

1055 espécies descritas distribuídas em 13 subfamílias encontradas principalmente em 

regiões tropicais e subtropicais (WORLD SPIDER CATALOG, 2023). A subfamília 

Theraphosinae é a mais diversa de Theraphosidae com espécies distribuídas pelas zonas 

temperadas e tropicais das Américas. A característica mais notável desta subfamília é a 

presença de diferentes tipos de cerdas urticantes no opisthosoma (BERTANI, 2000; 

BERTANI & GUADANUCCI, 2013). 

O gênero Vitalius é um dos gêneros mais representativos da subfamília 

Theraphosinae no Brasil, distribuído por toda a região sul e Sudeste do país. Foi 

originalmente proposto por Lucas, Silva & Bertani (1993) durante a revisão do gênero 

Pamphobeteus, e posteriormente revisado por Bertani (2001), que propôs a monofilia do 

grupo pautada nos seguintes caracteres taxonômicos: êmbolo com uma quilha subapical 

triangular nos machos, ausência de cerdas estridulatórias, espermateca com dois 
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receptáculos separados por uma base fortemente esclerotizada, e presença de cerdas 

urticantes tipo III nas fêmeas. Em contraste ao relacionamento cladístico proposto por 

Bertani (2001), a monofilia do gênero Vitalius não é suportada nas análises filogenômicas 

(UCEs) de Galleti-Lima et al. (2023). Os dados filogenômicos apontam que as espécies 

Vitalius longisternalis e Vitalius roseus são irmãs e formam um clado a parte com 

Pterinopelma vitiosum (Keyserling, 1891), e sugere a transferências destas espécies de 

Vitalius para Pterinopelma. Além disso, os resultados deste trabalho recuperam 

Pterinopelma como grupo irmão de Vitalius, sendo estes gêneros diferenciados apenas 

por caracteres morfológicos sexuais sutis.  

Dentre as espécies de Pterinopelma, a espécie P. vitiosum é a que possui os 

caracteres morfológicos mais destoantes, apresentando esterno mais largo do que longo e 

quilha sub-apical reduzida e não pronunciada nos machos (BERTANI et al., 2011, fig. 1-

5).  Para Pterinopelma longisternalis o único caráter diagnóstico citado é “esterno muito 

mais longo do que largo” (BERTANI, 2001), característica que também é observada em 

alguns espécimes de Pterinopelma roseus. Além disso, o aspecto geral dos bulbos 

copulatórios de P. longisternalis e P. roseus é parecido, ambas as espécies possuem 

quilha sub-apical pronunciada, dificultando a diferenciação por este caráter. Nas fêmeas, 

a ausência de caracteres diagnósticos é a mais evidente devido a alta semelhança do 

formato das espermatecas.  

Uma forma de discriminar esses caracteres morfológicos é através de técnicas de 

morfometria geométrica. Tais métodos visam recuperar a forma geométrica das estruturas 

morfológicas através de coordenadas obtidas por pontos anatômicos homólogos 

(landmarks) (WEBSTER et al., 2010). Com base nessas coordenadas, é possível 

recuperar a forma e testar a diferenciação por meio de análises multivariadas com suporte 

estatístico (ROHLF & MARCUS, 1993). Em estruturas morfológicas onde pontos 
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anatômicos homólogos não exibem fácil localização (como bulbos e espermatecas), uma 

alternativa viável é o uso de análises por contornos fechados (ROHLF, 1990). Um dos 

principais métodos é a análise elíptica de Fourier, que tem sido constantemente abordada 

em estruturas de contornos complexos, como de crustáceos e insetos (KUHL & 

GIARDINA, 1982; ROHLF & ARCHIE, 1984; FERSON et al.1985; TORT, 2003; 

ZAHN & WANG, 2012; WEN et al.2015). Este método recupera informações da forma 

da estrutura, independentemente do tamanho, posição e rotação do contorno, utilizando 

os coeficientes de harmônicos (CRAMPTON, 1995). 

Além da similaridade morfológica entre P. longisternalis e P. roseus, as duas 

espécies apresentam distribuição aparentemente parapátrica, com uma estreita area em 

simpatria. P. longisternalis se distribui pelos estados do Paraná e Santa Catarina, 

majoritariamente em fragmentos de Floresta Ombrófila Mista, enquanto P. roseus se 

distribui desde o centro-oeste do Rio Grande do Sul até o Oeste de Santa Catarina. Ambas 

as espécies compartilham distribuição em regiões de contato entre a Floresta Ombrófila 

Mista e a Floresta Estacional Semidecidual. O relevo dessas áreas é marcado pela 

presença de descontinuidades geológicas, como serras e escarpas e rios de grande porte 

como os rios Iguaçu e Uruguai. (VITTE & GUERRA, 2004).  

Não se sabe qual a influência dessas características geográficas sobre a 

diversidade populacional e a distribuição de ambas as espécies. A influência de barreiras 

biogeográficas na delimitação de espécies é um dos temas estudados pela filogeografia 

(TURCHETTO & ZOLET et al., 2013). Proposto por Avise et al. (1987), os métodos 

filogeográficos utilizam as variações no DNA mitocondrial para recuperar os 

relacionamentos filogenéticos. Além disso, esses dados podem ser utilizados para unir 

resultados de processos macroevolutivos, como a sistemática filogenética e a geografia 
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histórica, a processos microevolutivos, como a genética de populações (AVISE et al., 

1987; BEHEREGARAY, 2008; AVISE, 2009).  

A diferenciação morfológica entre P. longisternalis e P. roseus ainda não é clara, 

devido aos seus caracteres diagnósticos apresentarem estados similares. Também não são 

conhecidas variações morfológicas e/ou genéticas entre as populações de ambas as 

espécies. Diante disso, é apresentada uma investigação com base em análises integrativas, 

que unem métodos morfométricos para testar a existência de variações morfológicas com 

métodos genéticos para testar a existência de linhagens populacionais e o seu histórico de 

diversificação. Essas análises propõem um método menos especulativo sobre a evolução 

do grupo, além de contribuir no conhecimento de processos de diferenciação morfológica 

e genética de aranhas Theraphosidae. 

A presente dissertação está coma sua discussão dividida em dois capítulos. O 

primeiro aborda os resultados morfométricos obtidos por meio de análises de de 

morfometria geométrica e análises de contorno. O segundo capítulo apresenta os 

resultados preliminares das análises filogenéticas e discute as topologias recuperadas.  
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CONCLUSÕES FINAIS 

Os resultados morfométricos indicaram que as variações de estado morfológico 

dos principais caracteres diagnósticos entre machos e fêmeas de P. longisternalis e P. 

roseus são de caráter contínuo. Contudo, esse método foi capaz de recuperar ambas as 

espécies nas análises discriminantes. Além disso, a utilização dos valores médios da razão 

entre o comprimento e a largura do esterno é útil para discriminar as espécies.  

Ainda, os resultados moleculares evidenciaram a existência de uma nova 

linhagem entre P. longisternalis e P. roseus. Cujo os caracteres morfológicos são 

crípticos aos de P. longisternalis. Contudo, foi decidido não realizar a descrição desta 

linhagem como uma nova espécie visto a falta de material disponível. Ainda, linhagens 

intrapopulacionais foram identificadas nas duas espécies analisadas, indicando que a 

diversidade do grupo é maior do que a vista por meio de caracterização morfológica.  

Esses resultados reforçam a hipótese que os processos de diferenciação 

morfológica não acompanham a diferenciação genética em aranhas em Mygalomorphae 

e que análises integrativas compõe um método menos especulativo e mais preciso para 

estudar os processos de evolução do grupo. 
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