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RESUMO 

 

A infraordem das aranhas Mygalomorphae possui ampla distribuição no Brasil, e 

são  consideradas promissoras para estudos de biogeografia histórica, apresentando 

distribuições endêmicas e alta diversidade nas fitofisionomias brasileiras. O presente 

estudo, inédito devido a grande quantidade de dados compilados e aplicação das 

metodologias envolvidas, investigou os aspectos da biogeografia histórica da Mata 

Atlântica, estudando as espécies de Mygalomorphae que ali ocorrem, bem como em 

fitofisionomias adjacentes, encontrando padrões similares a outros organismos. O 

estudo foi baseado na compilação de dados de distribuição geográfica das espécies das 

migalomorfas que pertencem as seguintes famílias: Actinopodidae Simon, 1889; 

Barychelidae Simon, 1889; Cyrtaucheniidae Simon, 1889; Dipluridae Simon, 1889; 

Idiopodidae Simon, 1889; Microstigmatidae Roewer, 1942; Nemesiidae Simon, 1889 

e Theraphosidae Thorell, 1869. Foram utilizadas apenas as espécies que já passaram 

por revisão taxonômica recente. A tese está dividida em 2 capítulos, comos seguintes 

objetivos: 1- propor a delimitação das áreas de endemismo para Mata Atlântica e 

fitofisionomias adjacentes, utilizando os dados de ocorrência das espécies; 2 – 

encontrar padrão geral de relação histórica entre as áreas de endemismo, usando 

hipóteses filogenéticas de duas famílias dessas aranhas (Nemesiidae/ Theraphosidae). 

Para encontrar as áreas de endemismo foi implementado um Protocolo de Delimitação 

de Áreas de Endemismo, onde foram utilizados os métodos númericos PAE, NDM e 

Elementos Bióticos, baseados em quadrículas de grade no mapa, e Interpolação de 

Kernel (GIE), que não utiliza quadrículas de grade no mapa. No total, 12 áreas de 

endemismo foram reconhecidas e delimitadas, sendo seis na Mata Atlântica, duas em 

área de transição Mata Atlântica-  Cerrado, uma em Cerrado, uma em área transição 

Cerrado - Caatinga, uma em áreas de transição Mata Atlântica - Campos Sulinos, e 

uma em área de transição Mata Atlântica - Pampa. Os padrões gerais históricos das 

relações entre as áreas de endemismo foram analisados através da construção de 

cladogramas gerais de áreas, utilizando o método de Parcimônia de Brooks (BPA1º) e 

métodos comparativos: BPA de nós (BPAn) dos cladogramas filogenéticos, e sub-

árvores livres de paralogias (áreas redundantes) (PF). O cladograma geral das áreas de 

endemismo está composto por quatro blocos de relacionamento das áreas: BNE (bloco 

nordeste – PI+PE+BA), BSEN (bloco sudeste norte – DF+MG+ES), BSES (bloco 
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sudeste sul – Org(RJ+SP+SC), e BS (bloco sul – PoA+RSinterior). Posteriormente são 

discutidos então os principais eventos históricos, como formações dos grandes rios e 

soerguimentos de serras, podendo inferir o que determinou as separações atuais das 

distribuições das migalomorfas da Mata Atlântica e fitofisionomias adjacentes. 

 

Palavras chave: Biogeografia Histórica, Caranguejeiras, aranhas-de-alçapão, 

Áreas de Endemismo, Biogeografia Cladística. 
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ABSTRACT 

 

The Mygalomorphae spiders infraorder has a wide distribution in Brazil, and are 

considered promising for historical biogeographical studies, showing endemic 

distributions and high diversity in Brazilian phytophysiognomies. The present study 

investigated aspects of the historical biogeography of the Atlantic Forest by studying 

the species of Mygalomorphae that occur there, as well as in adjacent 

phytophysiognomies, finding similar patterns to other organisms. The study was based 

on the compilation of data on the geographic distribution of species of migalomorphs 

belonging to the following families: Actinopodidae Simon, 1889; Barychelidae Simon, 

1889; Cyrtaucheniidae Simon, 1889; Dipluridae Simon, 1889; Idiopodidae Simon, 

1889; Microstigmatidae Roewer, 1942; Nemesiidae Simon, 1889 and Theraphosidae 

Thorell, 1869. Only species that have undergone recent taxonomic revision were 

included. The thesis is divided into 2 chapters: 1- propose the delimitation of areas of 

endemism for Atlantic Forest and adjacent phytophysiognomies, using species 

occurrence data; 2- find general pattern of historical relationships between areas of 

endemism, using phylogenetic hypotheses of two families of these spiders 

(Nemesiidae/ Theraphosidae). To find the areas of endemism, a Endemism Area 

Delineation Protocol was implemented, using numerical methods PAE, NDM and 

Biotic Elements, (based on grid squares on the map), and Kernel Interpolation (GIE), 

which do not use grid squares on the map. In total, 12 areas of endemism were 

delimited, six in the Atlantic Forest, two in transition areas Atlantic Forest - Cerrado, 

one in Cerrado, one in a transition area Cerrado - Caatinga, one in a transition area 

Atlantic Forest - Campos Sulinos, and one in a transition area Atlantic Forest - Pampa. 

The general historical patterns of relationships among areas of endemism were 

analyzed by constructing general areas cladograms, using Brooks Parsimony Analysis 

(BPA1º) and comparative methods: BPA of nodes (BPAn) of the phylogenetic 

cladograms, and parallax-free subtrees (redundant areas) (PF). The general cladogram 

of the endemic areas is composed of four main blocks: BNE (northeast block – 

PI+PE+BA), BSEN (north southeast block – DF+MG+ES), BSES (south southeast 

block – Org(RJ+SP+SC), and BS (south block – PoA+RSinterior). Subsequently, the 

main historical events are then discussed, making it possible to infer what determined 
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the current separations of the distributions of migalomorphs in the Atlantic Forest and 

adjacent phytophysiognomies. 

 

Key words: Historical Biogeography, Tarantulas, Trap door spider, Endemic 

Areas, Cladistic Biogeography. 
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CAPÍTULO I. 

Delimitação de áreas de endemismo na Mata Atlântica e fitofisionomias 

adjacentes com dados de distribuição de aranhas Mygalomorphae 
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RESUMO 

 As aranhas são ótimos modelos para estudos de biogeografia histórica, e as 

aranhas Mygalomorphae em sua maioria, apresentam dispersão limitada e alta 

diversidade nas fitofisionomias brasileiras. A delimitação de área de endemismo é um 

passo importante e inicial, pois é a unidade básica pela qual são compreendidos os 

processos históricos, possibilitando a inferências dos possíveis processos que 

separaram as áreas, e assim proporcionaram a diversificação da biota. Este estudo teve 

como objetivo a delimitação das áreas de endemismo, baseadas em distribuições de 

aranhas Mygalomorphae de Mata Atlântica e fitofisionomias adjacentes. É aplicado 

um protocolo de delimitação de área de endemismo, comparando métodos númericos, 

baseados em quadrículas de grade de diferentes tamanhos (PAE, NDM), e outro 

método que não utiliza grades para delimitar as áreas, e sim um interpolador de 

centróide das distribuições (GIE). Comparando e interpretando os resultados, os 

centros de congruência (CC) e máxima região endêmica (MRE) são delimitados para 

cada área de endemismo, baseados nas distribuições das espécies que as delimitam. 

Foram utilizados dados de ocorrência de 151 espécies de migalomorfas, pertencentes a 

35 gêneros de oito famílias. Seguindo as etapas do protocolo de delimitação, 12 áreas 

de endemismo foram delimitadas, sendo seis áreas são em região de Mata Atlântica, 

duas em zona de transição de Cerrado –  Mata Atlântica, uma em região de Cerrado, 

uma em zona de transição Cerrado – Caatinga, uma em zona de transição de Mata 

Atlântica –  Campos Sulinos, e uma em região de Pampas. Essas 12 áreas resultantes 

foram comparadas com outros estudos, os quais utilizaram dados de distribuições de 

diferentes táxons como plantas, artrópodes (insetos e outros aracnídeos) e vertebrados, 

e que encontraram áreas de endemismo nas mesmas regiões ou próximas a elas. Desta 

forma, foi possível inferir quais prováveis eventos que podem ter separado as áreas de 

endemismo, indicando que provavelmente os mesmos eventos que separaram os 

organismos de um modo geral, também separaram as espécies de migalomorfas aqui 

estudadas. Esses eventos são marcas históricas que podem ter influenciado diversos 

grupos de organismos, de forma e em graus diferentes, como por exemplo 

soerguimento de regiões montanhosas como a Serra do Mar e Serra do Espinhaço, e 

formação de grandes rios, como o Rio São Francisco e o Rio Doce. 
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1. Introdução 

 

1.1. Biogeografia Histórica: Áreas de endemismo (AoEs) 

A Biogeografia é a ciência que se dedica à delimitação dos padrões de distribuição 

dos organismos, e à compreensão dos processos que os determinam, abordando tempo, 

forma e espaço (Brown & Lomolino, 2006). A disciplina biogeografia é muito antiga, 

com início no século XVIII, remetendo–se à época onde os primeiros naturalistas 

atentaram-se as similaridades e diferenças de fauna e flora, como por exemplo Carolus 

Linneus (1707-1778) com suas explicações religiosas baseadas em missões de Deus, e 

Alexander von Humboldt (1769-1859) que atentou-se ao fato de que regiões com 

climas semelhantes exibiam fauna com características semelhantes (Brown & 

Lomolino, 2006). Regiões como a África e América do Sul separadas por grandes 

barreiras geográficas, como o oceano Atlântico, apresentam faunas de composição 

semelhantes (Cox & Moore, 1993). Outro  naturalista, o frânces Georges-Louis 

Leclerc, Comte de Buffon (1707-1788), buscando compreender porque os organismos 

têm distribuições particulares em cada região, que englobam plantas e animais 

diferentes, foi pioneiro em perceber essas diferenças, e sua constatação mais tarde 

tornou-se a conhecida Lei de Buffon. Os naturalistas Jean-Baptiste de Lamarck (1744-

1829), Charles Robert Darwin (1809-1882) e Alfred Russel Wallace (1823-1913), 

tinham como assunto prioritário os problemas da distribuição e suas variações (Brown 

& Lomolino, 2006). 

Os primeiros mapas biogeográficos que descrevem regiões do mundo foram mais 

populares pois delimitavam vastas áreas definidas pelo clima e características 

geográficas maiores, como oceanos e cadeias de montanhas, e os mapas em escala 

menor e distribuição de único táxon, delineando áreas faunísticas e floríticas, eram 

mais raros (Ebach & Goujet, 2006). As primeiras regiões biogeográficas foram 

delimitadas quando Lamarck e De Candolle (1805) elaboraram o primeiro mapa 

biogeográfico (Fig.1) com uma classificação de biotas, e definiram as províncias 

florísticas da França (Ebach & Goujet, 2006).  
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Figura 1. Mapa Botânico da França (Carte Botanique de France) para a 3ª edição 

da Flore Francaise, Lamarck & Candolle (1805). Os autores delimitaram as 

províncias no mapa com pintura feita a mão.   

 

Augustin Pyrame De Candolle (1778-1841), em 1820, foi o primeiro a distinguir 

níveis para o estudo da biogeografia entre ecológica e histórica. A ecológica estuda 

como os processos bióticos e abióticos que ocorrem a curto prazo, atuam sobre o 

padrão de distribuição dos organismos, analisando essas distribuições em função de 

suas adaptações atuais ao meio, e a histórica estuda como os processos bióticos e 

abióticos que ocorrem a longo prazo, atuam sobre o padrão de distribuição dos 

organismos na origem das linhagens e espécies, analisando a distribuição dos seres 

vivos em função de fatores históricos (Crisci, 2001; Crisci et al., 2003). A 

Biogeografia Histórica abrange várias abordagens, Crisci (2001) cita nove delas: 

centro de origem e dispersão, panbiogeografia, biogeografia filogenética, biogeografia 

cladística, filogeografia, análise de endemicidade, métodos baseados em eventos, áreas 

ancestrais, e biogeografia experimental. Biogeógrafos tem identificado três diferentes 

processos espaço-tempo que podem modificar o arranjo geográfico espacial dos 

organismos: extinção, dispersão e vicariância (Crisci, 2001; Crisci et al., 2003). A 
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biogeografia vicariante inclui panbiogeografia, análise de endemicidade e biogeografia 

cladística como métodos eficientes para o auxílio na busca de padrões distribucionais. 

O presente estudo foca na biogeografia vicariante, executando análises de 

endemicidades, explorando essas análises de endemicidade através de métodos de 

delimitação de áreas de endemismos. A idéia de que as espécies pudessem evoluir em 

cada continente à medida que se separavam pela superfície da Terra levou ao conceito 

de vicariância, resumida na famosa frase do botânico italiano Leon Croizat (1964): 

“Vida e Terra evoluem juntas”, muito citada por autores, como por exemplo Crisci 

(2001), Crisci et al. (2003), Sanmartím (2012), e DaSilva et al. (2017). 

Assim como existem diversos conceitos para „espécies biológicas‟, com as 

definições de „áreas de endemismo‟ não é diferente. Diversos conceitos foram sendo 

criados ao longo do tempo para o termo „área de endemismo‟ (Tabela 1):  

 

Tabela 1. Diversos conceitos de „áreas de endemismo‟ ao longo do tempo. 

AUTOR (ANO) CONCEITOS 

De Candolle (1838) “Essas áreas não foram definidas a priori, 

reconheço áreas que são naturalmente 

definidas nas quais vi várias espécies 

endêmicas” 

Nelson & Platnick (1981) “Áreas de endemismo são áreas com 

número significativo de espécies que não 

ocorrem em nenhum outro lugar ou então 

áreas representadas por distribuições mais 

ou menos coincidentes de táxons que não 

ocorrem em nenhum outro lugar” 

Platnick (1991) “Áreas de endemismo são áreas com 

limites distribucionais congruentes de 

duas ou mais espécies” 

Harold & Mooi (1994) “As áreas de endemismo são 

denominadas como congruência espacial 

entre as áreas de distribuição de diferentes 

taxons, são como uma região geográfica 

compreendendo as distribuições de dois 

ou mais táxons monofiléticos que exibem 

congruência filogenética e distribucional, 

e tem seus respectivos táxons aparentados 

ocorrendo em outras áreas definidas como 

tais” 

Morrone (1994) “Áreas de endemismo são áreas de 

congruência distribucional não aleatória 

entre diferentes táxons, identificadas 
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pelos limites distribucionais da 

congruência de duas ou mais espécies” 

Humphries & Parenti (1999) “Áreas de endemismo são reconhecidas 

pela distribuição coincidente de dois ou 

mais organismos” 

Linder (2001) “Áreas de endemismo são áreas 

delimitadas pelas distribuições 

congruentes de pelo menos duas espécies 

de distribuição restrita (endêmicas)” 

Hausdorf (2002) “Áreas de endemismo são áreas 

delimitadas por barreiras, cujo 

aparecimento implica na formação de 

espécies restritas por essas barreiras” 

Szumik et al. (2002) “Áreas de endemismo são áreas que 

possuem muitos grupos distintos 

encontrados ali e em nenhum outro lugar” 

 

Em síntese, essas regiões delimitadas são reconhecidas como entidades históricas, 

por serem congruências históricas de dois ou mais taxons no espaço – tempo. As áreas 

de endemismo são hipóteses de unidade geográfica natural dos táxons restritos a elas, 

causada pelo isolamento e origem única de sua biota atual (Morrone, 2001a). Essas 

áreas são entidades fundamentalmente históricas e sua definição deve levar em 

consideração a história (Harold & Mooi, 1994). 

A maioria dos autores concordam que as áreas de endemismo devem ser tratadas 

como unidades (Hausdorf, 2002). A proposição de áreas de endemismo é o passo 

inicial essencial para elaborar hipóteses que ajudam a desvendar a história geral da 

biota e dos locais onde habitam (Casagranda & Grosso, 2013), é a unidade básica pela 

qual são compreendidos os processos históricos (DaSilva, 2008). Eventos geológicos 

alteraram toda a biota do globo e isolaram organismos em seus respectivos continentes 

ou porção deles, permitindo a evolução independente em cada região em uma escala 

de tempo muito longa. Essas histórias conjuntas de diversos táxons em áreas restritas 

criaram o que é denominado hoje em biogeografia o termo “área de endemismo”, 

explica DaSilva (2008). A identificação de áreas de endemismos também é 

fundamental para a elaboração de planos de manejo e conservação ambiental, pois 

representam centros de diversidade biológica. Brown e Lomolino (2006) explicam que 

cada espécie possui uma amplitude geográfica restrita, na qual encontra uma 

distribuição limitada pelas condições ambientais. Sendo assim é necessário levantar os 
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eventos históricos únicos, ou interações ecológicas com outros organismos para 

explicar as amplitudes geográficas limitadas de algumas espécies, explanam os 

autores. A procura por padrões gerais que se repitam em diversos táxons, tanto de suas 

áreas de distribuição, como das relações filogenéticas dos táxons vivendo nessas áreas, 

é o único enfoque biogeográfico capaz de propor hipóteses de eventos históricos que 

tenham influenciado boa parte de uma biota (Humphries, 2001). A descoberta de um 

mesmo padrão é evidência de que os táxons provavelmente possuem uma história 

comum (Ebach & Humphries, 2002; Humphries & Parenti 1999; Morrone & Crisci 

1995). 

Análises biogeográficas e suas ferramentas são maneiras eficientes para avaliar e 

determinar áreas de endemismo. Áreas de endemismo têm um papel central na 

biogeografia, pois são as unidades analíticas na biogeografia histórica, e também são 

consideradas bastante relevantes para a conservação da biodiversidade (Casagranda & 

Grosso, 2013), apesar que atualmente a atual Biogeografia Histórica vem utilizando 

análises moleculares, sem usar as áreas de endemismo como unidades. Delimitações 

de áreas de endemismo tem sido utilizadas e indicadas para identificações de áreas 

prioritárias para conservação (Platnick, 1991; Stattersfield et al., 1998). Segundo 

Myers et al. (2000), o termo hotspot de biodiversidade referere-se a áreas com grande 

concentração de espécies endêmicas e experimentando processos excepcionais de 

perda de habitat. Concentrando uma grande proporção de apoio à conservação nessas 

áreas, iríamos longe para impedir a extinção em massa de espécies que agora está em 

andamento, explicam os autores. Em algumas áreas, a proteção total ainda é a melhor 

opção. Em outras áreas, isso é não é viável por causa de assentamentos humanos e 

outras atividades por muito tempo no lugar (Myers et al., 2000).  

Neste trabalho foram utilizados dados de espécies de Mata Atlântica, e também de 

espécies que habitam fitofisionomias ligadas pelas zonas de transição as regiões das 

florestas, como Caatinga, Cerrado, Pampa e Campos Sulinos (florestas de altitude), 

que também necessitam ser conservadas pois englobam grande biodiversidade 

brasileira. A Mata Atlântica possui uma grande extensão do Rio Grande do Norte até o 

Rio Grande do Sul, apresentando uma variação nas suas características, desde de uma 

floresta úmida próxima ao litoral a uma mais seca no interior (DaSilva & Pinto-da-

Rocha, 2011). Evidentemente esses processos determinam diferenças na composição 
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das espécies vegetais e animais de um local a outro, explicam os autores. A Floresta 

Atlântica é considerada o hotspot  mais crítico da América do Sul, ou seja, são áreas 

prioritárias para conservação com alto grau de ameaça que carecem de urgente 

conservação (Myers et al., 2000). Dados de um projeto realizado pelo Ministério do 

Meio Ambiente, o Projeto de Conservação e Utilização Sustentável da Diversidade 

Biológica Brasileira (PROBIO, 2002) estima que a Mata Atlântica está reduzida a 

menos de 8% de sua extensão original, segundo resultados recentes do Atlas da 

Evolução dos Remanescentes Florestais e dos Ecossitemas Associados no Domínio da 

Mata Atlântica, desenvolvido pela Fundação SOS Mata Atlântica (PROBIO, 2002). 

Outra região de floresta, no sul do Brasil, possui floresta ombrófila mista, conhecida 

como floresta de araucárias, onde o desmatamento provocou a diminuição de sua área 

a menos de 5% da superfície originalmente ocupada (PROBIO, 2002). Tanto a Mata 

Atlântica quanto os Campos Sulinos apresentam altos índices de biodiversidade e de 

endemismo, mas estão em uma situação crítica de alteração de seus ecossitemas 

naturais, pois seus domínios abrigam 70% da população, e concentram as maiores 

cidades e os grandes polos industriais do Brasil (PROBIO, 2002). De acordo com 

Andrade et al. (2018), os Campos Sulinos (prados do sul, Overbeck et al., 2007) 

correspondem à divisão entre o bioma da Mata Atlântica e o Pampa na classificação 

do bioma brasileiro (IBGE - Instituto Brasileiro de Geografia e Estatística, 2004). Nos 

prados das terras altas, situados em altitudes superiores a 400 m a.s.l., encontram-se 

em mosaicos principalmente com floresta de Araucária, um dos tipos de floresta da 

Mata Atlântica lato sensu, e as florestas têm vindo a expandir-se sobre os prados nos 

últimos milênios, impulsionados pelas alterações climáticas. As pradarias são os tipo 

de vegetação mais antiga, e a expansão da floresta está atualmente em curso, explicam 

os autores.  

A Caatinga e o Cerrado formam uma ampla faixa conhecida como Diagonal Seca 

Brasileira, também chamada de diagonal de formações abertas (Vanzolini, 1963) ou 

corredor de savanas (Schmidt & Inger, 1951). A Caatinga e o Cerrado são os dois 

maiores biomas da diagonal seca da América do Sul, sendo uma enorme faixa de terra 

caracterizada por baixa precipitação e alta sazonalidade, ocupando 30% do território 

brasileiro (Gutiérrez & Marinho Filho, 2017). A Caatinga é o único bioma 

exclusivamente brasileiro, não é pobre em espécies e em endemismos e é mais diversa 
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que qualquer outro bioma no mundo exposto às mesmas condições climáticas e de 

solo (PROBIO, 2002). Esta fitofisinomia abriga conjunto paisagístico do sertão 

nordestino do Brasil, sendo importante espaço semiárido num país com predominância 

de climas tropicais e subúmidos, e vegetação tropófila (plantas adaptadas a variações 

de umidade) (Lima, 2007). O Cerrado engloba áreas do nordeste ao sudoeste do Brasil, 

leste da Bolívia e norte do Paraguai, com estações secas e precipitações concentradas 

na estação chuvosa (Gutiérrez & Marinho Filho, 2017). O Cerrado, assim como a 

Mata Atlântica são considerados hotspots mundiais pois estão entre os biomas mais 

ricos e ameaçados do Planeta, sendo o Cerrado a única savana do mundo incluída 

nessa categoria (Ferreira, 2007; Castuera-Oliveira et al., 2020). O Cerrado é uma 

formação tipo savana tropical, estendendo–se pelo Brasil Central (PROBIO, 2002).  

Este estudo tem como objetivo a delimitação das áreas de endemismo, baseadas em 

distribuições de aranhas Mygalomorphae de Mata Atlântica e fitofisionomias 

adjacentes, com intuito de entender os padrões de distribuição dessas espécies. É 

elaborada análise inédita devido as diferentes metodologias aplicadas e ao amplo 

banco de dados (Tabela 1), visando aumentar a quantidade de informações do referido 

grupo. Propondo associar os estudos sistemáticos e biogeográficos, torna-se um 

documento válido desse grupo escasso deste tipo de estudo, contribuindo para o 

entendimento dos padrões de relações históricas, tanto das espécies de aranhas 

migalomorfas, como da diversa biota da Mata Atlântica brasileira e suas 

fitofisionomias adjacentes. Apesar de, nos últimos anos, ter–se observado um aumento 

no número de estudos relacionados a essas aranhas, pouco se conhece sobre padrões 

de distribuição geográfica da maioria delas, e se são comuns ou não. O estudo se torna 

relevante e factível, uma vez que essas aranhas migalomorfas apresentam, em sua 

maioria, uma dispersão limitada e áreas de distribuição restritas, mostrando o grande 

potencial de estudos biogeográficos desses animais.  

 

1.2. Organismo de estudo: aranhas Mygalomorphae (Opistothelae, Araneae) 

Por estarem no topo da cadeia alimentar dos invertebrados, e pela sua alta 

diversidade e abundância, as aranhas possuem relevante importância ecológica 

(Coddington et al. 1991). A ordem Araneae, com mais de 48.700 espécies descritas 

em 4.182 gêneros de 128 famílias (World Spider Catalog, 2020), junto com a ordem 
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Acari, correspondem a 88% da diversidade de aracnídeos, seguidos dos opiliões 

(Harvey, 2002). A ordem das aranhas é dividida em duas subordens: Opistothelae e 

Mesothelae (Platnick & Gertsch, 1976). As aranhas mesotelas, infraordem 

Liphistiomorphae, são as que apresentam alguns caracteres importantes mais 

primitivos, como abdômen segmentado e quatro pares de fiandeiras (Platnick & 

Gertsch, 1976), encontradas exclusivamente na Ásia (World Spider Catalog, 2020). As 

opistotelas englobam as infraordens Mygalomorphae e Araneomorphae. São 

diferenciadas, principalmente, pelas posições das quelíceras paraxial (movem no plano 

longitudinal - Fig. 2A) e diaxial (movem no plano horizontal -  Fig. 2B), 

respectivamente, e quantidades de pares de fiandeiras, geralmente dois pares em 

Mygalomophae e três pares em Araneomorphae (Platnick & Gertsch, 1976).            

 

Figura 2. Esquema das diferentes posições e movimentações (setas) das quelíceras 

de aranhas: A) Mygalomorphae; B) Araneomorphae (Foelix, 2010). 

 

  A infraordem Mygalomorphae, que inclui principalmente as caranguejeiras, 

aranhas de alçapão e de teia de funil (lençol), são as que apresentam os estados mais 

primitivos dos caracteres das opistotelas (Foelix, 2010). A monofilia de 

Mygalomorphae é sustentada pelas seguintes sinapomorfias: perda das fiandeiras 

médias anteriores, fiandeiras laterais anteriores muito menores que as laterais 

posteriores, segmento basal das fiandeiras laterais posteriores pseudo–segmentado, 

presença de sigilas esternais e êmbolo fundido com o tegulum (redução do número de 

escleritos do bulbo copulador) (Raven, 1985). Segundo Raven (1985), 

Mygalomorphae era dividida em 15 famílias, posteriormente 16 famílias (Bond et al., 

2012; Guadanucci, 2014), sendo 11 delas com representantes brasileiras: 

Actinopodidae Simon, 1889; Barychelidae Simon, 1889; Ctenizidae Thorell, 1887; 

Cyrtaucheniidae Simon, 1889; Dipluridae Simon, 1889; Idiopodidae Simon, 1889; 
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Mecicobothriidae Holmberg, 1882; Microstigmatidae Roewer, 1942; Nemesiidae 

Simon, 1889; Paratropididae Simon, 1889 e Theraphosidae Thorell, 1869. Hedin et al. 

(2018a e 2019), através de análises moleculares, incluiram novas famílias 

(sublinhada), onde a infraordem ficou composta por 21 famílias: Actinopodidae, 

Antrodiaetidae Gertsch, 1940, Atracidae Hoog, 1901, Atypidae Thorell, 1870, 

Barychelidae, Ctenizidae, Cyrtaucheniidae, Dipluridae, Euctenizidae Raven, 1985, 

Hexathelidae Simon, 1892, Hexurellidae Hedin et al., 2019, Halonoproctidae Pocock, 

1901, Idiopidae, Macrothelidae Simon, 1892, Mecicobothriidae, Megahexuridae 

Hedin et al., 2019, Microstigmatidae, Migidae Simon, 1889, Nemesiidae, 

Paratropididae Simon, 1889, Porrhothelidae Hedin et al., 2019, e Theraphosidae, 

divididas em 358 gêneros, com 3.087 espécies descritas (World Spider Catalog, 2020). 

Em 2020, Opatova et al., com base em estudos moleculares filogenômicos, realizaram 

a reclassificação mundial das Mygalomorphae, resultando em 30 famílias, sendo 

quatro elevadas de subfamilias à categoria familiar (Anamidae Simon, 1889, 

Euagridae Raven, 1979, Ischnothelidae F. O. Pickard-Cambridge, 1897 e Bemmeridae 

Simon, 1903), uma revalidada (Pycnothelidae Chamberlin, 1917), três novas famílias 

(Bond, Opatova & Hedin, 2020 - Entypesidae, Microhexuridae e Stasimopidae), e uma 

subfamília Australothelinae (transferida de Dipluridae para Euagridae), que são 

recentemente propostas (figura 8 em Opatova et al., 2020 com cladograma 

sumarizando relações filogenética das famílias de Mygalomorphae recuperadas no 

artigo). 

Segundo Foelix (2010), as aranhas são animais terrestres, que ocorrem em todos os 

continentes, exceto Antártida. As migalomorfas, em sua maioria, são animais com 

dispersão limitada e, em muitos casos, com áreas de distribuição restritas (Guadanucci, 

2014). Constituem um modelo informativo adequado para estudos biogeográficos, 

devido a esse mecanismo de dispersão limitado e de sedentarismo, principalmente 

entre fêmeas e juvenis, que levam à alta endemicidade local, encontrando assim, uma 

boa quantidade de espécies num espaço pequeno (Bertani, 2001; Guadanucci, 2011). 

Entretanto, uma parcela importante dessas espécies de Mata Atlântica ainda não foi 

revisada, as descrições originais são pouco detalhadas e os dados erigidos têm base em 

critérios simples de grau de semelhança, dificultando sua determinação. Portanto 

revisões taxonômicas minuciosas das espécies com descrições antigas são necessárias 
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para estabelecer a validade de cada uma delas, contribuindo para uma definição mais 

precisa da riqueza das Mygalomorphae.  

Como já mencionado, apesar de nos últimos anos ter-se observado um aumento no 

número de estudos relacionados a essas aranhas, pouco se conhece sobre a distribuição 

geográfica da maioria delas, e ainda menos sobre aspectos da sistemática, ecologia e 

biogeografia. Ainda há muito para se conhecer sobre a diversidade e distribuição desse 

grupo de animais. Ultimamente, o uso de aranhas como indicadores biológicos vem 

sendo proposto dentro do contexto da inclusão de invertebrados em ações referentes a 

políticas de conservação ambiental (New, 1999; Nogueira et al., 2006). Aracnídeos, 

em geral, apresentam grande diversidade por isso se tornam bons instrumentos para 

esses estudos de relações históricas, tanto do grupo como da relação dele com os 

demais organismos da floresta, de acordo com DaSilva (2008). 

 

1.3. Outros aracnídeos como modelos biogeográficos 

Alguns outros grupos de aracnídeos têm sido usados como modelos para discutir a 

biogeografia, principalmente nas regiões de Mata Atlântica. Lourenço (2002) usou 

espécies de escorpiões para criar diversos cenários históricos biogeográficos na região 

neotropical, incluindo a Mata Atlântica, para analisar a diversificação das espécies. A 

fidelidade da maioria das espécies para determinadas fisionomias vegetacionais e os 

padrões alopátricos de distribuição de espécies próximas filogeneticamente parecem 

colocar os escorpiões como bons modelos, explica o autor. Porto et al. (2013) 

utilizaram duas espécies de escorpiões endêmicos da Mata Atlântica, Tytius brazilae 

Lourenço & Eickstedt, 1984 e T. costatus Karsch, 1879 e duas espécies de aranhas, 

Phoneutria keyserlingi Pickard-Cambrigde, 1897 (Areaneomorphae, Ctenidae), e 

Vitalius wacketi Mello-Leitão, 1923 (Mygalomorphae, Theraphosidae), para predizer 

possíves refúgios florestais pleistocênicos usando modelagem de nicho. Os seus 

resultados apontam que estas espécies podem ser usadas para este tipo de predição e 

que suas distribuições foram influenciadas historicamente pelos refúgios. 

Com dados de opiliões endêmicos de Mata Atlântica, 12 áreas de endemismo foram 

delimitadas (Figura 3), com objetivo de estudar quais eventos históricos possivelmente 

separaram as áreas (DaSilva & Pinto–da–Rocha, 2011; DaSilva et al., 2015; DaSilva 

et al., 2017). Características biológicas dos opiliões na Mata Atlântica contribuem para 
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seu atual grau de isolamento e diversificação, como hidrofilia por exemplo, devido a 

propensão para desidratação rápida e baixa capacidade de deslocamento (Santos et al., 

2007). Essas características confinam a maioria dos opiliões em habitats úmidos 

geralmente encontradas em florestas maduras e menos antropicamente perturbadas 

(Bragagnolo et al., 2007). 

     

                

 

Figura 3. 12 áreas de endemismo (AoEs) delimitadas com dados de ocorrência de 

opiliões de Mata  Atlântica: PE/ BA/ ES/ Serra Espinhaço/ Serra Mantiqueira/ Serra 

Orgãos/ Serra Bocaina/ Litoral sul RJ/ Serra do Mar/ Sul SP/ PR/ SC. Navarro 

Hugs canto superior esquerdo (DaSilva, et al. 2015). 

 

Utilizando dados de aranhas Araneomorphae do Brasil, dois estudos utilizaram uma 

nova abordagem para delimitação de áreas de endemismo, através da interpolação de 

centróide das distribuições das espécies, em múltiplas escalas e com bordas difusas. 
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Os autores delimitaram áreas de endemismo em todo território brasileiro (Oliveira et 

al., 2015; Carvalho, 2017), detalhados na discussão deste estudo. 

Trabalhos sistemáticos também discutiram aspectos da biogeografia histórica na 

Mata Atlântica, utilizando distribuições de aranhas caranguejeiras (Mygalomorphae, 

Theraphosidae), como por exemplo, Guadanucci (2011) com Oligoxistre (agora 

Dolichothele Mello-Leitão, 1923), Bertani (2001) com Vitalius Lucas, Silva & 

Bertani, 1993, Nhandu Lucas, 1983 e Proshapalopus Mello-Leitão, 1923, Bertani 

(2012) com Typhochlaena C. L. Koch, 1850, Pachistopelma Pocock, 1901 e 

Iridopelma Pocock, 1901, e Fukushima e Bertani (2017) com gêneros de 

Aviculariinae. Os trabalhos corroboram com a grande potencialidade das aranhas 

caranguejeiras, como bons modelos para padrões de distribuições das espécies nas 

fitofisionomias brasileiras. Exemplos de estudos de delimitação de áreas de 

endemismo com outros táxons (plantas, vertebrados e outros artrópodes), são 

mostrados e debatidos na discussão (resumido Tabela 3). 

Este estudo é pioneiro na análise biogeográfica do presente conjunto de dados das 

aranhas Mygalomorphae de Mata Atlântica e suas fitofisionomias adjacentes, 

influenciando outros estudos nessa mesma linha de pesquisa, corroborando com dados 

que auxiliam na compreensão da evolução dos organismos, em geral nas biotas 

brasileiras. 
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2. Objetivo 

 

 Delimitar as áreas de endemismo para aranhas Mygalomorphae com dados de 

distribuições de espécies de Mata Atlântica brasileira e fitofisionomias 

adjacentes (Caatinga, Cerrado, Campo Sulino e Pampa),  detalhando as 

características das áreas e os padrões de distribuição das espécies; 

 

 Comparar com outras hipóteses de delimitação de áreas de endemismo, de 

outros táxons, para analisar congruência de grupos de organismos que habitam 

as mesmas regiões endêmicas ou próximas a elas; 

 

 Inferir quais os principais eventos (barreiras) que separaram essas áreas de 

endemismo delimitadas e, consequentemente as espécies das áreas. 
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3. Material & Métodos 

 

3.1. Material utilizado 

 O material de estudo foi definido a partir da ocorrência das espécies recentemente 

revisadas, tanto na Mata Atlântica brasileira, quanto em suas fitofisionomias 

adjacentes Caatinga, Cerrado, Campos Sulinos (divisão entre florestas de altitude da 

Mata Atlântica e Pampa) e Pampa. Inicialmente foram elencadas 273 espécies com 

2.966 pontos de ocorrência tabelados no total (Figura 4-1.), porém 123 espécies foram 

retiradas, por ocorrerem fora das áreas de estudo (regiões pantaneira e amazônica), ou 

por possuirem apenas um ponto de ocorrência registrado. Os registros que estão fora 

das áreas de estudo geraram muitos ruídos nas análises, surgindo áreas de endemismo 

em regiões que não são adjacentes à Mata Atlântica, e os pontos únicos de ocorrência 

foram retirados porque são espécies que não apresentam informação suficiente para 

representarem padrões de distribuição, sem coletas adicionais para confirmar sua 

ocorrência em determinado local. Portanto, para as análises de endemicidade foram 

tabelados 2.354 pontos de ocorrência, conferidos ponto por ponto, de 151 espécies 

(Figura 4-2.), pertecentes a 35 gêneros de 8 famílias de aranhas Mygalomorphae 

(Tabela 1 e Tabela 2).      

 



35 

 

 

 

 
Figura 4. Mapa das espécies de aranhas Mygalomorphae: 1.) com 2.966 pontos de 

ocorrências das 273, inicialmente compilados para as análises biogeográficas do 

presente estudo, elaborado antes da retirada das espécies de fora das áreas de estudo 

e das espécies com um único ponto de ocorrência. 2.) com 2.354 pontos de 

ocorrências das 151 espécies utilizadas para as análises biogeográficas, nas análises 

de endemicidade. 

 

Foram compilados dados de ocorrências das espécies de aranhas Mygalomorphae 

das fitofisionomias citadas acima, todas com recente revisão taxonômica. Os registros 

das espécies foram adquiridos de artigos publicados, dissertações de mestrado e teses 

de doutorado (Tabela 2), e a quantidade de registros por espécies estão na tabela de 

níveis de endemicidade (Tabela3). Além desses dados, foram utilizados pontos de 

registro de coletas feitas pela equipe do laboratório onde foi desenvolvido o presente 

estudo (LARC – Laboratório de Aracnologia de Rio Claro - UNESP), possibilitando 

aumentar as informações sobre a distribuição biogeográfica dessas espécies de 

aranhas.  

Para aumentar ainda mais os dados de ocorrência, instituições nacionais foram 

visitadas, com intuito de analisar materiais ainda não identificados e incluí–los no 



36 

 

 

 

banco de dados. As seguintes instituições foram visitadas (sigla – nome da instituição 

e local – curador da coleção): CAD, Coleção Aracnológica Diamantina, Rio Claro, 

Brasil – J. P. L. Guadanucci; CGPC, Privative Collection Mr. Carlos Nicolau 

Gofferjé, Santa Catarina, doada para o Museu de Zoologia (MZUSP) em 2009; IBSP, 

Instituto Butantan, São Paulo, Brasil – A. D. Brescovit; MZSP, Museu de Zoologia da 

Universidade de São Paulo, São Paulo, Brasil – R. Pinto da Rocha. 

 

 

Tabela 2.  Elenco dos táxons das 151 espécies compiladas incluídas no presente 

estudo, indicando a origem dos dados de ocorrência: dissertação, tese ou artigo 

publicado (publicações). 

FAMÍLIA 

 

GÊNERO Nº de spps BIBLIOGRAFIA/ 

Tipo de trabalho 

 

Actinopodidae 

Simon,1892 

 

Actinopus 

Perty, 1833 

26 Miglio, 2009/ 

dissertação mestrado 

Miglio, 2014/ tese 

doutorado 

 

Barychelidae 

Simon, 1889 

 

Cosmopelma 

Simon, 1889 

 

1 Mori & Bertani, 2016/ 

Publicação 

 Neodiplothele 

Mello–Leitão, 1917 

 

4 Gonzales–Filho et al., 

2015/ 

publicação 

Gonzales–Filho, 

2017/ 

dissertação mestrado/ 

Indicatti et al. em 

prep./ Sartori et al. em 

prep. 

Cyrtaucheniidae 

Simon, 1889 

Fufius 

Simon, 1888 

4 Guadanucci & 

Indicatti, 2004/ 
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  Ortega et al., 2013/ 

publicações 

Dipluridae 

Simon, 1889 

 

Trechona 

C. L. Koch, 1850 

 

6 Pedroso, 2009/ 

dissertação mestrado 

Pedroso & Batista, 

2004/ Pedroso et al., 

2008/ Pedroso et al., 

2018/ Azevedo & 

Pedroso, 2010/ 

Guadanucci et al., 

2016/ publicações 

Idiopidae 

Simon, 1889 

Idiops 

Perty, 1833 

 

5 Yamamoto, 2013/ 

tese de doutorado 

 Neocteniza 

Pocock, 1895 

1 Fukami et al., 2004/ 

Bertani et al., 2006/ 

publicações 

Malinov, 2017/ 

dissertação mestrado 

Rossi et al. (no prelo) 

Microstigmatidae 

Roewer, 1942 

 

Tonton 

Passanha, Cizauskas 

& Brescovit, 2019 

6 Passanha et al., 2019/ 

publicação 

 

Nemesiidae 

Simon, 1889 

Longistylus 

Indicatti & Lucas, 

2005 

1 Indicatti & Lucas, 

2005/ 

publicação 

 Neostothis 

Vellard, 1925 

 

1 Lucas et al., 2008/ 

publicação 
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 Prorachias 

Mello–Leitão, 1924 

 

1 Lucas et al., 2005/ 

publicação 

Transferido para 

Pycnothelidae por 

Opatova et al. 

2020 

Pycnothele 

Chamberlim, 1917 

 

5 Passanha et al., 2014/ 

publicação 

 Rachias 

Simon, 1892 

 

11 Lucas & Indicatti, 

2006/ 

Indicatti, 2011/ tese 

doutorado/ 

Indicatti et al. em 

prep. 

Transferido para 

Pycnothelidae por 

Opatova et al. 

2020 

Stenoterommata 

Holmberg, 1881 

8 Indicatti et al., 2008b/ 

Indicatti et al., 2017/ 

publicações 

Theraphosidae 

Thorell, 1869 

 

Acanthoscurria 

Ausserer, 1871 

 

3 Lucas et al., 2010/ 

Lucas et al., 2011/ 

Gonzales–Filho et al., 

2012/ publicações 

 Avicularia 

Lamark, 1818 

 

1 Fukushima & Bertani 

2017/ publicação 

 Bumba 

Pérez–Miles, 

Bonaldo & Miglio, 

2014 

 

1 Pérez–Miles et al., 

2014/ Lucas et al., 

2020/ publicações 
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Catanduba 

Yamamoto, Lucas & 

Brescovit, 2012 

 

2 Yamamoto et al., 

2012/ 

publicação 

 Catumiri 

Guadanucci, 2004 

 

2 Guadanucci, 2004/  

Galleti-Lima et al., 

2021/ publicações 

 Dolichothele 

Mello–Leitão, 1923 

 

8 Guadanucci, 2007/ 

Bertani et al., 2009/ 

Guadanucci, 2011/ 

Lucas & Indicatti, 

2015/ Revollo & 

Bertani, 2017/ 

publicações 

Revollo, I. S., 2016/ 

dissertação mestrado 

 Eupalaestrus 

Pocock, 1901 

 

3 Bertani, 2001/ 

publicação 

 Guyruita 

Guadanucci, Lucas, 

Indicatti & 

Yamamoto, 2007 

 

1 Guadanucci et al., 

2007/ Fukushima & 

Bertani, 2018/ 

publicações 

 Homoeomma 

Ausserer, 1871 

 

5 Yamamoto, 2008/ 

dissertação mestrado 

 Iridopelma 

Pocock, 1901 

 

4 Bertani, 2012/ 

publicação 

 Kochiana 

Fukushima, 

1 Fukushima et al., 

2008/ 
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Nagahama & Bertani, 

2008 

 

publicação 

 Nhandu 

Lucas, 1983 

 

1 Bertani, 2001/ 

publicação 

 Pachistopelma 

Pocock, 1901 

 

2 Bertani, 2012/ 

publicação 

 Plesiopelma 

Pocock, 1901 

 

6 Nagahama, 2010/ 

publicação 

 Proshapalopus 

Mello–Leitão, 1923 

 

2 Bertani, 2001/ 

publicação 

 Pterinopelma 

Pocock, 1901 

 

3 Bertani et al., 2011/ 

Bertani & Leal, 2016 

publicações 

 Sickius 

Soares & Camargo, 

1948 

 

1 Bertani & Silva Jr, 

2002/  

publicação 

 Tmesiphantes 

Simon, 1892 

 

9 Yamamoto et al., 

2007/ Indicatti et al., 

2008a/ Guadanucci & 

Silva, 2012/ Fabiano–

da–Silva et al., 2019 

Publicações 

 

 Typhochlaena 

C. L. Koch, 1850 

 

4 Bertani, 2012/ 

Publicação 
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 Vitalius 

Lucas, Silva & 

Bertani, 1993 

10 Bertani, 2001/ Bertani 

et al., 2012/ 

publicações 

 Ybyrapora 

Fukushima & 

Bertani, 2017 

 

2 Bertani & Fukushima, 

2009/ Fukushima & 

Bertani, 2017/ 

publicações 

 

  

3.2. Metodologias 

 

Para precisar a distribuição das espécies, os dados de ocorrências convertidos em 

graus decimais, foram  plotados em  mapa, por gênero (anexo I), utilizando programa 

ArcGIS 10.3 Desktop ® (ESRI, 2007). Os pontos foram conferidos e 

georreferenciados nas seguintes fontes: 

 

 http://www.fallingrain.com/world/ (Global Gazeteer, versão 2.1) 

 http://www.ibge.gov.br/cidadesat/ 

 http://www.google.com.br/maps 

 aplicativo Google Earth Pro 7.1 

 

Para encontrar as áreas de endemismo finais das aranhas Mygalomorphae, um 

protocolo de delimitação de áreas foi utilizado, baseados em critérios combinados 

(DaSilva, 2008; DaSilva et al., 2015). Esses critérios são uma avaliação qualitativa, 

propostos por DaSilva et al. (2015), para a delimitação de áreas de endemismo de uma 

forma mais precisa e coerente. Revisados por DaSilva e Pinto-da-Rocha (2011) os seis 

critérios combinados são (Figura 4): 1) congruência na distribuição de duas ou mais 

espécies, formando o “centro de congruência” (principal critério e objetivo dos 

métodos numéricos); 2) todas as espécies deverão ser classificadas em três níveis de 

endemismo: centro de congruência (CC), quando restritas ao CCs/ máxima região 

endêmica (MRE), quando não são restritas aos CCs, e tem pontos fora dos CCs, 

delimitando a máxima região endêmica/ amplilocadas (widespread) presentes em mais 

de um CC, sendo amplamente distribuida; 3) os padrões de congruência geral entre 

http://www.ibge.gov.br/cidadesat/
http://www.google.com.br/maps
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espécies amplilocadas não é critério para delimitação de AoE, por isso é preciso 

reconhecer e separar de endemismos específicos; 4) as áreas devem ser mutuamente 

exclusivas, ou seja, não pode haver sobreposição dos centros de congruência (CCs), 

nem ser identificáveis pelas mesmas espécies endêmicas; 5) ocorrências fora de 

qualquer outra área (CC) podem  indicar mais áreas de endemismo, algumas espécies 

podem não ocorrer nos centros de congruência, mas apresentam grau de sobreposição 

entre si e com espécies irmãs em áreas adjacentes, podendo ser usadas como mais uma 

evidência para uma delimitação de área; 6) evidências geográficas são usadas como 

possíveis barreiras ou áreas de maior estabilidade, pois podem indicar AoEs. As áreas 

de endemismo foram desenhadas com o núcleo de congruência (CCs) e a região 

máxima de endemismo (MREs) (Figuras. 64 – 76: mapas finais). A delimitação das 

MREs são importantes por ser interpretadas do ponto de vista metodológico como uma 

região com carência de estudos que podem complementar as ocorrências, o que 

serviria como fonte de falseabilidade da hipótese de delimitação (DaSilva & Pinto-da-

Rocha, 2011). Além disso, as MREs podem ter uma interpretação biológica, como 

possíveis processos de expansão distribucionais de algumas espécies, combinados com 

gradientes de mudanças ambientais entre as áreas de endemismo, ou zona de transição 

(substituição gradual das espécies) (Silva, 2008). 

 

 

Figura 5. Esquema de exemplos hipotéticos usando critérios combinados qualitativos 

(DaSilva et al., 2015): a e b) C1: linha sólida – permite a delimitação de um centro de 
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congruência (CC) baseado em três espécies: estrela branca, quadrado preto e círculo 

branco; C2: linha pontilhada – permite a delimitação de uma máxima região endêmica 

(MRE) baseado na espécie círculo preto sólido; c) C3: evitaria a delimitação de uma 

área de endemismo (AoE) pela congruência de espécies amplilocadas: sol branco e 

pentágono branco; d) C4: evitaria sobreposição de CCs, eles devem ser mutuamente 

exclusivos; e) C5: duas espécies endêmicas podem ser evidências de outra área; f) C6: 

corrobora a nova AoE mostrada em “e” porque a área está do outro lado de um grande 

rio e uma cadeia de montanhas da mesma unidade topográfica (DaSilva et al., 2015).  

 

O protocolo de delimitação de áreas de endemismo (DaSilva et al., 2015) possui 

quatro etapas a serem completadas, como explicado acima,  para que as áreas de 

endemismo sejam encontradas. A etapa 1 são as aplicações de diferentes métodos 

numéricos, baseados em diferentes tamanhos de grade. No presente estudo cinco 

tamanhos de grade com graus diferentes foram utilizados: 0.5º, 1º, 2º, 3º e 5º. Três 

métodos numéricos foram baseados em quadrícula de grade: Análise de Parcimônia de 

Endemicidade (PAE) (Morrone, 1994); Análise de Endemicidade (NDM/VNDM) 

(Goloboff, 2004); Análise de Elementos Bióticos (BEA) (Hausdorf, 2002). Um quarto 

método, sem aplicação de quadrícula de grade, foi baseado na interpolação dos 

centróides das distribuições, a Interpolação Geográfica Do Endemismo (GIE) 

(Oliveira et al.,2015), com intuito de comparar com as áreas encontradas nas 

metodologias com quadrículas de grade. Além dos diferentes tamanhos de grade e 

diferentes metodologias, foram avaliados os resultados com três diferentes listagem de 

espécies: uma lista (L1) com as 273 espécies inicialmente elencadas (Figura 4), a 

segunda (L2) com 151 espécies, retirando 124 espécies da listagem inicial, ou seja, 

sem as 49 espécies de fora das áreas de estudo (regiões amazônica e pantaneira) e sem 

as 75 espécies que só possuíam um ponto de registro de ocorrência, e a terceira (L3), 

com 132 espécies com ampla distribuição no território brasileiro (não consideradas 

ainda amplilocadas, pois essa denominação é feita após a comparação e interpretação 

dos resultados, conforme passo 4 do protocolo). Os resultados assumidos para a 

presente delimitação de áreas de endemismo são com as espécies da segunda lista 

(L2), sem os pontos fora das áreas de estudo (regiões pantaneira e amazônica), e sem 
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os pontos das espécies com um registro de ocorrência, totalizando 151 espécies 

inclusas nas análises de endemicidade (Tabela 2 e 4). 

A etapa 2 são as análises de consenso dos mapas do NDM, aplicando diferentes 

porcentagens de semelhança entre as espécies. Os resultados foram definidos com 5% 

de similaridade das espécies, mas foram testados com outros valores, debatidos na 

discussão. Na estapa 3 iniciam as comparações dos resultados dos métodos numéricos 

citados acima, analisando mapa por mapa, dos graus menores para os graus maiores, 

delimitando as áreas das mais detalhadas para as menos detalhadas. As áreas de 

endemismo que surgiram nas menores quadrículas vão sendo mantidas, adicionando as 

áreas “novas” que vão aparecendo conforme aumenta o tamanho da grade. As grades 

de células maiores, neste estudo as de 3º e 5º, resultam normalmente em: 1) soma ou 

contradição com conjunto de células menores; ou 2) artefatos causados por uma célula 

cobrindo diferentes áreas. A etapa 4, e último passo, é a delimitação dos centros de 

congruência (CCs) e regiões máximas endêmicas (MREs) das áreas de endemismo, e a 

classificação de todas as espécies incluídas nas análises, de acordo com os diferentes 

níveis de endemicidade, ou seja, se a espécie é restrita ao centro de congruência ou 

delimita máxima região endêmica, ou se ocorre em mais de um centro de congruência, 

sendo considerada amplilocada (widespread). As províncias geológicas estruturais 

brasileiras, em que estão localizadas as área de endemismo, seguem Bizzi et al.(2003). 

 Para cada área de endemismo foi feito um Navarro Hugs (análise de 

sensibilidade) indicando de qual metodologia as áreas surgiram, como mostra o 

esquema abaixo: 
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Abreviações e acrônimos. AoE(s): áreas de endemismo; PAE: análise de parcimonia 

de endemicidade; NDM: análise de índice de endemicidade; BEA análise de 

elementos bióticos; GIE: interpolação geográfica de endemismo; CCs: centro de 

congruência; MREs: máxima região endêmica; PE: Pernambuco; PI: Piauí; DF: 

Distrito Federal; SEsp(MG): Serra do Espinhaço(MG); MG: Minas Gerais; BA: Sul da 

Bahia; ES: Espírito Santo; Org(RJ): Serra dos Órgãos(RJ); SPSM: São Paulo; SC: 

Santa Catarina; PoA: Rio Grande do Sul litoral; RSint: Rio Grande do Sul interior. 

 

3.2.1. Métodos Numéricos 

Os métodos numéricos utilizados nas análises de áreas de endemicidade deste 

estudo foram selecionadas porque cada algoritmo possuí um parâmetro de análise 

diferente. Alguns métodos trabalham com quadrículas de grade sendo mais restritivos 

como PAE, ou flexibilizam as análises como NDM e BEA. O outro método trabalha 

sem quadrículas de grade, sendo mais independente como o GIE. Se os diferentes 

métodos rendem resultados similares surgindo as mesmas áreas, isto é um indicativo 

de resultados robustos, confiáveis e bem testados. Os resultados dessas análises de 

endemicidade foram comparados, sintetizados pelos Critérios Combinados (Figura 5) 

e debatidos na discussão, subsidiando a elaboração de hipótese para as áreas de 

endemismo finais delimitadas para o grupo de aranhas proposto por este estudo.  

 

1º método: Análise de Parcimônia de Endemicidade (PAE) (Morrone, 1994; 

Morrone, 2014) 

Formulado originalmente por Rosen (1984, 1985 apud Rosen, 1988), e totalmente 

desenvolvido pelo próprio autor em 1988 para dados fósseis, os dados de localidade 

são as unidades operacionais. Então, é feita uma análise de parcimônia cujo 

cladograma resultante é definido pela presença compartilhada das espécies ocorrentes 

(Morrone, 2014). Em 1994, Morrone propõe a metodologia PAE, baseada em células 

de grade (quadrículas) quando o objetivo da análise for identificar áreas de 

endemismo. O autor realizou essa análise de parcimônia, e as quadrículas agrupadas 

com pelo menos duas espécies exclusivas (“sinapomorfias”) são delimitadas como 

áreas de endemismo. 
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Neste método, no mapa de distribuição de espécies de estudo, é aplicada uma grade 

dividida em células ou quadrículas, numeradas posteriormente (Figura 6). No presente 

trabalho, foram utilizados cinco diferentes tamanhos de quadrículas (graus): 0.5º, 1º, 

2º, 3º e 5º. Uma matriz foi elaborada para cada grau de mapa, onde as áreas são os 

táxons terminais, analogamente a uma matriz de caracteres para filogenia, e as 

espécies são os caracteres (presente/ ausente). A ausência ou presença das espécies nas 

áreas delimitadas pelas células foram registradas, respectivamente, com „0‟ e „1‟ na 

matriz. Uma área hipotética „0‟ é adicionada a matriz. A análise de parcimônia foi 

realizada com os programas Nona 2.0 (Goloboff, 1999), em conjunto com o Winclada 

(versão 1.00.08) (Nixon, 1999) utilizando os seguintes parâmetros: Analyse – 

Heuristics – hold = 10.000; mult*N = 100; hold/10 = 10; Multiple TBR+TBR 

(mult*max*) TBR (Tree Bissection and Reconnection). Essas confirgurações de 

procura de árvores mais parcimoniosas resultam em 1.000 árvores, então foi 

considerado o cladograma de consenso estrito das árvores com o comprimento mais 

curto. 
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Figura 6. Esquema de PAE baseado em quadrículas (Morrone & Crisci, 1995; Crisci et 

al. 2003): a) mapa de distribuição de espécie dividido em quadrículas de grade 

numeradas; b) matriz de dados (quadrículas X espécies); c) cladograma de consenso 

obtido aplicando algoritmo de máxima parcimônia; d) áreas de endemismo 

delimitadas (A, B e C), seguindo os grupos encontrados no cladograma. 

 

2º método: Análise de Endemicidade (NDM/VNDM) (Goloboff, 2004; Szumik et 

al., 2002; Szumik & Goloboff, 2004) 

Inicialmente proposto por Goloboff (2004), o método é implementado em dois 

programas NDM/VNDM para análise de endemicidade, onde a espécie contribui 

individualmente para o cálculo do Índice de Endemicidade de cada área e a soma 

desses índices indica a área de endemismo, ou seja, um critério de otimização para 

procurar pela congruência de distribuições (Szumik et al., 2002). O NDM é o 

mecanismo de pesquisa básico e o VNDM é um programa que ajuda a visualizar e 

diagnosticar, por exemplo, descobrir quais espécies contribuem para a pontuação de 

cada área (Szumik et al., 2002). Os dados de ocorrências das espécies são usados sobre 

uma grade de mapa para procurar as congruências de distribuições. O tamanho das 

células da grade afeta a identificação das áreas de maneira determinística, onde células 

pequenas reconheceriam áreas muito pequenas e células grandes áreas muito grandes 

com muitas espécies aparecendo como endêmicas a elas (Szumik et al., 2002).  

A presença de duas espécies ocupando exclusivamente as mesmas células, por 

exemplo, seria o suficiente para a delimitação de áreas de endemismo, como é 

aplicado na PAE (Parsimony Analysis of Endemicity), conforme proposto por 

Morrone (1994). Entretanto, a exclusividade de presença nas células como critério 

para delimitá–las, faz com que a PAE seja um método bastante restrito para procurar 

por padrões mais complexos. O programa NDM/VNDM flexibiliza essa restrição 

atribuindo pontos para grupos de quadrículas de acordo com o ajuste das espécies a 

elas (Figura 7 e 8), independentemente de como essa área foi encontrada ou 

hipoterizada, explicam os autores.            
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Figura 7. Fórmula resumida de NDM (DaSilva, 2008). 1) „A‟ = pontos de um 

grupo de quadrículas; „∑‟ = somatória de „Pe‟; „Pe‟= pontos de ajuste de cada 

espécie a esse grupo de quadrículas. 2) „p‟ = número de quadrículas de „A‟ em 

que a espécie está presente; „i‟ = número de quadrículas em que a espécies é 

inferida como presente (“evenness rule”); „N‟ = números de quadrículas de 

„A‟; „o‟ = número de quadrículas fora de „A‟, mas adjacente a „A‟ em que a 

espécie ocorre; „F‟ = fator para determinar o quanto a espécies inferida em „A‟ 

conta a favor (i) ou a presença fora da área conta contra (o). 

 

Basicamente o método assume três categorias de registro nas células: ausente (não 

está na célula), presente (está na célula) e inferida (não está presente, mas é adjacente 

uma presença dentro da área). A pontuação individual para as espécies se baseia-se na 

composição das espécies dentro das células das áreas, aumenta à medida em que a 

espécie é encontrada dentro da célula de uma determinada área, e diminui se 

encontrada em célula fora da célula de área (Figura 8). A aplicação do consenso 

refere-se a área consensual com corte, baseada na porcentagem de similaridade nas 

espécies, sendo assumido para o presente estudo 5%. Aumentando a porcentagem do 

consenso, as análises se tornam menos rígidas. Esse programa também possibilita a 

alteração dos grids de origem, ou seja, o posicionamento do mapa no diagrama do 

programa. Ambos grids de origem utilizados neste estudo, 0‟ e 12‟, não deram 

diferença significativa nas AoEs. A diferença entre os dois tratamentos foi o mapa 

ficar mais acima ou mais abaixo no diagrama, resultando praticamente nas mesmas 

AoEs. Foi usado para as análises os resultados do grid de origem 0‟. 
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Figura 8. Esquema de atribuição de pontuações para o índice de endemicidade do 

NDM sob diferentes critérios (Morrone, 2009). A) área pontua 3 sob o 1º critério 

(ajuste perfeito de distribuição das três espécies na área para contribuir com o índice, 

mesma distribuição em todas as quadrículas). B) área pontua 2 sob o 2º critério (uma 

espécie pode contribuir com o índice se ocorrer em alguma célula fora da área, desde 

que adjacente com alguma célula da área, não precisa ter a mesma distribuição, mas 

mesma composição na célula). C) área pontua 2 sob o 3º critério (espécie “triângulo” 

pontua menos (espécies inferidas) porque é encontrada somente em algumas células, 

somente espécies ocorrentes em toda área contribuem mais para o índice). D) área 

pontua 4 sob o 4º critério (as quatro espécies contribuem para o índice, embora 

nenhuma delas seja encontrada em todas as células, mesmo que ausente de uma dada 

célula). 

 

3º método: Análise de Elementos Bióticos (BEA) (Hausdorf, 2002) 

 Hausdorf (2002) discutiu a questão da unidade básica para o estudo de 

biogeografia histórica, criando o conceito “elementos bióticos”, diferenciando–o de 

áreas de endemismo através de uma visão bastante restrita do último. De acordo com o 
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autor, a área de endemismo é originada por barreiras em um modelo estritamente 

vicariante. Dessa forma, não seria possível delimitá–la, pois as espécies que 

dispersaram após a vicariância encobririam a área. Hausdorf (2002) define o 

“elemento biótico” como um grupo de taxa cujos intervalos são significativamente 

mais semelhantes entre si, do que aqueles de taxa de outros grupos. O “elemento 

biótico” seria então o agrupamento de distribuições de espécies baseado no método 

criado por Hausdorf & Hennig (2003). Os elementos bióticos testam os padrões de 

congruência sem requerimento de alopatria estrita, procurando espécies 

significativamente agrupadas. São suficientes como unidades biogeográficas para 

testes de modelo de vicariância em biogeografia histórica, defendem os autores. 

 No presente estudo, o método foi realizado atráves de um script no ambiente de 

programação computacional R Studio, com o pacote PRABCLUS (presence – absence 

clustering), que utiliza o dimensionamento multidimensional de Distância de 

Kulczynski para calcular o agrupamento das espécies. A Distância de Kulczynski 

relaciona a área comum com ambas as faixas das espécie, e testa o agrupamento 

estatisticamente, se tem as suas distribuições significativamente agrupadas em relação 

a um modelo nulo. Este método também é baseado em quadrícula de grade numerada, 

onde uma lista com cada número de célula e suas células vizinhas é elaborada (nblist). 

Uma matriz binária „0‟ e „1‟, ausência e presença respectivamente, é preparada. Após 

rodar a análise no ambiente computacional R Studio, um valor de significância “P” é 

dado, e se o valor for significativo, ou seja, menor de 0,05 (P < 0,05), quer dizer que 

existe regionalização, delimitando elementos bióticos. De acordo com o script 

utilizado, somente se o valor for significativo segue–se com a análise para encontrar a 

lista de Elementos Bióticos, e elaborar os mapas de cada um (script baseado no estudo 

de Guedes et al. (2014)).  

Neste estudo então, esse método foi utilizado para encontrar esses 

agrupamentos, como na busca de áreas de endemismo em PAE e NDM. Em ambas 

aplicações de diferentes tamanhos de grade o valor de significância „p‟ deu acima de 

0,05. Mesmo com o valor não significativo (p.value [1] 0.253493, com 2º, por 

exemplo), as análises foram feitas até o final para verificar como resultariam as 

regionalizações. Os elementos bióticos agruparam espécies que ocorrem distantes 

umas das outras, e que provavelmente foram separadas por diferentes eventos. Áreas 
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de Endemismo delimitadas e separadas por PAE e NDM aqui ficaram no mesmo 

elemento biótico (exemplo BEA1 – Figura 56). Portanto foi inserido no presente 

trabalho somente o resultado com grade de 2º, o mais congruente com os resultados de 

PAE e NDM, porém juntas, como é mostrado nos resultados. Como os resultados não 

foram significativos e sem regionalização (reg. NO do script, para todas as grades), 

não foram utilizados para delimitar as áreas, nem serem incluidos nos Navarro Hugs, 

nem debatidos na discussão. 

 

4º método: Interpolação Geográfica de Endemismo (GIE) (Oliveira et al., 2015) 

  Para complementar com as delimitações das áreas de endemismo finais, o 

quarto método de delimitação de áreas de endemismo é realizado através do método 

de Interpolação de Kernel (Figura 9), proposto por  Oliveira et al. (2015), utilizado 

pois não faz a uso de quadrículas como os outros três métodos descritos acima. Não 

tem limitações de grade como em PAE, NDM e BEA, o que o torna interessante 

elemento de comparação. Esse método permite a identificação da interpolação 

geográfica para procura de áreas de endemismo, através da interpolação dos centróides 

das distribuições das espécies, em múltiplas escalas e com bordas difusas. Calcula a 

distância do centróide da distribuição da espécie até o ponto mais distante da 

ocorrência de cada uma (Figura 9). O GIE possibilita analisar separadamente os dados 

das espécies com diferentes extensões de distribuição, permitindo assim a delimitação 

de áreas de endemismo em diferentes escalas espaciais. As distâncias são calculadas 

por classe, ou seja, cada classe corresponde a um valor em quilômetros, como 

mostrado nos resultados (exemplo: classe 1 = 0 à 50km/ classe 2 = 51-100km/ classe 3 

= 101-200km/ classe 4 = 201-300km/ classe 5 = 301-400km/ classe 6 = 401km até o 

ponto mais distante). Neste caso foram feitos testes com 6 e 7 classes, e com as três 

diferentes listagens de espécies. Os resultados das áreas de endemismo delimitadas 

pelo GIE foram praticamente os mesmos com ambas listagens de espécies, e ambos 

números de classes. Portanto, os resultados com 6 classes e a L2 foram os escolhidos 

para fazerem parte das interpretações e definições das AoEs finais, devido ao melhor 

ajuste e compatibilidade com os resultados de PAE e NDM. Este método foi 

implementado usando o programa BioDinâmica Ego 4, e os mapas foram editados no 

ArcGIS Desktop ® (ESRI, 2007). 
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Figura 9. Esquema do passo a passo da implementação da Interpolação Geográfica de 

Endemismo (GIE) (Oliveira et al., 2015). a) um centróide é estimado para os pontos de 

ocorrência de cada espécie; b) para cada espécie a distância entre o centróide e seu 

ponto mais distante é medida; c) espécies são organizadas em grupos de acordo com a 
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distância medida no passo „b‟; d) essa distância é usada para definir uma área circular 

de influência em torno do centróide de cada espécie, procedimento que permite 

quantificar se existe sobreposição entre as áreas de distribuição entre as espécies; e) o 

grau de sobreposição entre a influência de áreas de espécies é medido de acordo com 

uma junção Gaussiana em torno de cada espécie; f) a densidade de espécie em cada 

área de sobreposição pondera o grau de sobreposição que é convertido em curvas 

interpoladas, usando a função de Interpolação de Kernel. Essas curvas podem ser 

rasterizadas e exibidas em mapas. 
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4. Resultados 

Os resultados seguem a ordem dos passos do protocolo de delimitação de áreas 

de endemismo (DaSilva et al., 2015): 1° execução dos métodos numéricos/ 2° análises 

dos mapas de consenso NDM/ 3° delimitação das áreas de endemismo (AoEs) do 

menor grau para o maior grau/ 4° mapas com delimitação dos centros de congruência 

(CCs) e regiões máximas endêmicas (MREs), e a elaboração da tabela de classificação 

das espécies de acordo com seu nível de delimitação endêmica. Na lista de 

classificação das espécies (Tabela 4) está a informação da origem de qual metodologia 

cada espécie surgiu delimitando as áreas. A sequência dos passos do protocolo segue a 

linha de análise e interpretação que resultaram nos mapas das áreas de endemismo 

finais (Figuras 64 – 76), com seus centros de congruências e máxima região endêmica 

delimitados, como explicado na metodologia. 

 Através da combinação e interpretação dos 223 mapas resultantes das análises 

numéricas, analisando tanto as áreas de endemismo quanto as espécies que as 

delimitam, um total de 12 áreas de endemismo (AoEs) finais foram encontradas e 

delimitadas para as 151 espécies de aranhas Mygalomorphae das regiões de Mata 

Atlântica, Caatinga, Cerrado e Campos Sulinos (Pampa) (Figuras 64 – 76):  

 

 6 AoEs na Mata Atlântica:  PE (Figura 64) – BA (Figura 67) – 

ES (Figura 70) – Org(RJ) (Figura 71) – SMSP (Figura 72) – SC (Figura 73) 

 2 AoEs na transição Mata Atlântica – Cerrado: MG (Figura 68)  

– SEsp(MG) (Figura 69) 

 1 AoE no Cerrado: DF (Figura 66) 

 1 AoE na transição Caatinga – Cerrado: PI (Figura 65) 

 1 AoE na transição Mata Atlântica – Campo Sulino: PoA (Figura 74) 

 1 AoE na transição Mata Atlântica – Pampa: RS interior (Figura 75) 
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4.1. Resultados das análises dos métodos numéricos: PAE/ NDM/ BEA/ GIE  

(1º e 2º passos do protoloco) 

 

PAE: Em cada aplicação de diferentes tamanhos de grade em PAE, duas figuras são 

resultado dessa metodologia. Uma figura apresenta partes das árvores de consenso de 

cada grade, pois a figura da árvore inteira é muito longa (dificultando a visualização 

das áreas). Os círculos pretos representam as presenças exclusivas de uma espécies, 

dois ou mais círculos pretos suportam os ramos de cada área. A outra figura apresenta 

os mapas com uma quadrícula ou agrupamento delas, representando as áreas 

delimitadas para cada tamanho de grade.  

 

Tabela 3. Resultados das áreas de endemismo encontradas por PAE, com os cinco 

diferentes graus de mapas: 0.5º, 1º, 2º, 3º e 5º. 

GRAU QUANTIDADE 

DE AoEs 

ENCONTRADAS  

 

 AoEs ENCONTRADAS 

0.5º 

(Figuras 10 e 11) 

10 AE1: Org(RJ); AE2: SC1; AE3: PoA; AE4: 

RSint; AE5: BA; AE6: MG; AE7: PI; AE8: 

DF; AE9: SEsp(MG); AE10: SC2 

1º 

(Figuras 12 e 13) 

8 AE1: SEsp(MG); AE2: BA; AE3: DF; AE4: 

Org(RJ); AE5: SC1; AE6: SC2; AE7: MG; 

AE8: PoA 

2º 

(Figuras 14 e 15) 

11 AE1: Org(RJ); AE2: SC; AE3: 

SEsp(MG)+MG; AE4: BA1; AE5: BA2; AE6: 

DF (dividido em duas quadrículas separadas); 

AE7: PoA1; AE8: PoA2; AE9: SP; AE10: SP; 

AE11: SP 

 

3º 

(Figuras 16 e 17) 

10 AE1: AL(parte da área de PE); AE2: BA; AE3: 

RSint; AE4: PoA; AE5: SP; AE6: 

SEsp(MG)+MG; AE7: ES; AE8: SP; AE9: DF; 

AE10: PI (não considerada área nova por 

conter espécies da MRE–PI) 

5º 

(Figuras 18 e 19) 

6 AE1: RSint+PoA+SC; AE2: 

MG+SP+ES+Org(RJ); AE3: SEsp(MG); AE4: 

PE; AE5: BA; AE6: PI+DF 

 

 Aplicando a grade de 5º, a menos detalhada, foi considerada não aplicável por 

juntar as áreas encontradas em graus menores em áreas muito extensas, sobrepondo as 

áreas mais restritas. 
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Figura 10. Partes da árvore de consenso que representam as áreas delimitadas por PAE 

0.5°: AE1: Org(RJ); AE2: SC1; AE3: PoA; AE4: RSint; AE5: BA; AE6: MG; AE7: 

PI; AE8: DF; AE9: SEsp(MG); AE10: SC2. Círculos pretos representam as presenças 

exclusivas de uma espécie, dois ou mais círculos pretos suportam os ramos de cada 

área. 
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Figura 11. Mapa das áreas delimitadas em PAE 0.5°: 1–10 indicadas pelas setas: 1– 

Org(RJ)/ 2– SC1/ 3– PoA/ 4– RSint/ 5– BA/ 6– MG/ 7– PI / 8– DF/ 9– SEsp(MG)/ 

10– SC2. 
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Figura 12. Partes da árvore de consenso que representam as áreas delimitadas por PAE 

1°: AE1: SEsp(MG); AE2: BA; AE3: DF; AE4: Org(RJ); AE5: SC1; AE6: SC2; AE7: 

MG; AE8: PoA. Círculos pretos representam as presenças exclusivas de uma espécie, 

dois ou mais círculos pretos suportam os ramos de cada área. 
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Figura 13. Mapa das áreas delimitadas em PAE 1°: 1–8: 1– SEsp(MG) / 2– BA/ 3– 

DF/ 4– Org(RJ)/ 5– SC1/ 6– SC2/ 7– MG / 8– PoA. 
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Figura 14. Partes da árvore de consenso que representam as áreas delimitadas por PAE 

2°: AE1: Org(RJ); AE2: SC; AE3: SEsp(MG)+MG; AE4: BA1; AE5: BA2; AE6: DF 

(dividido em duas células separadas); AE7: PoA1; AE8: PoA2; AE9: SP1; AE10: SP2; 

AE11: SP3. Círculos pretos representam as presenças exclusivas de uma espécie, dois 

ou mais círculos pretos suportam os ramos de cada área. 
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Figura 15. Mapa das áreas delimitadas em PAE 2°: 1–11: 1 - Org(RJ)/ 2 – SC/ 3 -

SEsp(MG)+MG/ 4 - BA1/ 5 - BA2/ 6 - DF (dividido em duas quadrículas separadas)/  

7 - PoA1/  8 - PoA2/  9 - SP1/ 10 - SP2/ 11 – SP3. 
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Figura 16. Partes da árvore de consenso que representam as áreas delimitadas por PAE 

3°: AE1: AL (parte da área de PE); AE2: BA; AE3: RSint; AE4: PoA; AE5: SP; AE6: 

SEsp(MG)+MG; AE7: ES; AE8: SP1+SP2; AE9: DF; AE10: PI. Círculos pretos 

representam as presenças exclusivas de uma espécie, dois ou mais círculos pretos 

suportam os ramos de cada área. 
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Figura 17. Mapa das áreas delimitadas em PAE 3°: 1–10: 1 - AL (parte da área de PE)/ 

2 –BA/ 3 – RSint/ 4 – PoA/ 5 – SP/ 6 - SEsp(MG)+MG/ 7 – ES/ 8 - SP+Org(RJ)/ 9 – 

DF/ 10 - PI. 
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Figura 18. Partes da árvore de consenso que representam as áreas delimitadas por PAE 

5°: AE1: RSint+PoA+SC; AE2: MG+SP+ES+Org(RJ); AE3: SEsp(MG); AE4: PE; 

AE5: BA; AE6: PI+DF. Círculos pretos representam as presenças exclusivas de uma 

espécie, dois ou mais círculos pretos suportam os ramos de cada área. 
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Figura 19. Mapa das áreas delimitadas em PAE 5°: 1–6: 1 - RSint+PoA+SC/ 

 2 - MG+SP+ES+Org(RJ)/ 3 - SEsp(MG)/ 4 – PE/ 5 – BA/ 6 - PI+DF. 
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NDM: Como explicado na metodologia, ambos grids de origem 0‟ e 12‟ não deram 

diferença significativa nas AoEs. Foi usado para as análises os resultados do grid de 

origem 0‟, com diferentes tamanhos de grade: 

 

 grade de 0,5º (4AoEs – Figuras 20, 21, 22) = mesmas áreas de PAE = BA/ SP/ 

2 em SC  

 grade de 1º (13AoEs – Figuras 23 a 26) = mesmas áreas de PAE = Org(RJ)/ 

SC/ PoA/ BA/ MG/ SP   

 grade de 2º (41AoEs – Figuras 27 a 35) = sobreposição das áreas dos graus 

menores que já apareceram, juntando em áreas maiores, gerando as AEs nos 

mesmos lugares  

– como em PAE, as AoEs acrescentadas são: PE/AL e ES  

 grade de 3º (64AoEs – Figuras 36 a 44) = sobreposição das áreas dos graus 

menores que já apareceram, juntando em áreas maiores  

 grade de 5° (75AoEs – Figuras 45 a 53) = sobreposição das áreas dos graus 

menores que já apareceram, juntando em áreas maiores  

 

Como em PAE de grades 3° e 5º, em NDM de grades 3° e 5° também resultaram 

em áreas grandes sobrepondo áreas menores e mais restritas, que já apareceram nos 

graus menores, formando regiões muito amplas. Portanto, como explicado na 

metodologia, os resultados da grade de 3° foram utilizados para conferências das 

espécies que saíram nos graus menores. Os resultados de grade de 5º ficaram como 

não aplicáveis, pois as áreas são extensas sobrepondo as áreas que já apareceram em 

graus menores. 

Aplicando consenso de 5% de similaridade das espécies, nas diferentes quadrículas 

de grade ocorreram as seguintes junções: grade 0.5º juntou os sets SC; grade 1º juntou 

os sets SP+Org(RJ); grade 2º ocorreram 3 junções: 1) juntou os sets SP+Org(RJ)/ 2) 

juntou os sets PoA+RSint/ 3) juntou os sets PE; grades 3° e 5° juntaram todas as áreas 

encontradas numa área só, as regiões de Mata Atlântica e suas fitofisionomias 

adjacentes se juntam em uma única área, do nordeste ao sul do Brasil. Aumentando o 

consenso acima de 5%, o que torna a análise menos rígida, em 3º e 5º, as separações 

das áreas vão aumentando, mas mantendo grandes quadrículas juntas, formando áreas 
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extremamentes extensas. Os mapas de consenso do NDM estão na sequência dos 

resultados de cada grade aplicada. São mostrados os mapas de consenso que juntaram 

áreas. Os mapas que mantiveram–se iguais aos sem consenso, não foram exibidos para 

não haver repetição de figuras. 

                   

        

   

Figura 20. Mapas das áreas delimitadas por NDM 0.5° (sets 0–1/ 4): AE1: BA; 

AE2: SP. 
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Figura 21.  Mapas das áreas delimitadas por NDM 0.5° (sets 2–3/ 4): AE3: 

SC1; AE4: SC2.  
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Figura 22. Mapa de consenso de 5% das áreas delimitadas por NDM 0.5°: juntou 2 

sets de SC. Os mapas do BA e SP mantiveram iguais aos sem consenso. 

 

    

 

 

Figura 23.  Mapas das áreas delimitadas por  NDM 1° (sets 0–1/ 13): AE1: SP; AE2: 

SP. 
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Figura 24. Mapas das áreas delimitadas por NDM 1° (sets 2–7/ 13): AE3: PoA; AE4: 

SP+Org(RJ);  AE5: SP; AE6: Org(RJ); AE7: SC; AE8: MG. 
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Figura 25. Mapas das áreas delimitadas por NDM 1° (sets 8–12/ 13): AE9: Org(RJ); 

AE10: SP;  AE11: SP; AE12: BA; AE13: Org(RJ). 
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Figura 26. Mapa de consenso de 5% das áreas delimitadas por NDM 1°: juntou 

9 sets (SP+Org(RJ). Os mapas do PoA, SC, MG e BA mantiveram iguais aos 

sem consenso. 

    

Figura 27. Mapas das áreas delimitadas por NDM 2° (sets 0–1/ 41): AE1: 

SP+MG+Org(RJ); AE2: SP+Org(RJ).   
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Figura 28. Mapas das áreas delimitadas por NDM 2° (sets 2–7/ 41): AE3: PoA+RSint; 

AE4: MG+SP; AE5: MG+SP; AE6: MG+SPint; AE7: BA; AE8: SP. 
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Figura 29. Mapas das áreas delimitadas por NDM 2° (sets 8–13/ 41): AE9: BA+PE; 

AE10: BA+PE; AE11: SP; AE12: ES+Org(RJ); AE13: Org(RJ)+MG; AE14: BA+PE. 
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Figura 30. Mapas das áreas delimitadas por NDM 2° (sets 14–19/ 41): AE15: PE; 

AE16: DF; AE17: SP; AE18: RSint+PoA; AE19: RSint; AE20: SP. 
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Figura 31. Mapas das áreas delimitadas por NDM 2° (sets 20–25/ 41): AE21: SP+MG; 

AE22: RSint; AE23: BA+PE;  AE24: MG; AE25: SP; AE26: SP. 
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Figura 32. Mapas das áreas delimitadas por NDM 2° (sets 26–31/ 41): AE27: RSint; 

AE28: RSint; AE29: ES; AE30: Org(RJ)+MG; AE31: PE; AE32: SP. 
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Figura 33. Mapas das áreas delimitadas por NDM 2° (sets 32–37/ 41): AE33: SP; 

AE34: SP; AE35: SP;  AE36: SP; AE37: SP+MG; AE38: SP. 
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Figura 34. Mapas das áreas delimitadas por NDM 2° (sets 38–40/ 41): AE39: SC; 

AE40: Org(RJ); AE41: SP. 
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Figura 35. Mapas de consenso de 5% das áreas delimitadas por NDM 2°: 1) juntou 26 

sets  (SP+Org(RJ)+MG+ES+BA); 2) juntou 6 sets (RSint+ PoA); 3) juntou 7 sets 

(PE+BA). Os mapas de SC e DF  mantiveram iguais aos sem consenso. 

 



81 

 

 

 

        

 

Figura 36. Mapas das áreas delimitadas por NDM 3° (sets 0–8/ 64): AE1: SP+SC; 

AE2: SP+SC; AE3:SP+MG+Org(RJ); AE4: BA+PE; AE5: SP+MG; AE6: 

SP+MG+Org(RJ) ; AE7: DF+PI; AE8: SP; AE9: MG+Org(RJ)+ES. 
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Figura 37. Mapas das áreas delimitadas por NDM 3° (sets 9–17/ 64): AE10: 

RSint+PoA; AE11: Rsint+PoA+SC; AE12: SP+SC+PoA; AE13: SP+SC+PoA; AE14: 

PE+PI+BA; AE15: PE+BA ; AE16: PE+BA; AE17: DF; AE18: SP+MG+Org(RJ) . 
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Figura 38. Mapas das áreas delimitadas por NDM 3° (sets 18–26/ 64): AE19: 

PoA+SC; AE20: PE+BA; AE21: SP+MG; AE22: SP; AE23: SP; AE24: SP; AE25: 

SC+PoA; AE26: SP+MG; AE27: SP. 
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Figura 39. Mapas das áreas delimitadas por NDM 3° (sets 27–35/ 64): AE28: SP+MG; 

AE29: DF; AE30: SP+MG; AE31: DF; AE32: PI+PE; AE33: PI; AE34: SP+MG; 

AE35:SP+MG; AE36: SP+MG. 
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Figura 40. Mapas das áreas delimitadas por NDM 3° (sets 36–44/ 64): AE37: DF; 

AE38: SP; AE39: SC+SP; AE40: SP; AE41: SP; AE42: RSint; AE43: BA; AE44: 

SP+MG; AE45: BA+PE. 
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Figura 41. Mapas das áreas delimitadas por NDM 3° (sets 45–53/ 64): AE46: PE; 

AE47: DF; AE48: SP+Org(RJ)+MG; AE49: PE; AE50: PoA+RSint; AE51: SP; 

AE52: SP; AE53: SP; AE54: SP. 
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Figura 42. Mapas das áreas delimitadas por NDM 3° (sets 54–59/ 64): AE55: SP; 

AE56: SP; AE57: PoA; AE58: SP; AE59: MG+ES; AE60: BA. 
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 Figura 43. Mapas das áreas delimitadas por NDM 3° (sets 60–63/ 64): AE61: SP; 

AE62: SP; AE63: SP; AE64: SP. 
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Figura 44. Mapas de consenso de 5% das áreas delimitadas por NDM 3°: juntou as 64 

áreas encontradas numa área só. 
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Figura 45. Mapas das áreas delimitadas por NDM 5° (sets 0–8/ 75): AE1: 

SP+DF+MG; AE2: SP+DF+MG; AE3: SP+DF+MG; AE4: SP+DF+MG; AE5: 

SP+DF+MG; AE6: SP+DF+MG; AE7: SC+SP+MG+Org(RJ)+ES; AE8: 

SC+SP+MG+Org(RJ)+ES; AE9: SP+MG+DF. 
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Figura 46. Mapas das áreas delimitadas por NDM 5° (sets 9–17/ 75): AE10: 

MG+DF+PI; AE11: SP+DF+MG; AE12: DF+MG+PI; AE13: SC+SP+MG; AE14: 

DF+PI+MG; AE15: SP +MG+DF; AE16: SC+SP++MG+Org(RJ); AE17: 

SP+SC+RS; AE18: SC+SP+MG+Org(RJ). 
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Figura 47. Mapas das áreas delimitadas por NDM 5° (sets 18–26/ 75): AE19: 

PI+PE+BA; AE20: PE+PI+BA; AE21: SP+DF; AE22: PE+PI; AE23: SP+MG; AE24: 

PE+BA; AE25: PE+BA; AE26: SP+DF+MG; AE27: SP+DF+MG. 
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Figura 48. Mapas das áreas delimitadas por NDM 5° (sets 27–35/ 75): AE28: 

PI+PE+DF+MG; AE29: DF; AE30: DF+SP+MG+SC; AE31: PoA+SC; AE32: 

PI+DF+MG; AE33: PI+DF+MG; AE34: BA+ES+Org(RJ); AE35: PE+BA; AE36: 

SP+SC+RS. 
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Figura 49. Mapas das áreas delimitadas por NDM 5° (sets 36–44/ 75): AE37: 

SP+Org(RJ)+ES+BA; AE38: SP+Org(RJ)+ES; AE39: PI+PE+BA; AE40: PI+DF; 

AE41: SP+SC; AE42: SC+RS; AE43: SC+SP; AE44: MG+SP+SC; AE45: BA+PE. 
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Figura 50. Mapas das áreas delimitadas por NDM 5° (sets 45–53/ 75): AE46: 

SP+MG+BA; AE47: BA+PE; AE48: BA+ES; AE49: PE+BA; AE50: SP+DF; AE51: 

PE+PI; AE52: SP+SC+MG; AE53: DF; AE54: PE+BA. 
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Figura 51. Mapas das áreas delimitadas por NDM 5° (sets 54–62/ 75): AE55: PE+BA; 

AE56: PE+PI+BA; AE57: PE+PI+BA; AE58: DF+SP; AE59: SC+RS; AE60: 

SP+SC+MG; AE61: SP+MG; AE62: SP+SC; AE63: RS. 
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Figura 52. Mapas das áreas delimitadas por NDM 5° (sets 63–74/ 75): AE64: DF; 

AE65: DF; AE66: MG+Org(RJ)+ES; AE67: SC+SP+ES+MG; AE68: BA+PE; AE69: 

SP+SC+RS; AE70: DF; AE71 : SP+MG+BA; AE72: DF+MG+SP+SC; AE73: 

SP+MG+BA; AE74: PI+DF; AE75: SP. 
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Figura 53. Mapa de consenso de 5% das áreas delimitadas por NDM 5°: juntou as 75 

áreas encontradas numa área só. 
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BEA: Como explicado na metodologia, a análise de Elementos Bióticos foi utilizada 

somente para conferir os agrupamentos das espécies nas regiões das áreas de 

endemismo que surgiram nos métodos PAE e NDM. Os resultados não foram 

significativos, portanto não utilizados para delimitações das áreas de endemismo 

finais. Nesta metodologia o programa gera dois resultados: uma lista no script 

mostrando em qual componente está cada espécie, em ordem númerica (Figura 54), e 

um gráfico espacial (Figura 55). A letra N, em ambos, representa os ruídos da análise, 

ou seja, se refere às espécies que não fazem parte de nenhum elemento biótico. Na 

listagem das espécies os números pretos correspondem aos elementos bióticos 

encontrados, e os números em vermelho correspondem ao número da espécies da 

planilha de entrada no programa. Posteriormente foi elaborado um mapa por elemento 

biótico encontrado. A quadrícula preta ou agrupamento delas, onde as espécies são 

congruentes,  corroboram com as áreas encontradas por PAE e NDM: 

 

 BEA1: corrobora com as áreas PE/ BA/ DF/ MG/ ES/ Org(RJ)/ SP/ SC/ 

RS 

 BEA2: corrobora com as áreas SEsp(MG)/ SP 

 BEA3: corrobora com as áreas BA/ SP 

 BEA4: corrobora com as áreas MG/ Org(RJ)/ SP 

 BEA5: corrobora com a área BA 

 BEA6: corrobora com as áreas MG/ SP/ RS 

 BEA7: corrobora com as áreas SP/ Org(RJ) 

 BEA8: corrobora com a área PE 

 BEA9: corrobora com a área SP 

 

Portanto os elementos bióticos 1, 2, 3, 4, 6, 7 e 9 confirmam São Paulo. Os 

elementos bióticos 1, 3 e 5 confirmam sul da Bahia. Os elementos bióticos 1 e 6 

confirmam SC e RS. Os elementos bióticos 1, 4 e 6 confirmam MG. O elemento 

biótico 2 confirma SEsp(MG). Os elementos bióticos 1, 4 e 7 confirmam Org(RJ). Os 

elementos bióticos 1 e 8 confirmam PE. O elemento biótico 1 confirma também DF e 

ES. 
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Figura 54. Lista das espécies em ordem numérica (nº em vermelho colocado 

manualmente) mostrando a qual Elemento Biótico (nº em preto) cada uma pertence. 

Número entre [  ] indica qual número da espécie que está iniciando a linha .  

 

Figura 55. 1–9 Elementos Bióticos encontrados pelo PRABCLUST para quadrícula de 

grade de 2º. N indica espécies ruído (espécie que não pertence a nenhum elemento 

biótico).  
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Figura 56. Mapas dos Elementos Bióticos (BEA) encontrados:1–9. Quadrículas cinzas 

são espécies sem congruência de duas ou mais espécies, dentro de cada elemento 

biótico. Quadrículas pretas são espécies com congruência de duas ou mais espécies, 

dentro de cada elemento biótico.  
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GIE:  Como  resultado o programa gera listas das espécies por classe, mostrando qual 

espécies está em qual área de endemismo em cada classe. Um mapa é gerado por 

classe (Figuras 57 a 62), com as manchas das interpolações dos centróides, indicando 

as áreas de endemismo, e quantas espécies está em cada área. A faixa de gradiente no 

final de cada mapa indica a endemicidade da área, ou seja, quanto mais espécies na 

área, mais escura é a mancha, quanto menos espécies na área, mais fraca é a mancha. 

Por fim gera um mapa de consenso (Figura 63) juntado todas as áreas de endemismo 

delimitadas anteriormente num mapa só. Todas as áreas encontradas por este método 

coincidem com as áreas encontradas em PAE e NDM.  

 

 Classe 1 (0 – 50 km): 5 áreas delimitadas: 1– BA/ 2– SEsp(MG)/ 3– Org(RJ)/ 4 

– SP/ 5 – PoA 

 Classe 2 (51 – 100 km): 1 área delimitada: 1– Org(RJ) 

 Classe 3 (101 – 200 km): 2 áreas delimitadas: 1– BA/ 2 – juntou MG – ES – 

Org(RJ) – SP/ RSint + PoA 

 Classe 4 (201 – 300 km): 1 área delimitada: 1– juntou DF– MG – ES – Org(RJ) 

– SP  

 Classe 5 (301 – 400 km): 2 áreas delimitadas: 1– juntou DF– PI/ 2 – juntou ES 

– MG – Org(RJ) – SP/ SC/ RSint + PoA 

 Classe 6 (401 km – até o ponto mais distante): 1 área delimitada: 1– juntou as 

áreas delimitadas nas classes anteriores numa área só 
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Figura 57. Mapa Classe 1 GIE. 5 áreas delimitadas: 1– BA/ 2– SEsp(MG)/ 3– 

Org(RJ)/ 4 – SP/ 5 – PoA. Cada círculo representa uma área delimitada; número fora 

do parêntese representa o número da área de endemismo; número dentro do parêntese 

representa quantas espécies endêmicas por área. 
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Figura 58. Mapa Classe 2 GIE. 1 área delimitada: 1– Org(RJ). O círculo representa 

uma área delimitada; número fora do parêntese representa o número da área de 

endemismo; número dentro do parêntese representa quantas espécies endêmicas por 

área. 
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Figura 59. Mapa Classe 3 GIE. 2 áreas delimitadas: 1– BA/ 2 – juntou ES/ MG/ 

Org(RJ)/ SP/ PoA. Círculos representam uma área delimitada; número fora do 

parêntese representa o número da área de endemismo; número dentro do parêntese 

representa quantas espécies endêmicas por área. 
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Figura 60. Mapa Classe 4 GIE. 1 área delimitada: 1– juntou DF/ MG/ ES/ Org(RJ)/ 

SP. Círculo representa uma área delimitada; número fora do parêntese representa o 

número da área de endemismo; número dentro do parêntese representa quantas 

espécies endêmicas por área. 
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Figura 61. Mapa Classe 5 GIE. 2 áreas delimitadas: 1– juntou DF– PI/ 2 – juntou ES/ 

MG/  Org(RJ)/ SP/ SC/ RSint/ PoA. Círculos representam uma área delimitada; 

número fora do parêntese representa o número da área de endemismo; número dentro 

do parêntese representa quantas espécies endêmicas por área. 
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Figura 62. Mapa Classe 6 GIE. 1 área delimitada 1– juntou as áreas delimitadas nas 

classes anteriores numa área só. Número fora do parêntese representa o número da 

área de endemismo; número dentro do parêntese representa quantas espécies 

endêmicas na área. 
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Figura 63. Mapa do consenso das classes 1–5 GIE. 12 áreas delimitadas: 1–2–3–4–5 

(círculos amarelos): representam as áreas anteriormente delimitadas nas classes 1 e 2 

(BA/SEsp(MG)/Org(RJ)/SP/PoA); 6–7–8–9 (círculos vermelhos): representam as 

áreas anteriormente delimitadas nas classe 3 (BA/ MG/ SP/ RSint/ PoA); 10 (círculo 

verde): representa a área anteriormente delimitada na classe 4 (grande área DF); 11– 

12 (círculos azuis): representam a área 1 delimitada na classe 5 (grande área PI).  
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4.2. Delimitações dos Centros de Congruência (CCs)/ Máxima Região Endêmica 

(MREs) das AoEs finais/ Tabela de nível de endemicidade das espécies  (3º e 4º 

passos do protoloco) 

 

 Um mapa por AoE delimitada foi elaborado para melhor visualização dos 

centros de congruências e das máximas regiões endêmicas (Figuras 64–75). Um mapa 

com os limites dos 12 centros de congruência foi montado para visualização das áreas 

de endemismo (Figura. 76). Uma tabela foi feita com o nível de endemicidade de cada 

espécie, ou seja, se delimitou um centro de congruência, se delimitou máxima região 

endêmica ou se foi considerada amplilocada (presente em mais de um centro de 

congruência). 

 

 

  

AoE PERNAMBUCO (PE) (Figura 64): localizada na Província geológica 

Borborema, o CC–PE abrange uma faixa no litoral nordestino que vai desde o Rio 

Grande do Norte até o norte de Alagoas. Na região norte deste centro de congruência 

predomina caatinga e mais ao sul, no principal ponto de congruência, predomina área 

de Mata Atlântica, com ambiente mais úmido. No principal ponto de congruência, ao 

sul do CC–PE, está localizada a Estação Ecológica de Murici, no município de Murici, 

onde ocorrem as 5 espécies que delimitam a área. A MRE–PE é uma faixa que se 

estende de Fortaleza no Ceará, passando pelas regiões centrais dos estados da Paraíba, 

Pernambuco, Sergipe, Alagoas, até o norte da Bahia na região de Salvador. Espécies 

AoE PE: Actinopus ipioca, Dolichothele sp.n.3, Iridopelma hirsutum, Kochiana 

brunnipes, Pachistopelma rufonigrum.  
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Figura 64. Mapa AoE PE. Em preto a delimitação do centro de congruência (CC–PE). 

Em amarelo pontilhado a delimitação da máxima região endêmica (MRE–PE).  

 

AoE Piauí (PI) (Figura 65): localizada na Província geológica São Francisco, o CC–

PI é localizado na região sul do estado, na região do Parque Nacional da Serra das 

Confusões, onde o ponto principal de congruência das três espécies que delimitam a 

área fica na região do município de Caracol. Esta AoE encontra–se numa área de 
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transição de caatinga e cerrado, com maior influência de vegetação da caatinga, e 

clima semi-árido. A MRE–PI abrange áreas do TO até o norte do PI estendendo–se até 

Paulo Afonso, região norte da Bahia. Espécies AoE PI: Actinopus dioi, Actinopus 

urucui, Actinopus castelo.  

 

   

 

Figura 65. Mapa AoE PI. Em preto a delimitação do centro de congruência (CC–PI). 

Em amarelo pontilhado a delimitação da máxima região endêmica (MRE–PI).  

 

AoE Distrito Federal (DF) (Figura 66): localizada na Província geológica Tocantins, 

o CC–DF estende–se por uma faixa do nordeste ao sudeste de Goiás, com três 
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principais pontos de congruência entre as espécies: um a nordeste alcançando as 

regiões da Serra da Mesa e Alto Paraíso de Goiás; um mais central englobando região 

em Brasília, maior área de congruência entre as espécies; e um a sudeste de Goiás, da 

região do Parque Estadual das Caldas Novas até Catalão. Esta área está inteira em 

região de cerrado, com clima predominante tropical de altitude, com verões úmidos e 

invernos mais secos. A MRE–DF vai do sul do TO, passando por quase todo o estado 

de Goiás, até uma faixa entre a divisa de Mato Grosso e do Mato Grosso do Sul. 

Espécies AoE DF: Actinopus candango, Actinopus mesa, Catanduba simoni, 

Dolichothele mottai, Fufius candango, Fufius funebris, Longistylus ygapema, 

Neocteniza sp.n.2, Plesiopelma simoni. 
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Figura 66. Mapa AoE DF. Em preto a delimitação do centro de congruência (CC–DF). 

Em amarelo pontilhado a delimitação da máxima região endêmica (MRE–DF).  

 

AoE Bahia (BA) (Figura 67): localizada na planície litorânea ao sul da Bahia, o CC–

BA possui dois agrupamentos na faixa litorânea, nas regiões de Uruça e Reserva 

Biológica do Una. O CC–BA está localizado em região de Mata Atlântica, com clima 

predominantemente litorâneo úmido. A MRE–BA estende–se de uma área mais 

central do estado da Bahia, com clima mais semi-árido, seguindo por uma faixa até o 

sul de Sergipe. Espécies AoE BA: Catanduba flavorhita, Cosmopelma decoratum, 

Tmesiphantes amadoi, Tmesiphantes bethaniae, Tmesiphantes caymmii, Tmesiphantes 

nubilus, Tmesiphantes ipiau, Ybyrapora diversipes. 
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Figura 67. Mapa AoE BA. Em preto a delimitação do centro de congruência (CC–

BA). Em amarelo pontilhado a delimitação da máxima região endêmica (MRE–BA). 

 

AoE Minas Gerais (MG) (Figura 68): localizada na Província geológica São 

Francisco, o CC–MG localiza–se ao centro–sul do estado de Minas Gerais, 

abrangendo regiões como Caeté, Nova Lima, Rio Acima, Itabirito, Ouro Preto e Santa 

Bárbara, formando um círculo em torno do Parque Nacional da Serra do Gandarela. O 

CC–MG está em área de Mata Atlântica, próxima a áreas de influência de transição 

para o cerrado, com clima predominantemente tropical de altitude (verões úmidos e 

invernos mais secos). A MRE–MG vai de Igarapé até Conceição Mato Dentro, 

seguindo até uma região próxima a Caratinga. Espécies AoE MG: Actinopus bocaina, 

Tonton emboaba, Tonton itabirito (troglóbia), Tonton matodentro (troglóbia), Tonton 

queca (troglóbia), Tonton sapalo, Vitalius nondescriptus. As espécies troglóbias foram 

coletadas em cavernas. 
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Figura 68. Mapa AoE MG. Em preto a delimitação do centro de congruência (CC–

MG). Em amarelo pontilhado a delimitação da máxima região endêmica (MRE–MG). 

O CC–SEsp(MG) foi colocado no mesmo mapa para visualizar que não há 

sobreposição com o centro de congruência de MG.  

 

AoE SEsp(MG) (Figura. 69): Acima da AoE de MG, também localizada na 

Província geológica São Francisco, e sem sobreposição dos centros de congruência, o 

CC–SEsp(MG) localiza–se na Serra do Espinhaço, na região do município de 

Diamantina, próximo a região do Parque Estadual do Rio Preto. É uma região de 

transição entre Cerrado e Mata Atlântica, fitofisionomia denominada Campo Rupestre, 

com clima predominante seco e quente. A área de MRE-SEsp(MG) extende-se até a 
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região de Leme do Prado, em Acauã. Espécies AoE SEsp(MG): Dolichothele 

diamantinensis, Tmesiphantes perp, Tmesiphantes riopretano, Trechona diamantina. 

 

 

Figura 69. Mapa AoE SEsp(MG). Em preto a delimitação do centro de congruência 

(CC–EspMG). Em amarelo pontilhado a delimitação da máxima região endêmica 

(MRE–EspMG).  

 

 

AoE Espírito Santo (ES) (Figura. 70): localizada na Província geológica 

Mantiqueira, o CC–ES está entre a Reserva Biológica de Sooretama, ao norte, e a 

região de Santa Tereza, ao sul, em região de Mata Atlântica, com clima predominante 

quente e úmido (litorâneo). A MRE–ES estende–se ao norte do estado, até a região da 
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Reserva Biológica Córrego do Veado, em Pinheiros. Espécies AoE ES: Plesioplema 

sp. n. 3 e Typhochlaena amma. 

 

 

 

Figura 70. Mapa AoE ES. Em preto a delimitação do centro de congruência (CC–ES). 

Em amarelo pontilhado a delimitação da máxima região endêmica (MRE–ES). 
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AoE Orgãos(RJ) (Org(RJ) (Figura. 71): localizada na Província geológica 

Mantiqueira, o CC–Org(RJ) localiza–se entre a Serra dos Órgãos e a Floresta da 

Tijuca, englobando a Baía de Guanabara. Esta área está em região de Mata Atlântica, 

com clima superúmido, mais seco no inverno. A MRE–OrgRJ, à oeste do centro de 

congruência, estende–se do Parque Nacional da Serra da Bocaina na região de Rio 

Claro até a restinga de Marambaia, e à leste do centro de congruência, a MRE-Org(RJ) 

estende–se da Serra dos Órgãos até a região sul do Parque Estadual do Desengano. 

Espécies AoE Org(RJ): Actinopus anselmoi, Actinopus princeps, Catumiri 

petropolium, Idiops germani, Neodiplothele fluminensis, Pycnothele perdita, Rachias 

díspar, Rachias sp. n. 1. 
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Figura 71. Mapa AoE Org(RJ). Em preto a delimitação do centro de congruência 

(CC–OrRJ). Em amarelo pontilhado a delimitação da máxima região endêmica 

(MRE–OrRJ). 
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AoE São Paulo (SMSP) (Figura. 72): devido a grande quantidade de coletas nessa 

região, a AoE SMSP tem maior número de espécies das AoEs aqui delimitadas, está 

localizada no Planalto Atlântico, na porção entre a Serra da Mantiqueira e Serra do 

Mar no Planalto Paulistano. O CC–SMSP abrange desde áreas do Parque Estadual da 

Serra do Mar, regiões de floresta da capital do estado como Parque Estadual da Serra 

da Cantareira e Parque Estadual do Pico do Jaraguá, e regiões do interior como 

Itapecerica da Serra, Cotia (Reserva Florestal do Morro Grande), e Mairinque. Esse 

centro de congruência situa-se em região de Mata Atlântica, com clima tropical de 

altitude, úmido no verão e seco no inverno. A MRE da AoE SMSP engloba regiões de 

floresta da capital como Serra da Cantareira, Parque Estadual do Jaraguá, Cidade 

Universtiária da Universidade de São Paulo – USP e  Instituto Butantan. No interior, 

com áreas de transição de Mata Atlântica e Cerrado, engloba desde o nordeste do 

estado, na região de Franca na divisa com sul de Minas Gerais, todo centro–leste, até a 

região de Buri, estendendo até as regiões entre Pedro Gomes e Miranda no Mato 

Grosso do Sul, e mais ao sul, abrangendo também quase todo estado do Paraná. Outra 

área da MRE abarca desde Paranapiacaba, alcançando uma faixa litorânea, da região 

de Ubatuba, Ilha Bela em São Sebastião, região leste do Parque Estadual Restinga de 

Bertioga, estendendo–se até o Parque Estadual Tirístico do Alto do Ribeira, na região 

de Iporanga. Espécies AoE SPint: Actinopus fractus, Actinopus mairiquensis, Fufius 

lucasae, Homoeomma elegans, Nhandu carapoensis, Plesiopelma sp.n.1, Plesiopelma 

sp.n.5, Plesiopelma insulare, Trechona cotia, Trechona rufa, Neostothis gigas, 

Pycnothele rubra, Pycnothele singulares, Rachias brachythelus, Rachias fulvimanus, 

Rachias intermedius, Rachias piracicabensis, Rachias sp.n.4, Rachias sp.n.5, Rachias 

sp.n.6, Vitalius lucasae, Vitalius paranaensis, Vitalius buecheri. 
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Figura 72. Mapa AoE SPint. Em preto a delimitação do centro de congruência (CC–

SPint). Em amarelo pontilhado a delimitação da máxima região endêmica (MRE–

SPint).  
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AoE Santa Catarina (SC) (Figura. 73): localizada na Província geológica 

Mantiqueira, o CC–SC é uma faixa que compreende dois agrupamentos de 

congruência de espécies, um mais ao norte na região de Blumenau, na região do 

Parque Nacional da Serra do Itajaí, e o outro mais ao sul em de Florianópolis, na 

região do Parque Municipal da Lagoinha Leste. Essa área localiza–se em zona de Mata 

Atlântica, com clima mesotérmico úmido. A MRE–SC estende–se até a região do 

Balneário Camburiú no litoral do estado. Espécies AoE SC: Actinopus trinotatus, 

Stenoterommata gugai, Stenoterommata leticiae, Stenoterommata pavesii, 

Stenoterommata pescador, Trechona minuana. 
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Figura 73. Mapa AoE SC. Em preto a delimitação do centro de congruência (CC– 

SC). Em amarelo pontilhado a delimitação da máxima região endêmica (MRE– SC).  

 

 

 

AoE Rio Grande do Sul litoral (PoA) (Figura. 74): localizada na divisa das 

Províncias geológica Mantiqueira e Paraná, o CC–PoA localiza–se na região ao norte 

da Lagoa dos Patos, abrangendo uma área de Caxias do Sul, mais ao norte do estado, 

passando por Cambará do Sul, Taquaral até Porto Alegre. Englobam partes de Áreas 

de Proteção Ambiental como FEPAM – Fundação Estadual de Proteção Ambiental e 

Área de Proteção Ambiental do Caraá – Nascente do Rio dos Sinos. Encontra–se em 

zona de transição de Mata Atlântica e Pampa, sendo a parte alta formada por Campos 

com florestas de altitude (Campos Sulinos), com maior predominância de Mata 

Atlântica. O clima predominante é o mesotérmico úmido. A MRE–PoA contorna o 

centro de congruência, desde o sul da Lagoa dos Patos, na região de Pelotas, passando 

por Caçapava até o norte do estado, na região de Tapejara. Estendende–se até a região 

da Ilha Moleques do Sul, na ponta sul de Florianópolis em Santa Catarina, área 

pertencente ao Parque Estadual da Serra do Tabuleiro. Espécies AoE PoA: 

Pterinopelma vitiosum, Pycnothele auronitens, Pycnothele gauderio, Stenoterommata 

arnolisei, Stenoterommata curiy, Stenoterommata grimpa. 
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Figura 74. Mapa AoE PoA . Em preto a delimitação do centro de congruência (CC– 

PoA). Em amarelo pontilhado a delimitação da máxima região endêmica (MRE– 

PoA).  
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AoE Rio Grande do Sul interior (int) (Figura. 75): localizada na Província 

geológica Paraná, o CC–RSint encontra–se numa faixa extensa do lado oeste do 

estado, na região de Esperança do Sul até a regiao da Área de Proteção Ambiental de 

Ibirapuitã. Esta área encontra–se em área de transição de Mata Atlântica e Pampa, e 

clima temperado com estações bem definidas. A MRE à oeste do centro de 

congruência estende–se até a região de Uruguaiana, e à leste estende–se até a região de 

Caxias so Sul. Espécies AoE RSint: Eupalaestrus weijenberghi e Vitalius roseus. 

                                                                    

 

Figura 75. Mapa AoE RSint. Em preto a delimitação do centro de congruência (CC– 

RSint). Em amarelo pontilhado a delimitação da máxima região endêmica (MRE– 

RSint).  
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Figura 76. Mapa dos centros de congruência (CCs) das 12 áreas de endemismo (AoEs) 

delimitadas por espécies de aranhas Mygalomorphae de Mata Atlântica e 

fitofisionomias adjacentes, obtidas através da combinação e interpretação dos 

resultados da aplicação do Protocolo de Delimitação de Áreas de Endemismo (DaSilva 

et al., 2015). 
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Tabela 4. Tabela de classificação das 151 espécies por nível de endemicidade (CCs/ 

MREs) e a qual área pertence; número de ocorrência por espécie; metodologia de 

origem de cada espécie. ( – ) amplilocadas sem origem de metodologia. (*) espécies 

que foram listadas nas metodologias mas se localizaram fora dos centros de 

congruência (CC), não podendo delimitar área de endemismo. 

 

FAMÍLIA  ESPÉCIE     AoEs       nº ptos MÉTODOS 

ACTINOPODIDAE 

1 gen 25 spps 
 

Actinopus 

tarsalis 

ampliloca

da – PI/ 

SMSP 

PI/ SP 6 – 

 Actinopus 

castelo 

MRE–PI PI 4 NDM 3° 

 Actinopus 

mairiquensis 

CC-

SMSP 

SP 2 NDM 0.5º 1º 

2º 3º 

 Actinopus 

fractus 

MRE–

SMSP 

SP 4 NDM 2° 3° 

 Actinopus 

hirsutus 

* fora do 

CC–

RSint 

RSint 2 NDM 2° 3° 

 Actinopus 

pampulha 

ampliloca

da – MG/ 

SMSP 

MG/ SP 28 – 

 Actinopus 

candango 

MRE–DF DF 4 PAE 0.5° 1° 

3°/ 

NDM 2° 3° 

 Actinopus 

paraitinga 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

MG/ 

Org(RJ) 

SP/ MG/ 

Org(RJ) 

6 – 

 Actinopus 

rufipes 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

MG/ BA 

SP/ MG/ 

BA 

8 – 

 Actinopus 

itapitocai 

ampliloca

da – ES/ 

SMSP/ 

PoA 

ES/ SP/ 

PoA 

12 – 

 Actinopus 

mesa 

MRE–DF DF 2 NDM 3° 
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 Actinopus 

dubiomaculatu

s 

ampliloca

da – DF/ 

SMSP/ 

RSint 

DF/ SP/ 

RSint 

34 – 

 Actinopus 

pusillus 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

MG 

SP/ MG 3 – 

 Actinopus 

bocaina 

MRE–

MG 

MG 6 PAE 3°/ NDM 

1° 2° 3° 

 Actinopus dioi MRE–PI PI 5 PAE 

0.5°/NDM 3° 

 Actinopus tutu ampliloca

da – MG/ 

ES/ DF/ 

SMSP 

MG/ ES/ 

DF/ SP 

16 – 

 Actinopus 

azaghal 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

PoA 

SP/ PoA 4 – 

 Actinopus 

itacolomi 

ampliloca

da – MG/ 

SEsp/ BA 

MG/ 

Espinhaç

o/ BA 

5 – 

 Actinopus 

parafundulus 

* fora do 

CC–DF 

DF 2 NDM 3° 

 Actinopus 

urucui 

MRE–PI PI 5 PAE 0.5°/ 

NDM 3° 

 

 Actinopus 

reznori 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

BA 

SP/ BA 4 – 

 Actinopus 

anselmoi 

MRE–

Org(RJ) 

Org(RJ) 2 PAE 1° 2° 3°/ 

NDM 1°/ GIE 

cl1 

 Actinopus 

princeps 

MRE–

Org(RJ) 

Org(RJ) 6 NDM 1° 2° 3° 

/ GIE cl3 

 Actinopus 

trinotatus 

CC–SC SC 2 PAE 0.5° 2°/ 

NDM 0.5° 1° 

2° 3° 

 Actinopus 

crassipes 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

RSint/  

PoA 

SP/ 

RSint/  

PoA 

13 – 

 Actinopus 

ipioca 

MRE–PE PE 2 PAE 3° 
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BARYCHELIDAE 

2 gen 5 spps 

Cosmopelma 

decoratum 

CC–BA BA 2 PAE 0.5° 1° 

2°/NDM 0.5° 

1° 3° 

 Neodiplothele 

aureus 

ampliloca

da – MG/ 

BA 

MG/ BA 7 – 

 Neodiplothele 

fluminensis 

MRE–

Org(RJ) 

Org(RJ) 5 NDM 3° 

 Neodiplothele 

irregularis 

ampliloca

da – PI/ 

PE/ BA 

PI/ PE/ 

BA 

30 – 

 Neodiplothele 

martinsii 

ampliloca

da – 

MG/ES/B

A 

MG/ ES/ 

BA 

9 – 

CYRTHAUCHENID

AE 

1 gen 4 spps 

Fufius funebris MRE–DF DF 4 NDM 2°3°/ 

GIE cl4 

 Fufius lucasae CC–

SMSP 

SP 4 PAE 2° 

 Fufius 

candango 

CC–DF DF 4 PAE 0.5° 1° 3° 

 Fufius 

minusculus  

* fora do 

CC–PI 

PI 3 NDM 3° 

DIPLURIDAE 

1 gen 5 spps 

Trechona 

diamantina 

CC–

SEsp(MG

) 

SEsp(M

G) 

5 PAE 0.5° 1° 2° 

3°/ GIE cl1 

 Trechona rufa MRE–

SMSP 

SP 43 NDM 2° 3° 

 Trechona 

venosa 

ampliloca

da – ES/ 

Org(RJ) 

ES/ 

Org(RJ) 

18 – 

 Trechona 

uniformis 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

MG 

SP/ MG 6 – 

 Trechona 

minuana 

CC–SC SC 3 PAE 0.5° 2° 

3°/ NDM 0.5° 

1° 2° 3° 

 Trechona cotia CC-

SMSP 

SP 2 NDM 0.5º 1º 

2º 3º 

IDIOPIDAE 

2 gen  6 spps 

Idiops fuscus ampliloca

da – PE/ 

PI/ BA 

PE/ PI/ 

BA 

7 – 

 Idiops camelus  ampliloca

da – 

SMSP e 

lit/ ES/ 

SP e lit/ 

ES/ 

Org(RJ) 

28 – 
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Org(RJ) 

 Idiops 

germaini 

CC–

Org(RJ) 

Org(RJ) 3 PAE 0.5° 1° 2° 

3°/ GIE cl1 

 Idiops 

pirassunungue

nsis 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

MG/ 

MREs: PI 

e BA 

SP/ MG/ 

MREs: 

PI e BA 

15 – 

 

 

 Idiops 

rastratus 

ampliloca

da – 

Org(RJ)/ 

BA 

Org(RJ)/ 

BA 

2 – 

 Neocteniza 

sp.n.2 

CC–DF DF 2 PAE2°/NDM 

2° 3°/GIE cl4 

 

MICROSTIGMATI

DAE 

1 gen 6 spps 

Tonton 

itabirito 

CC–MG MG 10 PAE 1° 3°/ 

NDM 1° 2° 

 Tonton queca MRE–

MG 

MG 20 NDM 2° 3° 

 Tonton 

matodentro 

MRE–

MG 

MG 91 PAE 3°/ NDM 

1° 2° 

 Tonton sapalo CC–MG MG 2 PAE 0.5° 1° 3° 

 Tonton ipiau MRE–

BA 

BA 7 NDM 2° 3° 

 Tonton 

emboaba 

CC–MG MG 23 PAE 0.5° 1° 

3°/NDM 1° 2° 

3° 

NEMESIIDAE 

6 gen 28 spps 

Longistylus 

ygapema 

MRE–DF DF 5 NDM 3° 

 Neostothis 

gigas 

MRE–

SMSP 

SP 16 PAE 2° 3°/ 

NDM 1° 2° 3° 

 Prorachias 

bristowei 

ampliloca

da – MG/ 

SMSP 

MG/ SP 30 – 

 Pycnothele 

perdita 

MRE–

Org(RJ) 

Org(RJ) 6 PAE 1° 2° 3° / 

NDM 1° 

 Pycnothele 

gauderio  

MRE–

PoA 

PoA 3 PAE 2°/ NMD 

1° 2° 3°/ GIE 

cl3 

 Pycnothele 

rubra  

MRE–

SMSP 

SP 20 PAE 3°/ NDM 

1° 2° 3° 

 Pycnothele 

singularis 

MRE–

SMSP 

SP 4 PAE 2°/ NDM 

1° 2° 

 Pycnothele 

auronitens 

MRE–

PoA 

PoA 5 NDM 1° 2° 3°/ 

GIE cl3 
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 Rachias 

brachythelus 

MRE–

SMSP 

SP 9 PAE 2°/ NDM 

1° 2° 3°/ GIE 

cl3 

 Rachias sp. n. 

6 

MRE–

SMSP 

SP 2 PAE 3° 

 Rachias 

conspersus 

ampliloca

da – 

Org(RJ)/ 

ES 

Org(RJ)/ 

ES 

15 – 

 Rachias dispar MRE–

Org(RJ) 

Org(RJ) 7 PAE 1° 2° 3°/ 

NDM 1° 2° 3°/ 

GIE cl2 

 Rachias 

fulvimanus 

MRE–

SMSP 

SP 33 NDM 2°3° 

 Rachias 

piracicabensis 

MRE–

SMSP 

SP 21 NDM 2° 3°/ 

GIE cl4 

 Rachias sp. n. 

5  

MRE–

SMSP 

SP 21 NDM 2° 3° 

 Rachias  

intermedius 

MRE–

SMSP 

SP 60 NDM 2° 3° 

 Rachias sp. n. 

4  

MRE–

SMSP 

SP 5 PAE 3°/ NDM 

1° 2° 

 Rachias sp. n. 

3 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

Org(RJ) 

SP/ 

Org(RJ) 

3 – 

 Rachias sp. n. 

1  

MRE–

Org(RJ) 

Org(RJ) 7 PAE 1° 2° 3°/ 

NDM 1° 2° 

3°/GIEcl2 

 Steroterommat

a palmar 

ampliloca

da – SC/ 

RSint/ 

PoA 

SC/ 

RSint/ 

PoA 

28 – 

 Stenoterommat

a arnolisei 

CC–PoA PoA 2 PAE 0.5° 1° 2° 

3°/GIE cl1 

 Stenoterommat

a grimpa 

CC–PoA PoA 2 PAE 0.5° 1° 2° 

3°/ GIE cl1 

 Stenoterommat

a curiy 

CC–PoA PoA 2 PAE 0.5° 1° 2° 

3°/ GIE cl1 

 Stenoterommat

a pavesii 

MRE–SC SC 8 PAE 0.5° 1° 2° 

3°/NDM 0.5° 

1° 2° 3° 

 Stenoterommat

a gugai 

CC–SC SC 3 PAE 0.5° 1° 

 Stenoterommat

a leticiae  

CC–SC SC 3 PAE 0.5° 1° 

3°/ NDM 0.5° 

1° 2° 3° 
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Stenoterommat

a pescador 

 

CC–SC 

 

SC 

 

2 

 

PAE 0.5° 1° 

THERAPHOSIDAE 

21 gen 71 spps 

Acanthoscurri

a gomesiana 

ampliloca

da – 

MG/SMS

P 

MG/ SP 16

5 

– 

 Acanthoscurri

a paulensis 

ampliloca

da – MG/ 

DF/ ES/ 

SMSP/ 

PoA 

MG/ 

DF/ ES/ 

SP/ PoA 

88 – 

 Acanthoscurri

a natalensis 

ampliloca

da – PI/ 

BA/ MG/ 

PE 

PI/ BA/ 

MG/ PE 

56 – 

 Avicularia 

taunayi 

ampliloca

da – MG/ 

DF/ BA/ 

SMSP 

MG/ 

DF/ BA/ 

SP 

25 – 

 Bumba humile ampliloca

da – DF/ 

SMSP 

DF/ SP 8 – 

 Catanduba 

simoni  

MRE–DF DF 8 NDM 3° 

 

 Catanduba 

flavohirta  

MRE–

BA 

BA 5 NDM 2° 

 Catumiri 

petropolium 

CC–

Org(RJ) 

Org(RJ) 4 PAE 0.5° 2° 

3°/ NDM 1° 2° 

3°/ GIE cl1 

 Dolichothele 

exilis 

ampliloca

da – PE/ 

PI/ BA 

 PE/ PI/ 

BA 

39 – 

 Dolichothele 

dominguense 

* fora do 

CC–DF 

DF 6 NDM 3° 

 Dolichothele 

rufoniger 

ampliloca

da – PE/ 

PI/ BA 

 PE/ PI/ 

BA 

14 – 

 Dolichothele 

diamantinensis 

CC–

SEsp(MG

) 

SEsp(M

G) 

5 PAE 0.5° 1° 2° 

3° 

 Dolichothele 

mineirum 

ampliloca

da – MG/ 

BA 

MG/ BA 12 – 

 Dolichothele 

mottai  

MRE–DF DF 11 NDM 2° 3° 

 Dolichothele 

sp. n. 3 

MRE–PE PE 3 NDM 2° 3° 
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 Dolichothele 

sp. n. 4 

ampliloca

da – MG/ 

ES 

MG/ ES 5 – 

 Eupalaestrus 

campestratus 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

PoA 

SP/ PoA 50 – 

 Eupalaestrus 

weijenberghi 

MRE–

RSint 

RSint 7 PAE 0.5° 3°/ 

NDM 2° 3° 

 Eupalaestrus 

spinosissimus 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

Org(RJ) 

SP/ 

Org(RJ) 

8 – 

 Guyruita 

atlantica 

ampliloca

da – PE/ 

BA/ ES 

PE/BA/ 

ES 

13 – 

 Homoeomma 

familiare  

ampliloca

da – 

SMSP/ 

Org(RJ) 

SP/ 

Org(RJ) 

14 – 

 Homoeomma 

montanum 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

Org(RJ) 

SP/ 

Org(RJ) 

34 – 

 Homoeommma 

brasilianum 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

Org(RJ) 

SP/ 

Org(RJ) 

11 – 

 Homoeomma 

elegans 

MRE–

SMSP 

SP 8 NDM 2° 3°/ 

GIE cl4 

 Homoeomma 

villosum 

ampliloca

da – SC/ 

PoA 

SC/ PoA 14 – 

 Iridopelma 

hirsutum  

MRE–PE PE 15 NDM 2° 3° 

 Iridopelma 

zorodes  

ampliloca

da – BA/ 

SMSP/ 

SE 

BA/ SP/ 

SE 

11 – 

 Iridopelma 

vanini 

* fora do 

CC–PI 

PI 6 NDM 3° 

 Iridopelma 

katiae 

* fora do 

CC–BA 

BA 6 PAE 3° 

 Kochiana 

brunnipes 

MRE–PE PE 3 NDM 2° 3° 

 Nhandu 

carapoensis 

MRE–

SMSP 

SP 28 NDM 2° 3° 
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 Pachistopelma 

rufonigrum 

MRE–PE PE 12 NDM 2° 3° 

 Pachistopelma 

bromelicola 

* fora do 

CC–BA 

BA 17 NDM 2° 3° 

 Plesiopelma 

insulare 

MRE–

SMSP 

SP 6 PAE 2° 3°/ 

NDM 1° 2° 3° 

 Plesiopelma 

minense 

ampliloca

da – MG/ 

Org(RJ) 

MG/ 

Org(RJ) 

11 – 

 Plesiopelma 

simoni 

MRE–DF DF 3 NDM 3° 

 Plesiopelma 

sp. n. 1 

MRE–

SMSP 

SP 14 NDM 1° 2° 3° 

 Plesiopelma 

sp. n. 3 

MRE–ES ES 9 PAE 3°/ NDM 

2°/ GIE cl3 

 Plesiopelma 

sp. n. 5 

MRE–

SMSP 

SP 3 NDM 1° 2° 

 Proshapalopus 

multicuspidatu

s 

ampliloca

da – PE/ 

BA/ MG 

PE/BA/ 

MG 

12 – 

 Proshapalopus 

anomalus 

ampliloca

da – MG/ 

ES/ 

Org(RJ) 

MG/ ES/ 

Org(RJ) 

11 – 

 Pterinopelma 

vitiosum 

MRE–

PoA 

PoA 5 NDM 2° 3°/ 

GIE cl3 

 Pterinopelma 

sazimai 

ampliloca

da – MG/ 

BA 

MG/ BA 12 – 

 Pterinopelma 

filipeleitei 

ampliloca

da – MG/ 

Espinhaç

o 

MG/ 

Espinhaç

o 

5 – 

 Sickius 

longibulbi 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

DF 

SP/ DF 12 – 

 Tmesiphantes 

amadoi 

CC–BA BA 5 PAE0.5º1º2º3º/ 

NDM0.5º1º3º/

GIE 

cl1 

 Tmesiphantes 

bethaniae 

CC–BA BA 2 PAE0.5º1º2º3º/ 

NDM0.5º1º3º/

GIE 

cl1 
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 Tmesiphantes 

buecherli  

ampliloca

da – 

SMSP/ 

Org(RJ) 

SP/ 

Org(RJ) 

2 – 

 Tmesiphantes 

caymmii 

MRE–

BA 

BA 3 NDM 2º 3º/ 

GIEcl3 

 Tmesiphantes 

nordestinus  

ampliloca

da – PE/ 

PI/ BA 

PE/ PI/ 

BA 

16 – 

 Tmesiphantes 

nubilus 

MRE–

BA 

BA 14 NDM 2º 3º 

 Tmesiphantes 

obesus  

ampliloca

da – 

SMSP/ 

Org(RJ) 

SP/ 

Org(RJ) 

22 – 

 Tmesiphantes 

riopretano 

CC–

SEsp(MG

) 

SEsp(M

G) 

2 PAE 

0.5º1º2º3º/ 

GIE cl1 

 Tmesiphantes 

perp 

MRE–

SEsp(MG

) 

SEsp(M

G) 

2 PAE 

0.5º1º2º3º/ 

GIE cl1 

 Typhochlaena 

seladonia 

* fora do 

CC–BA 

BA 3 NDM 2° 3°/ 

GIE cl3 

 Typhochlaena 

paschoali  

ampliloca

da – PE/ 

BA 

PE/ BA 5 – 

 Typhochlaena 

amma 

CC–ES ES 2 PAE 3°/ NDM 

2°/ GIE cl3 

 Typhochlaena 

costae  

* fora do 

CC–PI 

PI 3 NDM 3° 

 Vitalius 

sorocabae 

ampliloca

da –

SMSP/ 

MG 

SP/ MG 11

8 

– 

 Vitalius 

wacketi 

ampliloca

da – 

Org(RJ)/ 

SMSP 

Org(RJ)/ 

SP 

85 – 

 Vitalius 

longisternalis 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

SC 

SP/ SC 25 – 

 Vitalius dubius ampliloca

da – 

SMSP/ 

PoA/ 

Org(RJ)/ 

MG 

SP/ 

PoA/ 

Org(RJ)/ 

MG 

15

6 

– 
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 Vitalius 

vellutinus 

ampliloca

da – 

SMSP/ 

MG 

SP/ MG 86 – 

 Vitalius roseus MRE–

RSint 

RSint 26 PAE 3°/ NDM 

2° 3° 

 Vitalius 

paranaensis 

MRE–

SMSP 

SP 30 NDM 2° 3° 

 Vitalius 

buecheri 

MRE–

SMSP 

SP 38 – 

 Vitalius 

lucasae 

MRE–

SMSP 

SP 6 NDM 2° 3° 

 Vitalius 

nondescriptus 

CC–MG MG 7 PAE 3°/ NDM 

1° 2° 

 Ybyrapora 

sooretama 

ampliloca

da – BA/ 

Org(RJ)/ 

ES 

 BA/ 

Org(RJ)/ 

ES 

11 – 

 Ybyrapora 

diversipes 

MRE–

BA 

BA 5 PAE 3°/ NDM 

2° 3°/ GIE cl3 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



138 

 

 

 

5. Discussão 

 

5.1. Protocolo de delimitação de área de endemismo: uso de diferentes tamanhos 

de grades, metodologias e listagem de espécies 

 

Delimitação de área de endemismo, independente do organismo ou ambiente 

em questão, deve ser um trabalho feito cuidadosamente e com critérios de 

interpretação para que o resultado final seja algo completo, coerente e adequado ao 

propósito do estudo. Atualmente existem diversas metodologias para a busca de 

padrões de congruência de distribuição de espécies para delimitação de área de 

endemismo. As mais utilizadas são as metodologias baseadas em quadrículas de grade 

(Linder, 2001; Ippi & Flores, 2001; Morrone & Escalante, 2002; Szumik et al., 2002; 

Hausdorf & Hennig, 2003; Mast & Nyffeler, 2003; Szumik & Goloboff, 2004; Deo & 

DeSalle, 2006; DaSilva, 2011; DaSilva et al., 2015; Guedes et al., 2014). Outras 

metodologias surgem com o mesmo intuito, mas com outros parâmetros de análise, 

como a Interpolação de Kernel, que não utiliza célula de grade para as delimitações, 

mas sim interpolação dos centróides das distribuições das espécies (Oliveira et al., 

2015; Carvalho, 2017). 

 Um dos assuntos mais discutidos na maioria dos trabalhos diz respeito ao 

tamanho da célula de grade para as definições das áreas de endemismo. Tudo depende 

do que será proposto a ser analisado, qual grupo de estudo, em qual área de estudo, 

como por exemplo bacias ou biomas. Normalmente, células de grade menos 

detalhadas, ou seja, quadrículas de maiores graus resultam em maior número de AoEs 

encontradas pelos métodos do que com grades de células menores (mais detalhadas) 

(DaSilva et al., 2015). Por esta razão a utilização e comparação de diferentes tamanhos 

de grade são importantes porque produzem resultados (padrões de distribuição) mais 

confiáveis e completos, sem perder informações (Morrone & Escalante, 2002, Deo & 

DeSalle, 2006; DaSilva et al., 2015). Em quadrículas mais detalhadas, examinadas 

mais cuidadosamente, as áreas são mais restritas, possibilitando a visualização de 

elementos geográficos que podem ter influenciado na separação dessas áreas. 

Barreiras importantes entre áreas são encobertas por áreas de grande extensão em 

células menos detalhadas (Moline & Linder, 2006).  
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 Para minimizar os cenários problemáticos de delimitações de áreas de 

endemismo, o presente estudo segue um protocolo de delimitação de área de 

endemismo baseado em critérios combinados, explicados na metodologia. Desta 

forma, a obtenção das AoEs são com menor espaço natural, procurando buscar os mais 

coerentes limites das AoEs de uma forma precisa e completa (DaSilva et al., 2015). A 

primeira etapa do protocolo foi a aplicação dos diferentes métodos numéricos. Neste 

estudo, além de utilizar diferentes tamanhos de quadrículas de grade (diferentes 

graus), os dados foram executados em diferentes metodologias, com uso e sem uso de 

célula de grade no mapa, exibidas nos resultados. Além dos diferentes tamanhos de 

grade e diferentes metodologias, aplicados com diferentes listagem de espécies, como 

explicado na metodologia. Os resultados assumidos para a presente delimitação de 

áreas de endemismo são com as espécies da segunda lista L2 (Tab. 2) (com as 151 

espécies) que mostram melhores ajustes de dados, tanto das áreas de endemismo 

encontradas, quanto das espécies que as delimitam. A lista de espécies L1 encontraram 

áreas de endemismo em regiões que não são adjacentes a Mata Atlântica, ou seja, fora 

das áreas de estudo, e a L3 elaborada com espécies de ampla distribuição territorial, 

delimitaram as áreas somente com espécies amplilocadas, ou seja, presentes em mais 

de um centro de congruência. 

 Nos testes feitos com as diferentes listagens de espécies, foi observado que as 

áreas de endemismo em si não tiveram muitas alterações de posicionamento, 

ocorrendo praticamente nas mesmas regiões nos três casos de listagens. Em PAE 0.5º 

tanto a L2 quanto a L3 resultaram nas mesmas AoEs encontradas: PI, BA, DF, 

SEsp(MG), MG, Org(RJ), SC e PoA e RSint. Com a L1 três áreas a mais foram 

encontradas em PAE 0.5º: uma na divisa de TO e MT, um pouco abaixo do limite 

PA/MT, uma no centro do MT e outra no sudoeste de GO. Ambas AoEs a mais são 

delimitadas por espécies que também ocorrem em outros centros de congruênica, tanto 

no PI, quanto no DF, por isso não foram consideradas áreas novas. Em PAE 1º as três 

listagens de espécies encontraram as mesmas áreas BA, DF, SEsp(MG), Org(RJ), SC e 

PoA, apresentando apenas duas divergências. A primeira é que em PAE 1º com L1 

surgiu RN, que não foi considerada nova área por ser parte norte do CC–PE. E a 

segunda divergência é que somente com L1 e L3 foi encontrado SP. Com L2 SP foi 

emergir somente com grade de 2º. Em PAE 2º algumas áreas menores começam a se 
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juntar numa área maior (SP/ SEsp(MG)+MG). Utilizando a grade de 2º, ambas 

listagens de espécies revelaram as mesmas áreas (BA, SEsp(MG)+MG, Org(RJ), SP, 

SC e RS). Com a L1, além das AoEs citadas anteriormente, aparece a mais AoE ES, e 

também as mesmas áreas que ja apareceram em PAE 0.5 (divisa de TO e MT) e em 

PAE 1º (RN). Em PAE 3º e PAE 5º, independente da lista de espécies, são grades 

menos detalhadas e as quadrículas se juntam em áreas maiores, sobrepondo áreas 

menores já delimitadas anteriormente com as quadrículas mais detalhadas. Portanto, os 

resultados com a grade de 3º foi utilizado para conferir as espécies, verificando se são 

as mesmas que delimitaram as AoEs de 0.5, 1º e 2º, e os resultados de 5º juntaram 

áreas mais extensas ainda que em 3º, sendo considerada no estudo como não aplicável 

para delimitaçao das AoEs finais. 

 A metodologia NDM corroborou com todas as áreas delimitadas pela 

metologia PAE. O NDM 0.5º encontrou as AoEs do BA, SP e SC, com ambas as listas 

de espécies, e somente com L1, no NDM 0.5º, surgiu Org(RJ). Em NDM 1º as três 

listagens de espécies encontram as mesmas áreas SP, PoA, MG, SP+Org(RJ), Org(RJ) 

e BA. A AoE de SC só surgiu com L2 e L3, não sendo encontrada com a L1. Como no 

NDM as análises são flexibilizadas por utilizar uma pontuação de espécies para 

delimitar as áreas, usando a grade de 2º, áreas menores já começam a se juntar em 

áreas maiores, e com muito mais frequência do que em PAE. Em PAE 2º as áreas 

diferentes que se juntaram foram SP+Org(RJ) e SEsp(MG)+MG. Já em NDM 2º, ou a 

mesma área surge agrupada com mais quadrículas aumentando seu tamanho em 

relação aos graus menores (exemplo AE2 da figura 27, SP maior), ou juntam duas ou 

mais áreas diferentes numa área só (exemplo AE11 e AE13 da figura 29, junta 

SP+MG+Org(RJ) numa área só. No NDM é comum encontrar conjuntos (sets) que 

incluem duas ou mais áreas de endemismo abrangendo uma grande área (Moline & 

Linder, 2006; Casagranda et al., 2012; Aagesen et al., 2013; DaSilva et al., 2015), o 

que dificulta a visualização das possíveis barreiras que as separam. As AoEs aplicando 

grade de 3º, como em PAE, foram usadas para conferência das espécies. A aplicação 

da grade de 5º considerada não aplicável, por abranger áreas muito extensas, que 

sobrepuseram as áreas encontradas com graus menores, mais restritas. Como segundo 

passo do protocolo os mapas de consenso são analisados. Quando o consenso (strict) 

de 5% de similaridade das espécies é aplicado, algumas áreas de endemismo dos sets 
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do NDM se juntam para que facilite a visualização das mesmas (Figuras 22, 26, 35, 

44, 53). Quanto menor a célula, melhor a visualização das áreas mais restritas, e 

quanto maior a célula, mais as áreas se juntam dificultando uma análise mais objetiva 

de cada uma delas. Em alguns casos, essas informações das células mais detalhadas 

são essenciais para a definição da AoE final. Por exemplo, a AoE de São Paulo 

(SMSP), área com maior número de espécies endêmicas. Os dados das células mais 

restritas (0.5º) foram fundamentais para definir a delimitação dessa área. Várias 

espécies endêmicas dessa área, nesse tamanho de célula não deram score porque a 

célula é pequena, e quando aumenta para a célula de 1º, surgiu a área de endemismo 

de São Paulo delimitada por mais espécies, mas quando aplicado o consenso, juntou 

com a área do Rio de Janeiro, na região da Serra dos Órgãos. Isso pode ter acontecido 

porque algumas espécies tem uma distribuição um pouco maior, se aproximando das 

espécies do Rio de Janeiro que tem distribução próxima ao litoral norte de São Paulo, 

unindo essas áreas no consenso e não as duas áreas separadas. Uma alternativa foi 

aplicar, neste caso, uma grade intermediária de 0.7º, para uma análise mais coerente, 

mais objetiva. As espécies dos sets das AoEs de São Paulo de 0.7, foram as mesmas 

que delimitaram os sets das AoEs de 1º. A diferença foi o resultado do consenso, como 

já citado, com 1º juntou as áreas de São Paulo e Rio de Janeiro (Figura 26, 77A), e 

com 0.7º a AoE de São Paulo ficou separada (Figura 77B). Esse processo auxiliou a 

decisão final das espécies que iriam delimitar essa área de endemismo, baseado nas 

células mais restritas, seguindo as instruções do protocolo. As demais espécies 

delimitaram, então, a máxima região endêmica da AoE SMSP.  
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Figura 77. Mapas de consenso de 5% de similaridade das espécies da AoE SMSP 

mostrando a diferença de resultado de acordo com aplicação de diferentes graus de 

células: A.) célula de 1º, juntou AoE SMSP e Org (RJ); B) célula de 0.7º, AoE SMSP 

saiu separada da AoE Org(RJ). 
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A metodologia dos Elementos Bióticos (BEA), como explicado na 

metodologia, foi utilizada somente para verificar se as regionalizações agrupavam as 

mesmas espécies, como nas áreas de endemismo em PAE e NDM. Mas no teste de 

significância aplicado o resultado foi não significativo, e a metodologia não foi 

utilizada nem nas interpretações das AoEs finais, nem inseridas no Navarro Hug de 

cada área. Não só para o presente estudo as análises dos elementos bióticos não foram 

informativas. Por exemplo, no estudo de Moline e Linder (2006), os autores 

concluiram que delimitar elementos bióticos não contribuiu para a compreensão do 

padrão biogeográfico em Elegia (Restionaceae). Neste estudo, mesmo usando as 

diferentes listagens de espécies nas regionalizações dos elementos bióticos, o método 

agrupa no mesmo elemento espécies com distribuições distantes e disjuntas, 

impossibilitando inferir padrões biogeográficos. Foram mostrados somente os 

resultados com a aplicação de grade de 2º, pois foram os resultados mais 

congruentes/semelhantes com os resultados de PAE e NDM. Com as listas L1 

(compilado inicial) e a L3 (amplamente distribuídas), os resultados foram incoerentes, 

muito mais que com a L2 (sem regiões amazônica e pantaneira e spps de 1 ponto de 

registro), formando BEAs que não correspondiam em nada com as AoEs delimitadas 

por PAE e NDM. Formam áreas ou sem sobreposição das espécies, ou são faixas de 

sobreposições muito extensas, juntando biomas de norte ao sul do Brasil, não sendo 

possível inferir quais eventos separaram as regionalizações. 

 As metodologias aplicadas até então utilizam célula de grade nos mapas, o que 

gera certas limitações nas delimitações (PAE, NMD, BEA). Assim uma metodologia 

sem o uso de quadrículas foi executada para analisar se corroboraria as outras 

metodologias já aplicadas. A metodologia GIE realiza as interpolações dos centróides 

das distribuições das espécies, baseados nas distâncias determinadas pelas classes 

divididas por quilômetros, como já explicado na metodologia. Somente a classe 1 

apresentou uma divergência de resultados com ambas as listas. As três apresentaram 

as mesmas áreas BA, Org(RJ), SP e PoA. A AoE de MG só surgiu com L1 e L3. Com 

a L1, além das citadas anteriormente, emergiu CE+PB (regiões do CC–PE), DF, SP e 

SC.  A AoE SEsp(MG) apareceu com L1 e L2. As outras cinco classes, com ambas as 

listagens de espécies, mostraram as mesmas áreas: Classe 2 – AoE Org(RJ); Classe 3 – 

BA/ ES/ MG/ Org(RJ)/ SP/ PoA; Classe 4 – DF/ Org(RJ)/ SP. No GIE a partir da 
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classe 5, com ambas listagens de espécies, as áreas menores são sobrepostas por áreas 

maiores formando AoEs extensas: uma área enorme no cerrado do MA ao DF e a 

outra juntando sudeste e sul do Brasil (Figura 61). As classes 6 e 7 formam uma AoE 

juntando os biomas, com maior interpolação na região centro–sudeste do Brasil 

(Figura 62).  

 Adotar uma metodologia guiada para as análises, como o protocolo de 

delimitação de áreas de endemismo, nos permite uma comparação de resultados com 

diferentes parâmetros de busca, realizando a pesquisa de uma maneira sintética, 

precisa, minuciosa e organizada. Seguindo esses passos, é possível analisar o ajuste 

dos dados, ou seja, a sensibilidade desses dados variando as formas das análises nos 

diferentes parâmetros de busca, obtendo–se resultados semelhantes, que se tornam 

testados e confiáveis. A convergência em resultados semelhantes reforçam que há um 

padrão, pois os dados são pouco, ou nada, sensíveis às variações de parâmetros. Desta 

forma, se minimiza análises e delimitações errôneas ou duvidosas. Tanto as 

comparações dos métodos numéricos, delimitações de centros de congruência e 

máximas regiões endêmicas, quanto a classificação das espécies em três níveis de 

endemicidade, permite uma definição objetiva dos limites das AoEs, e resoluções de 

padrões parciais de simpatria (DaSilva et al., 2015). Por outro lado, o autor explana 

que analisar as áreas de endemismo baseados em congruência de intervalos comuns de 

distribuições de espécies tem sido criticado por ser resultado de viés amostral. Por 

exemplo, regiões fortemente amostradas corresponderiam aos centros de congruência. 

Diferenças regionais no esforço de amostragem poderia influenciar os resultados das 

AoEs (Casagranda et al., 2009b). Uma região bem amostrada tenderia a resultar em 

mais áreas de endemismo, porque registros esparsos não são sensíveis as análises 

numéricas (Casagranda et al., 2009b). Regiões pouco amostradas não delimitariam 

nenhuma área de endemismo (Ferreti et al., 2012). A aplicação do Protocolo de 

Delimitação de Áreas de Endemismo minimiza os problemas citados acima porque 

utiliza diferentes tamanhos de célula de grade, que resultam em diferentes/semelhantes 

áreas de endemismo em cada tratamento, juntando as informações e não as tratando de 

maneira separada. No caso deste estudo os métodos númericos encontraram tanto 

áreas de endemismo bem amostrada, como o CC–SMSP, com o maior número de 

pontos de registro e de espécies que delimitam a AoE, quanto AoEs pouco amostradas, 
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como no caso do CC–PI, ES ou RSint. Essas AoEs pouco amostradas, são delimitadas 

por poucas espécies e com poucos pontos de registro, fato este que aponta para a 

necessidade de mais coletas nessas regiões. 

Segundo o que DaSilva et al. (2015) concluíram, os resultados obtidos com 

métodos numéricos não devem ser interpretados diretamente como as AoEs finais. 

Esses resultados são um guia para análise mais aprofundada, no caso do protocolo, 

baseados em critérios objetivos qualitativos, eliminando sobreposições e conjuntos 

instáveis (ruídos). Utilizar uma metologia isolada, ou separada, sem que haja uma 

comparação, pode levar a resultados inconclusivos ou duvidosos, pois existem pontos 

fracos e limitações de cada uma delas. Algumas mais restritas como PAE, por 

exemplo, encontram um número menor de áreas do que as mais flexíveis, que 

encontram um número de áreas significativamente maior, como NDM e GIE. O 

método PAE é especialmente rigoroso ao penalizar a ausência de uma espécie dentro 

de uma área, o que torna mais provável a falha em detectar um número relativamente 

grande de áreas de endemismo (Casagranda & Grosso, 2013). Outro ponto, como já 

citado, é o tamanho das células de grade. Portanto, utilizando dados de entrada 

diferentes (diferentes listagens de espécies), aplicados em metodologias diferentes 

(PAE, NDM, GIE), e diferentes resoluções de grade (0.5º, 1º, 2º, 3º, 5º), os resultados 

comparados se mostraram bem semelhantes, significando que são robustos, 

certificando que as AoEs finais são válidas e confiáveis. A análise de sensibilidade 

(Navarro Hug) respalda bem isso. Somado a isso, mais um fator que corrobora para a 

validação dessas áreas é que as mesmas regiões, ou próximas a elas, também foram 

encontradas em outros estudos (plantas, vertebrados e artrópodes) como abordado a 

seguir. 

 

5.2. Comparação de delimitação de área de endemismo com outros estudos e 

possíveis eventos que criaram/separaram essas áreas (AoEs)  

 

5.2.1. Comparação de delimitação de área de endemismo com outros estudos 

 Segundo DaSilva e Pinto-da-Rocha (2011), procurar padrões distribucionais 

atuais que se repetem em diversos táxons é uma forma para inferir a história 

biogeográfica de determinada área. As áreas de endemismo delimitadas neste estudo 
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foram comparadas a outras delimitações, verificando se ocorrem nas mesmas regiões, 

ou próximas a elas, possibilitando a inferências de quais eventos levaram aos 

processos que estabeleceram os padrões de distribuições dos táxons encontrados 

atualmente. Através da aplicação do mesmo Protocolo de delimitação de Áreas de 

Endemismo (DaSilva et al., 2015), o estudo de Lago-Barcia et al. (2020), com dados 

de planárias (Platyhelminthes: Tricladida) no sul da Mata Atlântica, encontraram nove 

áreas de endemismo, sendo cinco delas nas mesmas regiões das áreas encontradas no 

presente estudo para aranhas Mygalomorphae: ORG, SMSP, NSC e SSC (aqui uma 

área só em SC), e POA. Utilizando dados de aracnídeos e diferentes metodologias, 

alguns estudos encontraram praticamente as mesmas regiões das áreas de endemismo 

delimitadas aqui, por exemplo, com opiliões (DaSilva et al., 2015) e dados de 

distribuições de aranhas de diferentes grupos (Oliveira et al., 2015, Carvalho, 2017, e 

Ferreti et al., 2012). Utilizando metodologias de quadrículas de grade, as seis AoEs 

delimitadas neste estudo para as aranhas Mygalomorphae na Mata Atlântica (PE– BA– 

ES– Org(RJ)– SP– SC) foram compatíveis com as áreas delimitadas para os opiliões 

nas mesmas regiões (DaSilva et al., 2015) (Figura 3). As regiões das AoEs de SC e 

PoA deste estudo foram encontradas em Ferreti et al. (2012) (Fig. 78 A), com base em 

várias sobreposições na distribuição com dados de aranhas migalomorfas, e critérios 

geológicos como diferentes tipos de formação das regiões da Argentina, Uruguai e sul 

do Brasil. Aplicando a interpolação de centróides, as AoEs das regiões de PE, BA, GO 

(neste estudo corresponde a AoE DF), ES, uma grande área na Serra do Mar 

(delimitadas aqui como Org(RJ), MG, SPint, SPlit e SC, separadas, devido ao 

tratamento final, o qual não utilizou somente o resultado do GIE) e PoA foram 

semelhantes em Oliveira et al. (2015) (Fig. 78 B). Outro estudo que utilizou 

interpolação de centróide, com dados de aranhas da família Pholcidae 

(Araneomorphae) do Brasil, também encontrou as mesmas áreas: PE, BA, ES, uma 

grande áreas na Serra do Mar (delimitadas aqui como Org(RJ), MG, SPint, SPlit, 

separadas, devido ao tratamento final, o qual não utilizou somente o resultado do 

GIE), SC e PoA (Carvalho L. S., 2017) (Fig. 78 C).  
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Figura 78. Mapas de estudos com aracnídeos, que corroboram as mesmas AoEs 

delimitadas no presente trabalho: A) Ferreti et al., 2012: confirmam AoEs de SC e 

PoA; B) Oliveira et al., 2015: confirmam PE, BA, DF, ES, Esp(MG), MG, Org(RJ), 

SPint, SPlit, SC e PoA.; C) Carvalho L. S., 2017 confirmam as mesmas regiões PE, 

BA, DF, ES, Esp(MG), MG, Org(RJ), SPint, Split, SC e PoA.  

 

Outras delimitações de áreas de endemismo realizadas com diferentes 

metodologias e outros organismos, como plantas, outros artrópodes e vertebrados, 

também encontraram áreas nas regiões semelhantes às delimitadas para aranhas 

Mygalomorphae deste trabalho (resumido Tabela 3). Diferentemente da maioria das 

pesquisas que atentam mais aos dados de espécies de Mata Atlântica, o presente 

estudo delimitou as áreas de endemismo não só baseado em dados de espécies de Mata 

Atlântica, mas também incluindo dados das espécies das fitofisionomias adjacentes à 

floresta, sendo um diferencial. Na Mata Atlântica, a quantidade de estudos 

encontrados para delimitação de área de endemismo é abundante. Um dos primeiros 

pesquisadores a propor delimitação área de endemismo foi Müller (1973) através dos 

centros de dispersão, utilizando congruência de dados de distribuição de vertebrados 

terrestres, dividindo a Mata Atlântica em dois centros: Serra do Mar e Paraná. Em 

seguida dividiu o centro Serra do Mar em três sub–centros: Pernambuco (PE – Baía de 

Todos os Santos), Bahia (Baia de Todos os Santos e Espírito Santo) e Paulista (Rio de 

Janeiro a Santa Catarina). Prance (1982), definiu 26 refúgios baseados em uma análise 

do endemismo de espécies da floresta tropical em diferentes famílias de plantas 
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(Caryocaraceae, Chrysobalanaceae, Connaraceae, Dichapetalaceae, Lecythidaceae e 

Trigoniaceae), e com dados distribuição de arbustos Couepia (Chrysobalanaceae), 

delimitou três centros de endemismo na Mata Atlântica com dados de plantas 

lenhosas: Pernambuco (Alagoas – PE – PB), Bahia (N da Baia de Todos os Santos – S 

do Rio Doce), e Espírito Santo (Rio Doce ao litoral N de São Paulo), nas mesmas 

regiões das áreas encontradas aqui. Costa (1995) delimitou as áreas de endemismo da 

Mata Atlântica utilizando dados de peixes de água doce da família Rivulidae, 

dividindo a floresta em quatro regiões ligadas as bacias dos rios, sendo uma 

relacionada com as bacias do Paraná e São Francisco, e as outras três formadas por 

rios que desembocam no Oceano Atlântico. Amorim e Pires (1996) com dados de 

primatas Callitrichidae e dípteros Sciaridae e Ditomyiidae, delimitaram na Mata 

Atlântica seis áreas de endemismo: Nordeste, Minas Gerais, S do Rio Jequitinhonha 

até N do Rio Doce, Espírito Santo, Rio de Janeiro e São Paulo, e Bacia do Rio Paraná 

e sul do Brasil. Statterfield et al. (1998) identificaram cinco áreas de endemismo 

aviário no leste do Brasil: Encosta Atlântica de Alagoas e Pernambuco, Florestas 

Decíduas da Bahia, Florestas Úmidas de Minas Gerais e Goiás, Planícies da Mata 

Atlântica, e Montanhas da Mata Atlântica. A Mata Atlântica ficou dividida em três 

áreas, uma área da Baia de Todos os Santos a Santa Catarina, a segunda da Bahia ao 

Rio Grande do Sul, e a terceira interior do Paraná e Santa Catarina. Costa et al. (2000) 

utilizaram dados de mamíferos de floresta sul-americana, roedores, marsupiais e 

primatas, encontrando três áreas de endemismo na Floresta Atlântica: Pernambuco 

(Rio Grande do Norte ao Rio São Francisco), SE coast (Baia de Todos os Santos ao 

Rio de Janeiro), e Paulista (do Rio Paraná extendendo–se até a costa de São Paulo e 

Paraná). Em 2001, Morrone no intuito de padronizar a classificação biogeográfica em 

níveis de endemismo para a América Latina, buscou identificar áreas comuns a 

diversos grupos biológicos, dividindo três subregiões no Brasil. A Amazônica, a 

Chaqueña (diagonal seca: caatinga, cerrado e chaco), e a Mata Atlântica ficou inserida 

na subregião Paranaense. A subregião Paranaense é dividida em três províncias 

formada por florestas: Floresta Atlântica Brasileira, Floresta Paranaense, e Floresta de 

Araucárias. Silva et al. (2004) com dados de 140 aves passeriformes encontraram 

quatro áreas: Pernambuco (Paraíba, Pernabuco e Alagoas), Central da Bahia (adjacente 

a anterior), Costa da Bahia ao sul, e Serra do Mar (do Rio Doce à Santa Catarina). 
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Sigrist e Carvalho (2008) utilizaram dados de artrópodes, plantas e vertebrados 

Neotropicais e de Mata Atlântica delimitaram as seguintes áreas: PE, Coastal Bahia, e 

Southern Atlantic Forest (delimitadas aqui como ES, MG, RJ e SP, separadas). 

Echternacht et al. (2011) encontraram 10 áreas de endemismo em seu estudo com 

dados de distribuição de plantas vasculares, corroborando as áreas da Serra do 

Espinhaço e MG do presente estudo. Hoffmeister e Ferrari (2016) com dados de 

artrópodes de Mata Atlântica de três classes (Arachnida, Malacostraca e Insecta), 

delimitaram 29 áreas de endemismo, do nordeste ao sul do Brasil. Garrafoni et al. 

(2017) utilizando dados de abelhas de orquídeas encontraram  cinco áreas de 

endemismo subdivididas: Pernambuco e sul da Bahia; regiões centrais da Bahia e 

Minas Gerais; Espírito Santo, sul de Minas Gerais até Rio de Janeiro; divisa de Minas 

Gerais e São Paulo interior, São Paulo litoral e Paraná; e Santa  Catarina ao RS.  

 

Tabela 5. Resumo dos estudos de áreas de endemismo delimitadas na Mata Atlântica 

brasileira citados acima, utilizando dados de diferentes organismos: autor/ organismo/ 

área delimitada. 

Autor(es) Organismo(s) Áreas delimitadas  

Müller, 1973 vertebrados terrestres Serra do Mar (subdivida em 

Pernambuco/ Bahia e Paulista);  

Paraná 

Prance, 1982 plantas lenhosas Pernambuco; Bahia; Rio–

Espírito Santo 

Costa, 1995 peixes de água doce Uma área formada por bacias do 

Rio Paraná e São Francisco, e 

outras 3 com rios costeiros que 

desembocam no oceano 

Atlântico 

Amorim & Pires, 1996 primatas e dípteros  6 áreas: Nordeste; MG parte do 

TO e GO até BA; S do Rio 

Jequitinhonha e N do Rio Doce; 

ES ao N do RJ; RJ ao S do Rio 

Paraíba do Sul e SP; Bacia do 
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Rio Paraná e S do Brasil. 

Statterfield et al., 1998 aves Baía de Todos os Santos a Santa 

Catarina; Bahia ao Rio Grande 

do Sul 

Costa et al., 2000 roedores, marsupiais e 

primatas  

Pernambuco (RN ao Rio São 

Francisco), SE coast (Baia de 

Todos os Santos até RJ) e 

Paulista (Rio Paraná até a costa 

dos estados do Paraná e São 

Paulo) 

Morrone, 2001b diversos grupos Bosque Atlântico Brasileiro; 

Bosque Paranaense; Bosque de 

Araucárias 

Silva et al., 2004 passeriformes Pernambuco (Paraíba, 

Pernabuco e Alagoas); Costa da 

Bahia ao sul; Central da Bahia 

(adjacente a anterior); Serra do 

Mar (do Rio Doce à Santa 

Catarina) 

Sigrist & Carvalho, 2008 artrópodes, plantas e 

vertebrados 

Sul da Bahia, Costa da BA, 

Sudeste (ES, MG, RJ e SP) 

Echternacht et al., 2011 plantas vasculares Serra do Espinhaço 

Hoffmeister & Ferrari, 2016 artrópodes Do nordeste ao sul (ES até RS) 

Garrafoni, 2017 abelhas de orquídeas Pernambuco até N da Bahia; 

Espírito Santo, Rio de Janeiro e 

S de Minas Gerais; N de Minas 

Gerais e central da Bahia; S de 

Minas Gerais, São Paulo e 

Paraná; e Santa  Catarina ao RS 
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Na Caatinga e no Cerrado, os dois maiores biomas da Diagonal Seca do Brasil, 

alguns estudos também encontraram AoEs nas mesmas áreas de endemismo do 

presente estudo, ou próximas a elas (Prevedello & Carvalho, 2006; Echternacht et el., 

2011; Guedes et al., 2014; Castuera-Oliveira et al., 2020). Prevedello e Carvalho 

(2006) compilaram 149 espécies, incluindo plantas, mamíferos, aves e insetos, e 

aplicando pan-biogeografia, identificaram nós biogeográficos que representam áreas 

prioritárias à conservação do Cerrado, sendo três nas mesmas regiões das áreas de 

endemismo delimitadas no presente trabalho: um próximo a AoE do PI, um na região 

da AoE do DF, e outro na região do interior de São Paulo. Echternacht et al. (2011), 

utilizando dados de 178 espécies de plantas vasculares, encontraram a mesma área na 

Serra do Espinhaço, na região de Diamantina, na mesma região da Aoe SEsp aqui 

delimitada. Guedes et al. (2014), detectaram com dados de 112 espécies de serpentes, 

gamas signicativamente agrupadas (elementos bióticos), dois próximos as AoEs do PI 

e PE, área de transição da Caatinga com a Mata Atlântica. Castuera-Oliveira et al. 

(2020), trabalharam com dados de táxons arbóreos de 143 famílias, encontrando no 

Cerrado AoEs na mesma região da AoEs aqui demilitadas: DF e SEsp, e na transição 

da Caatinga com a Mata Atlântica, na mesma região da AoE de PE. No mesmo estudo 

para a Mata Atlântica, encontraram AoEs nas mesmas áreas deste estudo: BA, ES, 

MG, SP, ORG, POA e RS interior.  

Constatando então as mesmas áreas de endemismo, ou áreas próximas, 

delimitadas neste trabalho e encontradas em outros estudos, com dados de distribuição 

de diferentes táxons (fauna e flora), gerando resultados semelhantes, fica evidente que 

provavelmente as aranhas migalomorfas foram afetadas de forma similar aos outros 

organismos pelos mesmos eventos históricos e/ou sequências deles. Essas áreas, 

agrupando os diferentes organismos de forma similar, levando aos padrões atuais de 

distribuição das espécies em geral, reforçam a existência de mudanças na paisagem 

que afetam a evolução. Se isolamentos ambientais criam endemismos e distribuições 

congruentes entre algumas espécies, provavelmente afetam grande parte das biotas que 

habitam as áreas em questão (DaSilva, 2008), tanto na Mata Atlântica como em suas 

fitofisionomias adjacentes. 
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5.2.2. Possíveis eventos que criaram/separaram as áreas de endemismo (AoEs) 

 

O território brasileiro é formado por terrenos antigos, com relevo esculpido ao 

longo de bilhões de anos através de processos geológicos e ciclos climáticos, iniciado 

a partir do período Cretáceo (145 e 66 ma), quando a deriva continental levou ao 

surgimento do Oceano Atlântico (DaSilva, 2008; Bizzi, 2003; Ross, 2005). O território 

brasileiro atualmente possui 28 unidades de relevo divididas entre 11 planaltos 

(relevos elevados), 6 planícies (área formada por sucessivas deposições de material de 

origem continental ou marinha em áreas planas) e 11 depressões (áreas rebaixadas em 

relaçao ao planalto como consequência de erosão, localizada entre bacias sedimentares 

e escudos cristalinos) (Ross, 1992). De acordo com Pinto-da-Rocha et al. (2005) os 

principais eventos vicariantes estão relacionados com a elevação da montanha e o 

aparecimento de vales. A origem da Serra do Mar e da Serra da Mantiqueira foi 

durante o Paleoceno (65 e 55 ma) (Petri & Fulfaro, 1988), ou no início do Cretáceo 

Superior, como resultado da atividade tectônica (Almeida & Carneiro, 1998). Embora 

a grande ascensão orográfica tenha ocorrido entre o Plioceno (5 e 2 ma) e o 

Pleistoceno (2,5 e 11,7 ma), devemos salientar a origem como sendo recente (Almeida 

& Carneiro, 1998). Os vales parecem representar barreiras geográficas importantes, 

tais como o vale do rio Paraíba do Sul, cuja origem foi durante o Oligocenico-

Miocenico (Petri & Fulfaro, 1988), e isolou o Serra da Mantiqueira a oeste da Serra do 

Mar, Serra da Bocaina e a Serra dos Órgãos no leste. Além disso, o mesmo vale isolou 

as zonas do norte (Espírito Santo, Serra do Espinhaço e Bahia) a partir dos restantes 

meridionais. Em outros limites de áreas, terrenos montanhosos na disjunção da biota 

florestal é indireta (DaSilva et al., 2015). A origem das cadeias montanhosas da 

Plataforma Leste do Brasil está conectada com atividades tectônicas que iniciaram no 

Paleoceno, elevando a plataforma continental submersa adjacente a Santos (Almeida 

& Carneiro, 1998). No Cenozóico com a formação da Serra do Mar, falhas paralelas 

das cadeias de montanhas abriram o Vale do Rio Paraíba do Sul, em região de bacia 

sedimentar, contribuindo para separação de regiões endêmicas (Almeida & Carneiro, 

1998; Saadi, 2013). A Plataforma Brasileira foi, em toda sua extensão, afetada por 

deformações tectônicas cenozóicas que aproveitaram preferencialmente as linhas de 

fraqueza crustal herdadas das eras geológicas anteriores ( Saadi, 2013). 
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 Alguns estudos apontam a relação dos eventos que formaram serras e rios 

como principais fatores que separam áreas de endemismo, provocando isolamento de 

biota (Amorim & Pires, 1996; Pellegrino et al., 2005; Goldani et al., 2006; Santos et 

al., 2007; Pinto–da–Rocha et al., 2005; DaSilva & Pinto–da–Rocha, 2011; DaSilva et 

al., 2015). Outros eventos podem ser causas das separações das áreas de endemismo 

como, por exemplo, transgressões marinhas e atividades tectônicas (DaSilva et al., 

2015). Amorim (2009) discutiu o papel das “barreiras reiterativas” causados pelo 

aparecimento e desaparecimento repetitivo dessas barreiras, como no caso das 

transgressões marinhas. Algumas regiões são mais instáveis para determinados táxons 

(bacias sedimentares, no caso da Mata Atlântica), ou seja, barreiras estáveis mantém 

endemismo e diversidade genética (encostas das serras, no caso da Mata Atlântica) 

(DaSilva et al., 2017). Os estudos recentes com opiliões (Pinto–da–Rocha et al., 2005; 

DaSilva & Pinto–da–Rocha, 2011; DaSilva et al., 2015)  apontam a porção sul e 

sudeste da Mata Atlântica como um grande mosaico de áreas de endemismo, com 

divisões principais nas regiões do Rio Paraíba do Sul e Rio Ribeira do Iguape. Pinto-

da-Rocha et al. (2005), utilizando dados de 84 espécies de opiliões,  inferiram que um 

possível primeiro evento vicariante que dividiu a fauna de duas áreas do norte do 

resto, e um segundo evento que divide a fauna das áreas do sul das áreas relacionadas 

com certas cadeias montanhosas no centro da Mata Atlântica. Os eventos vicariantes 

estavam relacionados com a elevação da Serra do Mar e da Serra da Mantiqueira, o 

aparecimento de grandes rios e alterações climáticas. Estes resultados indicam a 

grande influência de geomorfologia e isolamento geográfico no padrão de distribuição 

das espécies de opiliões. Os aglomerados mostram, em geral, que as localidades na 

mesma cadeia montanhosa são mais semelhantes uns aos outros do que os que não 

estão nas outras cadeias de montanhas.  

Outro fator importante que pode estar relacionado aos isolamentos dos 

organismos é a distribuição florestal, ou seja, expansão e retração das matas associadas 

aos ciclos climáticos. Alguns estudos apontam tais fatores climáticos como principal 

causa dos refúgios formados (Cabanne et al., 2007; D´Horta et al., 2011; Sobral-Souza 

et al., 2015; Rossi et al., (submetido)). Por exemplo, realizando filogeografia com 

espécie de pássaro Sclerurus scansor, D´Horta et al. (2011) inferiram que as 

estimativas da divergência no tempo entre as linhagens filogeográficas apontam para 
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eventos durante o Pleistoceno Médio e Tardio, um período durante o qual existem 

registos extensos que documentam as alterações em distribuição florestal associada 

aos ciclos climáticos, notando que a distribuição geográfica das linhagens é 

congruente com o que é esperado de acordo com a hipótese dos refúgios de montanha, 

bem como os rios desempenham um papel importante como barreira secundária à 

dispersão, diminuindo a migração entre as populações, ou mesmo isolando-os 

completamente. Em relação as áreas da Caatinga e do Cerrado, os estudos analisados 

focam nas delimitações de áreas mais associados as áreas de conservação ambiental, 

do que propriamente nos fatores que separaram e isolaram essas áreas. Outro exemplo, 

Rossi et al. (submetido), explicam isso com a distribuição do gênero Trechona, com a 

maioria das espécies ocorrendo em regiões de Mata Atlântica, e somente uma, 

Trechona diamantina, em caverna na Serra do Espinhaço. Os autores demonstram, 

aplicando modelagem de distribuição de espécie, nos cenários atuais e passados, que a 

expansão nos períodos mais quentes e a retração nos períodos mais frios, isolaram essa 

espécie na caverna. Analisando todos esses estudos já citados aqui, é possível inferir 

que mesmo com as formações de serras, vales e chapadas da diagonal seca, muitos 

animais se isolaram e se adaptaram nesses biomas devido aos ciclos climáticos que 

movimentaram as coberturas florestais.  

Assim sendo, DaSilva et al. (2015) resumem e delegam três tipos de barreiras 

determinantes para a separação de áreas de endemismo (AoEs): grandes rios 

(exemplo: Rio São Francisco, Doce e Paraíba do Sul); topos de cadeias montanhosas 

(exemplos: Serras do Mar, Mantiqueira, Espinhaço); e perturbações nas fisionomias de 

floresta onde ocorreram colonizações em vegetações abertas substituindo áreas 

anteriormente florestadas (exemplos: Vale do Paraíba do Sul e do São Francisco). 

Atividades geológicas promovem especiações que por sua vez tendem a aumentar o 

número de espécies endêmicas (Humphries & Parenti, 1999). Essa associação entre as 

complexidades geológicas e número de espécies endêmicas pode ser regra para a 

maioria ou todas as áreas de endemismo (Sigrist & Carvalho, 2008).  
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Tabela 6. Prováveis barreiras (atividades geológicas) que isolaram as AoEs, gerando 

os padrões das distribuições das biotas atualmente (Figura 79). 

Prováveis barreiras que 

separaram as AoEs 

AoEs delimitadas no presente 

estudo que foram isoladas 

por essas barreiras 

Alguns estudos que citaram 

as mesmas barreiras como 

eventos vicariantes 

Rio São Franciso PE e BA 
Müller (1973)/ Prance (1982)/ 

Amorim & Pires (1996 )/ 

Costa et al. (2000)/ Silva et 

al. (2004)/ Pellegrino et al. 

(2005)/ Pinto-da-Rocha et al. 

(2005)/ Cabanne et al. (2008); 

Carnaval et al. (2009)/ Sigrist 

& Carvalho (2009)/Thomé et 

al. (2010)/ DaSilva & Pinto-

da-Rocha (2011)/ Silva et al. 

(2012)/ Bertani (2012)/ 

DaSilva et al. (2015)/ DaSilva 

et al. (2017) 

Rio Doce BA e ES Müller (1973)/ Prance 

(1982)/Amorim & Pires 

(1996)/ Costa et al. (2000)/ 

Silva et al. (2004)/ Pellegrino 

et al. (2005)/ Pinto-da-Rocha 

et al. (2005)/ Cabanne et al. 

(2008)/ Carnaval et al. 

(2009)/ Sigrist & Carvalho 

(2009)/Thomé et al. (2010)/ 

Brunes et al. (2010)/ DaSilva 

& Pinto-da-Rocha (2011)/ 

Silva et al. (2012)/ DaSilva et 

al. (2015)/ DaSilva et al. 
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(2017) 

Rio Paraíba  ES e RJ Pellegrino et al. (2005)/  

Pinto-da-Rocha et al. (2005)/  

DaSilva & Pinto-da-Rocha 

(2011)/  DaSilva et al. (2015)/ 

DaSilva et al. (2017) 

Serra da Mantiqueira RJ e SMSP/ RJ e MG Pinto-da-Rocha et al. (2005)/ 

DaSilva & Pinto-da-Rocha 

(2011)/ DaSilva et al. (2015)/ 

DaSilva et al. (2017) 

Serra do Mar do Paraná/ 

Planalto de Curitiba 

SSP e SC Pinto-da-Rocha et al. (2005)/ 

DaSilva & Pinto-da-Rocha 

(2011)/ DaSilva et al. (2015)/ 

DaSilva et al. (2017)/ Lago-

Barcia et al. (2020) 

Serra do Mar do Paraná/ 

Mudança de vegetação 

com influência da Mata de 

Araucárias 

SC e RS litoral DaSilva et al. (2017)/ Lago-

Barcia et al. (2020) 

Mudança de vegetação de 

florestas de altitude com 

influência das vegetações 

abertas circundantes 

RS interior e RS litoral DaSilva et al. (2017)/ Lago-

Barcia et al. (2020) 

Serra do Espinhaço SEsp e MG Oliveira et al., 2015 

Castuera-Oliveira et al., 2020 

DaSilva (2008); DaSilva et al. 

(2017) 

Serras e manchas florestais 

de altitudes mais elevadas  

Isolou PI Silva & Castelli (2005) 
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Planalto Central e 

Chapadas 

Isolou DF Oliveira et al., 2015 

Castuera-Oliveira et al., 2020 

 

 

 

Figura 79. Principais barreiras geográficas que separam áreas de endemismo na Mata 

Atlântica (Grandes Rios e Serras). 1) Mapa Hidrográfico do Brasil: A – Rio São 

Francisco; B – Rio Doce; C – Rio Paraíba. 2) Mapa Físico do Brasil: 1 – Serra do 

Espinhaço; 2) Serra da Mantigueria; 3) Serra do Mar.  

 

Um fator muito importante de ressaltar no caso de algumas aranhas, é a alta 

capacidade de dispersão aérea por balonismo (“ballooning”), realizada por alguns 

grupos, e que podem responder algumas distribuições amplas desses animais. 

Segundo Bell et al. (2005) a dispersão aérea utilizando seda evoluiu em aranhas 

(Araneae), ácaros (Acari) e nas larvas de traças (Lepidoptera), possivelmente co-
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evoluido com a seda e emergido cedo no Devoniano (410-355ma), mas sem dúvida é 

mais provável que o balonismo tenha evoluído em paralelo com árvores decíduas, 

herbáceas anuais e gramíneas no Cretáceo (135-65ma). A hipótese de que do 

mecanismo de lançamento ancestral conhecido como "balão suspenso", amplamente 

utilizado por indivíduos em copas de plantas, e os comportamentos de decolagem 

"ponta-a-ponta" e "criação" foram fortemente selecionados à medida que os habitats 

mudavam, explicam os autores. Sendo assim, no caso de alguns grupos de aranhas, 

pode ser improvável que os rios possam realmente representar uma barreira à 

dispersão desses animais (Oliveira et al., 2015). De acordo com o estudo sobre o 

grupo das Mygalomorphae de Opatova et al. (2020), descobertas recentes sugerem 

que a dispersão via balão (balonismo) poderia ser um mecanismo plausível de 

dispersão para superar curtas e longas distâncias, e que podem contribuir para a 

distribuição atual das migalomorfas com mais frequência do que se pensava 

anteriormente. Alguns grupos têm sua divisão posterior a separação Leste - Oeste do 

Gondwana, o que pode realmente refletir um conexão entre a América do Sul e a 

Austrália via Antártica que, presumivelmente, persistiu até 35ma (Sanmartín e 

Ronquist 2004). Até uma dispersão transoceânica foi relatada pela família Migidae 

(Harrison et al., 2017), sugerindo que a dispersão aérea pode explicar plausivelmente 

as distribuições disjuntas (Opatova et al., 2020). No estudo molecular e 

biogeográfico realizado por Opatova et al. (2020), através do modelo DEC 

(Dispersão-Extinção-Cladogênese), as estimativas de tempo de divergência sugerem 

que, tanto a antiga vicariância a nível continental, como eventos de dispersão mais 

recente, têm desempenhado um papel importante na formação dos padrões de 

distribuição atuais. Já foram descritos casos de balonismo também para as seguintes 

famílias de Mygalomorphae: Actinopodidae (Ferreti el al., 2013b), Atypidae 

(Bristowe, 1939; Coyle, 1983; Coyle et al., 1985) e Halonoproctidae (Coyle et al., 

1985; Eberhard, 2006). Recentemente, Rossi et al. (no prelo), relatam o primeiro 

caso de balonismo para uma espécies de aranha da família Idiopidae, a Neocteniza 

toba, observado com espécime de cativeiro, em ambiente laboratorial.  

 Sendo assim o isolamento das áreas de endemismo, portanto das espécies, 

provavelmente são resultado de uma correlação de eventos, como por exemplo, o 

soerguimento de serras que formam os vales onde nascem os rios, ou áreas planas 
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sedimentadas que se tornam colonizadas, significando portanto que as barreiras 

geológicas evoluem junto com as biotas (Cox & Moore, 1993). A redução de 

cobertura florestal, refúgios formados nos períodos de retração da floresta, também se 

correlaciona com a maioria dos limites das áreas de endemismo delimitadas (DaSilva 

et al., 2015). Como visto na maioria dos estudos, as áreas muitas vezes têm histórias 

reticuladas em relação às espécies que vivem nelas (Brooks & McLennan, 2002). 

Contudo, a origem de todo os padrões biogeográficos nunca é completamente histórica 

nem completamente ecológica, mas o resultado de uma combinação de ambos os tipos 

de processos (Morrone & Crisci, 1995). Tal fato se da devido a cada grupo de 

organismo possuir suas particularidades fisiológicas, biológicas e limitações 

geográficas, portanto o que poderia ser uma barreira para um grupo, não afetaria outro 

e vice-versa. Outro ponto importante é que barreiras podem sumir ao longo do tempo 

por diversos fatores, consequentemente perdendo o efeito de obstáculo para dispersão 

das biotas. Diferentes configurações da distribuição ancestral, antes dos eventos 

vicariantes, também ofuscam os padrões de segregação das áreas de endemismo, e das 

espécies que nelas habitam. 
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6. Conclusão 

 

 Realizar delimitação de área de endemismo, como unidade biogeográfica, para 

entender a atual distribuição das espécies é de extrema importância, pois as áreas 

propostas são marcadores de complexidade histórica de diversificação das espécies, 

indicando os prováveis eventos de separação dos organismos. Essas delimitações 

também podem ser ponto forte para escolha de áreas prioritárias de conservação, e 

também indicadores de áreas que precisam de mais estudos para conhecer a 

diversidade local, principalmente devido a grande deteriorização sofrida pelos diversos 

fatores (naturais e antrópicos) nos biomas atualmente. 

 As 12 áreas de endemismo finais delimitadas no presente estudo, corroboradas 

em outros trabalhos com outros organismos (plantas, vertebrados e artrópodes), 

indicam que provavelmente os mesmos eventos separaram as aranhas aqui estudados. 

São marcas históricas que podem ter influenciado diversos grupos de organimos, de 

forma e graus diferentes. Como visto, soerguimento de serras, chapadas e formações 

de rios são as principais ocorrências de isolamento de biota. Principais rios como o 

São Francisco, Rio Doce e Paraíba do Sul são os mais apontados como possíveis 

barreiras. No caso das regiões montanhosas, as serras são notadas como as possíveis 

barreiras, como as Serras do Espinhaço, Serra do Mar e Serra dos Órgãos. A expansão 

e retração florestal ligada a mudanças climáticas também são importante fator de 

separação de biota.  
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CAPÍTULO II.  

Biogeografia Cladística: relação histórica entre as áreas de endemismo 

delimitadas para aranhas Mygalomorphae de Mata Atlântica e fitofisionomias 

adjacentes 
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Resumo 

 A Biogeografia Cladística apresenta conceitos e métodos capazes de detectar a 

congruência entre dados distribucionais e filogenéticos de diversos táxons, e essas 

relações filogenéticas entre os táxons e suas distribuições estão intimamente ligadas. O 

padrão comum dos cladogramas gerais de áreas podem representar uma história 

comum entre os organismos. Baseado em sete filogenias em nível específico, de duas 

famílias de Mygalomorphae de Mata Atlântica e fitofisionomias adjacentes, 

Nemesiidae e Theraphosidae, buscou-se congruências nas relações históricas das 12 

áreas de endemismo delimitadas no capítulo I deste estudo. Cladogramas de áreas 

gerais foram construídos, elaborando uma matriz para cada método, usando o método 

de Parcimônia de Brooks (BPA1º) e métodos comparativos: BPA de nós (BPAn) dos 

cladogramas filogenéticos substituindo as espécies pelas áreas, sub-árvores livres de 

paralogias (áreas redundantes) (PF), nós paralógicos (Pn) (com informações dos nós 

dos cladogramas filogenéticos) e com as amplilocadas (WS), para obter um resultado 

mais robusto. As análises resultaram 13 cladogramas gerais, onde BPA1º encontrou 

um cladograma de áreas, BPAn encontrou quatro cladogramas, sub-árvores livres de 

paralogias (PF) encontraram seis cladogramas. As metotodologias de nós paralógicos 

(Pn - um cladograma), e amplilocadas (WS – um cladograma) uma cada, e foram 

utilizadas para calcular ILD (Incongruence test), que não mostrou incongruência entre 

os cladogramas resultantes. Através de um consenso de maioria dos 13 cladogramas 

resultantes das diferentes metodologias, um cladograma de área geral foi elaborado, 

separado em quatro blocos: BNE (bloco nordeste); BSEN (bloco sudeste norte); BSES 

(bloco sudeste sul); BS (bloco sul). Desta forma foi possível inferir um padrão geral 

das relações entre as áreas de endemismo delimitadas, as quais se mostraram 

relacionadas entre si. O vale do Rio São Francisco provavelmente foi responsável 

pelas disjunções das áreas do nordeste (PE, sBA e PI), relacionadas entre si, e que 

compõe o bloco nordeste (BNE). No caso do relacionamento das áreas dos blocos do 

sudeste, as áreas ES, MG e DF, que compõe o bloco sudeste norte (BSEN) e as áreas 

SP, RJ e SC que compõe o bloco sudeste sul (BSES) provavelmente foram separadas 

pelo Vale do Paraíba. As áreas do bloco sudeste sul (BSES) e as áreas PoA e RSint do 

bloco sul (BS), sofreram influência nas disjunções pelo Vale do Ribeira do Iguape.  
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1. Introdução 

 

1.1. Biogeografia Cladística  

A Biogeografia Cladística desenvolvida por Nelson, Platnick e Rosen integra 

Tectônica de Placas (Wegener (1912, 1924)), Padrões comuns e Vicariância (Croizat 

(1958, 1964)) e Sistemática Filogenética (Hennig 1950, 1965, 1966)) (Rosen, 1978; 

Platnick & Nelson, 1978; Nelson & Platnick, 1981; Nelson & Rosen, 1981; Wiley, 

1988). Esta abordagem apresenta conceitos e métodos capazes de detectar a 

congruência entre dados distribucionais e filogenéticos de diversos táxons (Nelson & 

Platnick, 1981; Wiley, 1988; Humphries & Parenti, 1999; Ebach, 1999; Ebach & 

Humphries, 2002; Crisci et al., 2003; Morrone, 2005). O padrão comum dos 

cladogramas gerais de áreas podem representar uma história comum entre os táxons 

(Ebach & Humphries, 2002; Enghoff, 1996; Humphries & Parenti, 1999; Morrone & 

Crisci, 1995). Biologicamente e historicamente as relações filogenéticas entre os 

táxons e suas distribuições estão intimamente ligadas (Crisci, 2001). Os nós de um 

cladograma, que representam ancestrais hipotéticos, são potencialmente informativos 

sobre a história de distribuição dos organismos e sobre as relações entre as áreas 

geográficas ocupadas por eles, explica o autor. 

As áreas de endemismos são uma forma de classificação biogeográfica e o primeiro 

passo para Biogeografia Cladística, ou seja, são unidades de trabalho para o estudo de 

Biogeografia Histórica (DaSilva et al., 2017). Segundo DaSilva et al. (2017) assim é 

possível analisar as relações históricas entre essas áreas de endemismo, elaborando 

uma hipótese de evolução biogeográfica e dos organismos que vivem nelas. A 

Biogeografia Cladística representou um grande avanço em relação aos cenários 

narrativos de dispersão que anteriormente dominaram o campo porque forneceu uma 

estrutura analítica para recompor a história biogeográfica de linhagens e biotas 

(Sanmartím, 2012). Estudos de biogeografia de organismos são muito importantes 

para se investigar áreas de ocorrência e de endemismo, e associadas a análises de 

relacionamento filogenético, se tornam uma importante ferramenta para avaliação das 

relações históricas entre essas áreas e/ou os táxons. As distribuições congruentes de 

diversos grupos constituem evidências de isolamento e diferenciação comum da biota, 

possibilitando inferir e delimitar as áreas de endemismo. As áreas de endemismo são, 
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portanto, hipóteses de unidade geográfica natural dos táxons restritos a elas, causada 

pelo isolamento e origem única de sua biota atual (DaSilva, 2008). O padrão biológico 

representado de forma hierarquizada por um cladograma pode ser transformado 

diretamente em um diagrama que explica o passado biogeográfico do organismo, 

explica o autor. 

Reconstruções filogenéticas se tornaram base objetiva para estudos em biogeografia 

histórica (Humphries & Parenti, 1999). Através de um cladograma interrelacionando 

táxons, podemos inferir a história de mudanças de uma estrutura morfológica, de um 

hábito de vida, de relações ecológicas ou dos locais em que esse grupo de organismos 

evoluiu (Henning, 1950; Brooks, 1985; Coddington, 1988). Henning (1966, 1968) 

explana a relação da estrutura hierárquica de uma filogenia com a história espacial do 

grupo, mostrando que conforme aumenta o nível de inclusão, maior a área ocupada 

pelo organismo.  

Num processo de vicariância, uma área ancestral é dividida pelo aparecimento de 

sucessivas barreiras geográficas, onde cada divisão geográfica teria sido seguida por 

especiação alopátrica (Sanmartím, 2012). Desta forma pode-se reconstruir a sequência 

de eventos de vicariância a partir da sequência de eventos cladogenéticos (especiação) 

na filogenia das linhagens endêmicas da área, explica a autora. A análise biogeográfica 

cladística se inicia com a contrução de um “cladograma de área” onde os táxons na 

filogenia são substituídos pelas áreas de endemismo onde ocorrem (Sanmartím, 2012; 

DaSilva et al., 2017). Diferentes métodos são empregados pelos biogeógrafos 

cladísticos para tratar desse tipo de abordagem: Análise de Componentes (Nelson & 

Platnick, 1981), Análise de Parcimônia de Brooks (BPA) (Brooks, 1990), 

Reconciliação de Árvores (Page, 1994) e subárvores livres de paralogia (Nelson & 

Ladiges, 1996), e recentemente Análise Filogenética para Comparação de Árvores 

(PACT) (Wojciki & Brooks, 2005). Os métodos biogeográficos cladísticos interpretam 

a congruência entre os padrões de distribuição como resultado de vicariância, 

enquanto qualquer caso de incongruência entre o cladograma da área geral e padrões 

individuais são explicados por processos adicionais como dispersão, especiação ou 

extinção (Brooks, 1990; Humphries & Parenti, 1999; Sanmartím, 2012).  

 Em síntese, um cladograma de área é um padrão hierárquico ramificado de 

relacionamentos que agrupam áreas com base em seus táxons endêmicos 
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compartilhados, os quais provavelmente refletem a história de conexões bióticas entre 

as áreas de endemismo para grupo de organismos analisados (Sigrist & Carvalho, 

2009; Sanmartím, 2012; DaSilva et al., 2017). Os métodos cladísticos foram 

denominados “baseados em padrões” porque não se supõem a priori os processos 

responsáveis (Ronquist, 2003; Sanmartím, 2012). Esses métodos concentram-se em 

encontrar padrões de relacionamento entre áreas de endemismo que posteriormente 

são interpretados em termos de eventos, e essa sequência de primeiro descobrir padrão 

para depois inferir sua causa é o fundamento da abordagem da biogeográfica cladística 

(Ebach et al., 2003; Parenti, 2007; Sanmartim, 2012).   

Comparando cladogramas de áreas de vários grupos de organismos que habitam a 

mesma região, é possível encontrar padrões biogeográficos gerais buscando 

cladogramas de área geral que refletem as relações entre as áreas de endemismo com 

base em suas biotas compartilhadas (Nelson & Platnick, 1981; Wiley, 1988; 

Sanmartím, 2007 e 2012). Crisci et al. (1991) compararam cladogramas de áreas de 

inúmeras linhagens de animais e plantas da América do Sul, e encontraram duas 

regiões biogeográficas diferentes: a América do Sul tropical do norte estava 

relacionada biogeograficamente com a América do Norte, e a América do Sul 

temperada do sul se mostrava ligações mais próximas com a Austrália. Sigrist e 

Carvalho (2009) encontraram cladogramas gerais de área que revelaram uma divisão 

basal entre as Florestas Amazônicas e Atlânticas, sugerindo que essas áreas foram 

isoladas por um longo período de tempo, e que todas as áreas endêmicas da Mata 

Atlântica formaram um aglomerado monofilético, mostrando sequências de eventos 

vicariantes de norte a sul do Brasil. DaSilva et al. (2017) com base em análise 

biogeográfica cladística de seis filogenias em nível de espécies de opiliões de Mata 

Atlântica, buscou a congruência nas relações históricas das 12 áreas de endemismo 

delimitadas por DaSilva et al. (2015). Utilizando a Análise de Parcimônia de Brooks 

(BPA) e subárvores livres de paralogias (PF), os autores encontraram seis cladogramas 

gerais de área permitindo a inferência de um padrão geral das relações entre as áreas 

de endemismo da Mata Atlântica brasileira, sugerindo um modelo das principais 

barreiras na diversificão em múltiplos momentos para a evolução da Mata Atlântica. 

Desta maneira, diferentemente das hipóteses dispersalistas, as hipóteses de 

vicariância podem ser inferidas buscando a congruência nos padrões filogenéticos e de 
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distribuição entre diferentes organismos (Humphries & Parenti, 1999; Parenti, 2007; 

Sanmartím, 2012). Essa abordagem comparativa de “biogeografia de área” busca 

entender os padrões de distribuição através da comparação dos cladogramas de áreas, 

centrada na reconstrução da história evolutiva no espaço e no tempo de linhagens 

individuais (Brundin, 1966, 1972; Crisci et al., 1991; Humphries & Parenti, 1999). Os 

biogeógrafos cladísticos aceitam a dispersão como um processo necessário para 

explicar como os ancestrais obtiveram sua ampla distribuição antes do primeiro evento 

de vicariância (Humphries & Parenti, 1999). Se os cladogramas de área exibem 

topologias congruentes sugerindo eventos vicariantes, supõe-se que eventos cíclicos 

tenham produzido o padrão biogeográfico observado (Maguire & Stigall, 2009). 

O presente estudo tem como objetivo estudar o relacionamento das áreas de 

endemismo de aranhas Mygalomorphae, delimitadas no capítulo I, através das 

metodologias de Análise de Parcimônia de Brooks (BPA1º) (Brooks, 1990) e outros 

métodos comparativos, como BPA de nós (BPAn) e sub-árvores livres de paralogias 

(PF) (Nelson & Ladiges, 1996), buscando a inferência de um padrão geral das relações 

entre as áreas de endemismo da Mata Atlântica brasileira e suas fitofisionomias 

adjacentes. Os resultados são comparados com cladogramas de áreas e histórias 

biogeográficas de outros grupos, analisando e discutindo eventos históricos que podem 

explicar o endemismo, e assim espera-se contribuir para desvendar a evolução biótica 

dos grupos de aranhas Mygalomorphae em território brasileiro. 
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2. Objetivos: 

 

• Através da congruência entre filogenias das espécies de aranhas 

Mygalomorphae da Mata Atlântica e fitofisionomias adjacentes, propor 

hipótese de relacionamento geral entre as 12 áreas de endemismo encontradas 

para esse grupo de aranhas 

 

• Analisar eventos históricos que podem explicar as relações históricas entre as 

áreas e os seus endemismos, e inferir quais processos possivelmente separaram 

essas áreas endêmicas 
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3. Material & Métodos 

 

3.1. Material 

 

A partir do levantamento das espécies da tabela 1 (capítulo1), notamos que há 

táxons em diferentes situações com relação à sistemática filogenética. Todas as 

espécies que entraram nas análises estão com revisões taxonômicas atualizadas, mas 

só algumas com propostas de hipóteses de relacionamento filogenético. O ideal seria 

ter a maior quantidade possível de táxons com hipótese filogenéticas para a abordagem 

biogeográfica cladística.  

Neste estudo foram utilizadas 7 filogenias em nível específico, de duas famílias de 

Mygalomorphae, Nemesiidae e Theraphosidae (gênero/ autor/ nº espécie) (tabela 1): 

(1) Rachias e Pycnothele/ Indicatti, 2011/ 9 e 7 espécies respectivamente; (2) 

Dolichothele, Guyruita e Sickius/ Revollo, 2016/ 11, 2 e 1 espécies respectivamente; 

(3) Catanduba/ Yamamoto et al., 2012/ 7 espécies; (4) Homoeomma/ Yamamoto, 

2008/ 6 espécies; (5) Plesiopelma/ Nagahama, 2010/ 11 espécies; (6) Eupalaestrus, 

Proshapalopus, Pterinopelma, Nhandu e Vitalius/ Bertani et al., 2011/ 2, 2, 2, 4 e 9 

espécies respectivamente; (7) Typhochlaena, Pachistopelma, Ybyrapora e Iridopelma/ 

Fukushima & Bertani, 2017/ 5, 2, 3 e 6 espécies respectivamente. Foram definidas as 

presenças de cada espécie nas áreas de endemismo pela sua ocorrência nos núcleo de 

congruência delimitados no capítulo 1 (Figura 1). Nos casos em que a distribuição da 

espécies não sobrepõe nenhum núcleo de congruência, foi considerada como 

ocorrendo na área de endemismo mais próxima.  
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Tabela 1. Filogenias incluídas nas análises biogeográficas cladísticas: família/ gênero; 

número de espécies de cada cladograma filogenético utilizado; áreas de endemismo 

onde ocorrem; autores das análises filogenéticas. 

Família/ 

gênero 

nº 

terminais 

das 

filogenia 

Área de endemismo 

(AoEs) 

Referência bibliográfica/ 

tipo 

Nemesiidae/ 

Rachias – Pycnothele 

 

9 – 7 

Org(RJ)/ SMSP/ SC/ 

PoA/ RSint 

Indicatti, 2011/  

tese de doutorado 

Theraphosidae/  

Dolichothele – 

Guyruita – Sickius  

 

11 – 2 – 1  

PI/ SEsp(MG)/ MG/ 

ES/ DF/ PE/ BA/ 

SMSP 

Revollo, 2016/  

dissertação de mestrado 

Theraphosidae/ 

Catanduba 

7 PI/ DF/ BA/ SMSP Yamamoto et al., 2012/  

publicação 

Theraphosidae/  

Homoeomma 

6 SMSP/ PoA  Yamamoto, 2008/ 

dissertação de mestrado 

Theraphosidae/ 

Plesiopelma 

11 BA/ SMSP/ 

Org(RJ)/ MG/ ES/ 

DF  

Nagahama, 2010/ 

dissertação de mestrado 

Theraphosidae/ 

Eupalaestrus – 

Proshapalopus – 

Pterinopelma – Nhandu 

– Vitalius 

 

2, 2, 2, 4 e 

9 

DF/ ES/ MG/ 

Org(RJ)/ SMSP/ SC/ 

PoA/ RSint 

 

Bertani et al., 2011/  

publicação 

Theraphosidae/ 

Typhochaena, 

Pachistopelma 

Ybyrapora e Iridopelma 

 

5, 2, 3 e 6 

 

PI/ PE/ ES/ BA 

 

Fukushima & Bertani, 

2017/ publicação 
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Figura 1. Mapa dos centros de congruência (CCs) das 12 áreas de endemismo 

delimitadas por espécies de aranhas Mygalomorphae de Mata Atlântica e 

fitofisionomias adjacentes, apresentadas no capítulo 1. 
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3.2. Metodologia:  

 Alguns cenários problemáticos são conhecidos pelos biogeógrafos a respeito da 

comparação dos cladogramas individuais buscando as relações entre as áreas de 

endemismo, indicados por DaSilva et al. (2017): 1) mais de uma áreas ocorrendo com 

o mesmo táxon (taxon „x‟ presente em RJ/SP por exemplo), ou seja, taxon 

amplilocado (widespread); 2) áreas de endemismo delimitadas ausentes nas filogenias 

(filogenia sem determinada área de endemismo); 3) distribuição redundante, repetida 

(duas ou mais vezes uma mesma área na mesma filogenia); 4) incongruência entre as 

áreas de endemismo. Seguindo esses autores, no presente estudo métodos 

comparativos foram utilizados em busca de resolver esses problemas: Análise de 

Parcimônia de Brooks (BPA – Brooks Parsimony Analysis), Análise de Parcimônia de 

Brooks de nós (BPAn), Análise de Subárvores livres de paralogia (PF - Paralogy-free 

Subtree Analysis). Adicionalmente cladogramas elaborados com nós paralógicos (Pn) 

e amplilocados (WS) foram executados para fazer o cálculo de incongruência entre 

eles (ILD). Interpretando os resultados do BPA1º, BPAn e PF, através de um consenso 

de maioria, um cladograma de áreas geral foi elaborado indicando uma hipótese de 

relacionamento entre as áreas de endemismo das aranhas Mygalomorphae. 

O primeiro método empregado foi Análise de Parcimônia de Brooks, criado por 

Brooks (1981) e conhecida como “método parasitológico”, em que ele objetivou a 

comparação de filogenias entre parasitas e seus hospedeiros. Em 1988, Wiley batiza o 

método como Análise de Parcimônia de Brooks (BPA), somando-se ao campo da  

biogeografia de vicariância (Henning, 1966; Wiley, 1988; Brooks, 1981, 1985 e 1990). 

Em 2001, Brooks et al. publicam um artigo com modificações do artigo de 1981, e 

melhores explanações sobre o BPA. Este método vem sendo tido como o método de 

padrão mais popular e utilizado entre os pesquisadores (Brown & Lomolino, 2006). 

Os terminais dos cladogramas individuais são substituídos pelas áreas de 

endemismo em que vivem (Figura 2 a - d), criando cladogramas individuais de áreas 

(Rosen, 1978). Posteriormente, todas as informações presentes nos cladogramas são 

codificadas elaborando uma matriz de a ausência e presença (“0” e “1”, 

respectivamente) (Figura 2 e), tanto terminais quanto os nós dos cladogramas (Wiley, 

1988, Brooks et al., 2001). A partir disso, os cladogramas individuais de áreas 

resultantes são comparados para buscar cladogramas gerais de áreas através da Análise 
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de Parcimônia de Brooks (BPA) (Wiley, 1988; Brooks, 1981 e 1990; Brooks et al., 

2001; Lomolino et al., 2004). Este método utiliza dados diferentes dos cladogramas 

individuais com análise de parcimônia para encontrar o cladograma geral de áreas, 

possibilitando entender a relação entre as áreas. O BPA utiliza os dados de 

presença/ausência das espécies e dos clados nas áreas de endemismo dos cladogramas 

individuais. Para obter os cladogramas com os terminais das espécies individuais, que 

foram substituidos pelos terminais das áreas de endemismos, são necessárias as 

hipóteses filogenéticas (filogenias) (tabela 1). Esta busca por um padrão geral de 

relação entre áreas de endemismo é denominada BPA primária (Brooks et al., 2001; 

Van Veller et al., 2002). Em resumo o método reconstroi cladogramas de táxons e 

obtem cladogramas de áreas (Figura 2), possibilitando inferir um padrão geral das 

relações entre as áreas de endemismo da Mata Atlântica e fisionomias adjacentes. 

 

   

 

Figura 2. Esquema de Crisci et al. (2003) explicando procedimentos operacionais para 

a contrução do cladograma geral de área de endemismo (BPA): „a, b, c, d‟ junção de 

diferentes cladogramas com presença/ausência de nós e espécies irmãs (topologia); „e‟ 

elaboração da matriz com dados das filogenias compilados e cladogramas de área 

geral gerado. 
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O segundo método utilizado é uma aplicação do BPA1º modificado, a Análise de 

Brooks de nós (BPAn) sem codificar na matriz os dados dos terminais das filogenias, 

incluindo apenas as informações fornecidas pelos nós, excluindo as informações das 

espécies terminais generalizadas (Kluge, 1988). Alguns pesquisadores supõem que 

táxons amplilocados sejam ruídos ao procurar congruência filogenética e sinais 

históricos, pois as áreas onde ocorrem podem ter sido colonizadas por recentes eventos 

de dispersão (Cracraft, 1994; Nihei, 2006). 

O terceiro método aplicado foi a Análise de Subárvores Livres de Paralogia (PF), 

que se baseia nas informações dos nós sem paralogias, ou seja, repetições de relações 

de área na mesma linhagem e nós redundantes (Nelson & Ladiges, 1996). A paralogia 

biogeográfica ocorre quando mais de um membro de um clado ocorre na mesma áreas, 

semelhante do que ocorre com espécies amplamente distribuídas, onde a paralogia 

aparece como homoplasia no cladograma geral de área (Sigrist, 2006). Nelson e 

Ladiges (1996) explicam que os nós sem paralogias, chamadas de subárvores, tem 

como objetivo excluir relacionamentos arbitrários de áreas, como os relacionamentos 

que são resultantes de duplicações, dispersões e extinções, obtendo com mais precisão 

as relações históricas da área. Os nós sem paralogias foram escolhidos manualmente, 

examinando todos os ramos dos cladogramas das áreas dos táxons, das pontas até a 

raíz (DaSilva et al., 2017). Os nós com áreas repetidas foram considerados parálogos e 

retirados das subárvores (Nelson & Ladiges, 1996). A análise de subárvores livres de 

paralogia introduz a análise de subárvores como uma maneira efetiva de resolver a 

paralogia, descartando as redundâncias como não informativas e não faz nenhuma 

suposição sobre os mecanismos de isolamento dos taxons (Ebach, 2001). 

Em suma, três matrizes foram geradas, uma para cada metodologia empregada 

(BPA1º, BPAn, PF), tornando assim a análise entre as áreas de endemismo mais 

completa. Para BPA1º e BPAn as áreas de endemismo ausentes nos cladogramas dos 

táxons foram codificadas com “?” (Wiley, 1988). Para aumentar a comparação dos 

resultados, seguindo DaSilva et al. (2017), adicionalmente outras duas matrizes foram 

elaboradas, uma com nós paralógicos (Pn) e uma apenas com as informações de 

distribuições de espécies amplilocadas (widespread - WS). As análises foram 

executadas no programa Winclada versão 1.00.08 (Nixon, 1999) utilizando os 

seguintes parâmetros: Analyse – Heuristics – hold = 10.000 - mult*N = 1.000 - 
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hold/10 = 10 - Multiple TBR+TBR (mult*max*) - TBR (Tree Bissection and 

Reconnection). Os resultados gerados das diferentes metodologias foram comparados 

e interpretados por consenso de maioria, tornando o resultado final, ou seja, o 

cladograma de área final mais completo e preciso. 

 Para avaliar a influência de cada método e tipo de informações dos resultados, um 

teste de reamostragem de significância de incongruência (ILD – Incongruence test) 

entre as matrizes foi realizado contra um modelo nulo baseado na randomização de 

matrizes de tamanhos iguais (Farris et al., 1995) (número de táxons e comprimento das 

árvores – tabela 2; resultados ILD – tabela 3). Este teste mostra se tem diferentes 

relações de áreas em diferentes métodos gerando uma incongruência siginificativa. O 

teste foi executado no programa Winclada versão 1.00.08 (Nixon, 1999) utilizando os 

seguintes parâmetros: Analyse – Farris et al. Incongruence test (ILD) - função “arn” - 

hold=10 - mult* 30; hold/ 10 (Farris et al., 1995; DaSilva et al., 2017). 

 

Abreviações e acrônimos. AoE(s)/AE: áreas de endemismo; CCs: centro de 

congruência; MREs: máxima região endêmica; PE: Pernambuco; PI: Piauí; DF: 

Distrito Federal; SEsp(MG): Serra do Espinhaço(MG); MG: Minas Gerais; BA: Sul da 

Bahia; ES: Espírito Santo; Org(RJ): Serra dos Órgãos; SMSP: São Paulo; SC: Santa 

Catarina; PoA: Rio Grande do Sul litoral; RSint: Rio Grande do Sul interior; BNE: 

Bloco Nordeste (PI – PE – BA); BSEN:  Bloco Sudeste Norte (MG – ES); BSES: 

Bloco Sudeste Sul (Org(RJ) – SMSP – SC); BS: Bloco Sul (PoA – RSint); BPA1º 

(Análise de Parcimônia de Brooks primária); BPAn (Análise de Parcimônia de Brooks 

de nós); PF (Análise de sub-árvores livres de paralogias); Pn (nós paralógicos); WS 

(amplilocadas – widespread). 
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4. Resultados 

 O primeiro método empregado, BPA 1º, resultou num único cladograma de área 

geral (L= 247; IC= 62; IR= 58) (Figura 3A), separando as áreas de endemismo em 

dois principais blocos: um agrupando as áreas de endemismo da região sudeste, RJ e 

SP, com as áreas da região do sul, e o outro agrupando as áreas da região central e  do 

nordeste. O segundo método, BPAn, gerou três cladogramas de área (L= 149; IC= 49; 

IR= 58) e mais um cladograma de consenso estrito (Figura 3B-E). As áreas das regiões 

sudeste e sul apresentaram algumas diferenças, mas a separação em dois blocos foi 

semelhante ao BPA 1º. A metodologia de subárvores livres de paralogias (PF), terceira 

metodologia aplicada, encontrou cinco cladogramas de áreas, mais um cladograma de 

consenso (L= 125; IC= 76; IR= 52) (Figura 4A-F). O agrupamento das regiões central 

e do nordeste (DF – PI – PE - Ba) não se alteram em nenhum dos cladogramas, 

somente ocorreram alterações nos relacionamentos das áreas de endemismo das 

regiões sudeste e sul. As matrizes de nós paralógicos (Pn) e espécies amplilocadas 

(WS), geraram ambas, um único cladograma de área (Pn: L= 105; IC= 84; IR= 51/ 

WS: L= 129; IC= 50; IR= 64) (Figura 5), elaboradas para o cálculo do ILD. Como nas 

outras análises, DF – PI – PE – BA, mantém o agrupamento, ocorrendo algumas 

alterações no relacionamento das áreas das regiões sudeste e sul. 

 Associando e interpretanto os resultados das análises aplicadas, quatro blocos 

principais são encontrados intimamente relacionados na maioria dos cladogramas de 

área (Figuras 3, 4 e 5): 

 

 Bloco Nordeste (BNE) – relaciona áreas de endemismo PI – PE – BA 

 Bloco Sudeste N (BSEN) – relaciona áreas de endemismo DF - MG – ES 

 Bloco Sudeste S (BSES) – relaciona áreas de endemismo Org(RJ) – SMSP 

– SC 

 Bloco sul (BS) – relaciona áreas de endemismo PoA – RSint  

 

 As áreas de endemismo DF e Espinhaço(MG) estão relacionadas em quase todos os 

cladogramas de áreas encontrados (Figuras 3, 4 e 5). Nos cladogramas de áreas gerais 

essas duas áreas são mais relacionadas com os blocos do nordeste (PI – PE – BA) e 

sudeste norte (MG – ES). A área de endemismo Espinhaço(MG) posiciona-se sempre 
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mais próximo da base, suportando os demais ramos na maioria dos cladogramas de 

área gerados. A área de endemismo DF difere nas metodologias em relação aos 

blocos, sendo em BPA1º e BPAn se encontra-se mais relacionadas com o bloco 

sudeste norte (MG – ES) (Figura 3), e em PF, Pn e WS encontra-se mais relacionado 

ao bloco NE (PI – PE – BA) (Figura 4A-F; 5A e B). 

 

Tabela 2. Número de táxons e comprimentro das árvores resultantes das matrizes 

usadas para encontrar os cladogramas gerais de áreas de endemismo. Informações 

obtidos com os diferentes métodos aplicados: BPA (Análise de Parcimônia de 

Brooks); BPAn (BPA de nós); PF (subárvores livres de paralogias); Pn (nós 

paralógicos); WS (espécies amplilocadas – widespread); n = número de caracteres 

(ocorrências) de cada matriz; L = comprimento dos cladogramas resultantes. 

 

BPA n = 169 / L = 247 

BPAn n = 75 / L = 149 

PF n = 22 / L = 125 

Pn n = 89 / L = 105 

WS n = 65 / L = 129 

 

 

Tabela 3. Resultados dos testes de diferença de comprimento de incongruência (teste 

ILD) das diferentes matrizes utilizadas para buscar os cladogramas de área das áreas 

de endemismo delimitadas para aranhas Mygalomorphae. P = valor de significância de 

cada teste ILD. 

 

Farris et al. ILD test Resultado (P =) 

BPAn x WS No (0.9989) 

Pn x PF No (0.3333) 

Pn x WS No (0.6669) 

PF x WS No (0.6667) 

Pn+WS x PF No (0.4333) 

BPA1º x BPAn x PF x WS No (0.8333) 

*No = “Not Significantly Incongruence”: sem incongruência significativa. 
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Figura 3. Cinco cladogramas de área gerais encontrados pelos métodos BPA1º e 

BPAn. A) único cladograma de área encontrado por BPA1º. B - D) três 

cladogramas de área encontrados por BPAn. E) cladograma de áreas de consenso 

estrito dos três cladogramas encontrados por BPAn. BNE: Bloco Nordeste (em 

amarelo). BSEN: Bloco Sudeste Norte (em azul). BSES: Bloco Sudeste Sul (em 

vermelho). BS: Bloco Sul (em rosa). 
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Figura 4. Seis cladogramas de áreas gerais encontrados pelo método subárvores 

livres de paralogias (PF). A – E) cinco cladograms de área encontradas por PF. F) 

cladograma de consenso estrito dos cinco cladogramas encontrados por PF.  BNE: 

Bloco Nordeste (em amarelo). BSEN: Bloco Sudeste Norte (em azul). BSES: Bloco 

Sudeste Sul (em vermelho). 
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Figura 5. Dois cladogramas de área encontrados pelos métodos nós paralógicos 

(Pn) e espécies amplilocadas (WS), utilizados para o cálculo ILD. A) único 

cladograma de áreas encontrado por Pn. B) único cladograma de área encontrado 

por WS. BNE: Bloco Nordeste (em amarelo). BSES: Bloco Sudeste Sul (em 

vermelho). BS: Bloco Sul (em rosa). 
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Figura 6. A) cladograma de área geral, por consenso de maioria, resultante da 

comparação e interpretação do padrão geral de relacionamento das 12 áreas de 

endemismo delimitadas no capítulo 1 para aranhas Mygalomorphae. BNE: Bloco 

Nordeste (em amarelo). BSEN: Bloco Sudeste Norte (em azul). BSES: Bloco 

Sudeste Sul (em vermelho). BS: Bloco Sul (em rosa). B) mapa das as áreas de 

endemismo com padrão geral de relacionamento entre elas; em A e B, ramo 

pontilhado representa relacionamento alternativo da área de endemismo de SC com 

o bloco sul (BS – RSlit e Rsint – ramo rosa), ao invés da relação com o bloco 

sudeste sul (BSES - ramo vermelho). 
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5. Discussão 

 

5.1. Relacionamento das 12 áreas de endemismo delimitadas utilizando diferentes 

metodologias 

 Como já visto, utilizar diferentes métodos e diferentes informações tanto concede 

ao estudo realizado mais precisão na inferência de uma hipótese, quanto elimina ou 

minimiza os problemas encontrados pelas análises executadas. Nas análises 

biogeográficas cladísticas pesquisadores encontram cenários problemáticos 

conhecidos, que geram ruídos nos resultados, como as espécies amplilocadas, as áreas 

ausente e as distribuições redundantes (Humphries & Parenti, 1999; Eback et al., 

2005; Morrone, 2009; DaSilva et al., 2017). Muitos autores criticaram o uso de relação 

das áreas em que vivem uma espécie amplilocada para inferir um cladograma geral de 

áreas (p. ex., Humphries & Parenti, 1999; Ebach et al., 2005), já que, como a espécie 

não se diferenciou nessas áreas, não haveria relevância na história de disjunções da 

biota, além de que essas espécies podem estar em mais de uma área por dispersões 

recentes, refletindo relações ecológicas somadas as relações de históricas (DaSilva et 

al., 2017). Os fatores ecológicos tem resquícios históricos, uns são possíveis de inferir, 

mas alguns não, pois para alguns táxons ou o evento vicariante não afetou sua 

distribuição ou não fica visível qual evento ocorreu. 

 Como explicado na metodologia, para minimizar os cenários problemáticos, 

diferentes métodos foram empregados em busca de um cladograma de área geral que 

buscasse inferir o relacionamento das áreas de endemismo delimitadas no capítulo 1: 

Análise de Parcimônia de Brooks (BPA1º – Brooks Parsimony Analysis), Análise de 

Parcimônia de Brooks de nós (BPAn) e Análise de Subárvores livres de paralogia (PF 

- Paralogy-free Subtree Analysis), com  uma matriz para cada método elaborada. 

Adicionalmente duas matrizes a mais foram implementadas, uma com dados dos nós 

paralógicos (Pn) e outra com as espécies amplilocadas (WS), com única função de 

calcular o IDL, já que são justamente as partes problemáticas das matrizes e não 

inferem processos de relacionamentos históricos em si. Mesmo com algumas 

diferenças (relações alternativas) entre os cladogramas de áreas gerais, principalmente 

nas relações do Bloco Sul, o teste ILD rejeitou a incongruência entre as partições 

(tabela 3), ou seja, os cladogramas não apresentam incongruência significativa. Isso 
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por ser indicação de que as relações de áreas foram mantidas com poucas mudanças 

nos táxons difundidos (DaSilva, 2017). Os diferentes dados de entrada nas 

metodologias mostram que quando aplicado BPA1º e BPAn as informações vão sendo 

replicadas em nós mais basais progredindo para baixo a partir dos terminais. Devido a 

este fato, incluindo a metodologia PF, sugerido por Nelson e Ladiges (1996), a 

extração da informação dos cladogramas da áreas dos táxons impedem que as 

informações redundantes interferam na inferência de congruência (Ebach et al., 2005). 

Provavelmente, por isso, PF apresentou relações alternativas, pois as distribuições 

redundantes em nós paralógicos são principalmente repetições da mesma disjunção e 

aumenta a incongruência para o mesmo processo. Os resutados mostram que 

utilizando o método BPA1º, um único cladograma de área foi encontrado inferindo a 

primeira separação dos quatro blocos BNE, BSEN, BSES e BS. Em BPAn, encontrou 

três cladogramas (Figura 3 B, C, D) e um de consenso (Figura 3E), onde os blocos 

BNE, BSEN mantém os relacionamentos iguais ao BPA1º, apresentando relações 

alternativas do bloco BS nos cladogramas de área C e D (Figura 3), onde as áreas de 

endemismo do BS ficam intimamente relacionadas com o Bloco BSES de maneiras 

diferentes, onde o cladograma de consenso (Figura 3E) gerou resultado semelhante ao 

BPA1º, separando os quatro blocos BNE, BSEN, BSES e BS. Em PF, o resultado 

gerou cinco cladogramas de áreas (Figura 4 A a E) e um de consenso (Figura 4F). 

Nessa metodologia das subárvores livres de paralogias (PF), o bloco BNE (PI – PE – 

BA) não altera o relacionamento das áreas em nenhum cladograma de área gerado. Os 

blocos BSEN e BSES mantem relacionamento igual nos três cladogramas A, B e C 

(Figura 4), mas nos cladogramas D e E (Figura 4), o BSES apresenta relacionamento 

alternativo, onde Org(RJ) está mais relacionado com as áreas do bloco BSEN (MG e 

ES), e SP com as áreas do BS (PoA e SC). Utilizando este método as áreas de PoA e 

RSint não surgem relacionadas, aparecendo mais distantes que nos outros cladogramas 

de área gerados. A área de endemismo RSint, nos cinco cladogramas (Figura 4 A a E), 

surge mais relacionada com o Espinhaço(MG) do que com PoA, como em BPA1º e 

BPAn. Essas diferenças ficam evidentes quando gerado o cladograma de consenso 

apresentando uma politomia (Figura 4F). Só para constar, os outros dois métodos 

aplicados, apesar de gerados para cálculo de ILD, nós paralógicos (Pn) e espécies 

amplilocadas (WS), apresentam um cladograma de área gerado cada (Figura 5 A e B) 
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mantendo os mesmo relacionamentos dos blocos BNE, BSES e BS. As áreas de 

endemismo Espinhaço e DF surgem nos cladogramas de área mais relacionadas com 

os bloco do nordeste BNE e o bloco sudeste norte BSEN. A área de endemismo 

Espinhaço(MG) agrupa as áreas irmãs BNE e BSEN tanto em BPA1º quanto em 

BPAn. Em PF e Pn, Espinhaço(MG) agrupa em BNE, BSEN e BSES na maioria dos 

cladogramas de área. A área de endemismo DF, tanto no BPA 1º e BPAn, alterna seu 

relacionamento agrupando-se ao bloco BSEN, e agrupa-se com BNE em PF. 

Provavelmente, as diferenças dos resultados das três metodologias BPA1º, BPAn e PF, 

ocorrem porque PF inclui informações livres de paralogias. Mesmo com essas 

diferenças foi possível encontrar um padrão dos agrupamentos dos blocos, 

praticamente com os mesmos relacionamentos entre eles (Figura 6). 

 Histórias reticuladas de relações entre áreas de endemismo devem ser esperadas em 

biotas terrestres e continentais pois não possuem limites claros nem barreiras evidentes 

entre si (Cracraft, 1988; Brooks, 1990; McLennan & Brooks, 2002). Ocorre também 

que organismos diferentes respondem de maneiras diferentes ao mesmo evento 

histórico, e processos comuns como dispersão, extinção e ausência de um evento de 

especiação causam incongruências na comparação dos cladogramas de áreas (DaSilva 

et al., 2017). Mesmo assim, os resultados gerados neste estudo apresentaram um 

padrão geral nos blocos aparentados das áreas de endemismo, entre os cladogramas de 

áreas analisados, dividindo a Mata Atlântica em quatro blocos (BNE, BSEN, BSES, 

BS – Figura 6) relacionando intimamente as áreas de floresta com as áreas nas 

fitofisionomias adjacentes da Caatinga, Cerrado e Pampas, e do nordeste ao sul do 

Brasil. Assim, encontrou-se uma história reticulada entre as áreas de endemismo, 

como é esperado neste tipo de abordagem (Cracraft, 1988; Brooks, 1990; McLennan 

& Brooks, 2002).  

 Mesmo encontrando um padrão dos blocos de relacionamento das áreas de 

endemismo, aplicando os três métodos analíticos diferentes, foi possível observar os 

diferentes vieses causados por esses problemas já citados, principalmente em relação 

aos Blocos BSES e BS, os quais apresentaram mais relações alternativas, 

provavelmente porque possuem mais dados nos cladogramas filogenéticos, do que os 

Blocos BNE e BSEN, que mantiveram as mesmas relações com os três métodos. 

Portanto, comparando e interpretando os cladogramas de áreas encontrados pelas 
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diferentes metodologias, normalmente se reduz progressivamente a importância das 

informações das as espécies amplilocadas, as áreas ausente e as distribuições 

redundantes, pois são dados com informações que não possibilitam a inferência de 

relação histórica entre as áreas.  

    

5.2. Prováveis processos históricos relacionadas aos padrões gerais de 

relacionamento de áreas de endemismo 

  

 Mesmo levando em conta os problemas enfrentados nas análises biogeográficas 

cladísticas, um padrão geral de relacionamento entre as áreas de endemismo foi 

inferido no presente estudo, utilizando filogenias de aranhas Mygalomorphae de Mata 

Atlântica e fitofisionomias adjacentes. Essas análises permitiram encontrar diferentes 

cladogramas de áreas gerais conectando as áreas de endemismo delimitadas no 

primeiro capítulo, possibilitando corroborar a inferência de processos históricos que 

teriam separado essas unidades. É notável o quão complexa e reticulada é a história da 

Mata Atlântica brasileira. Pequisadores explicam que alguns níveis de histórias 

reticuladas de relações entre áreas de endemismo devem ser esperados em biotas 

terrestres e continentais, como já citado acima (Cracraft, 1988, Brooks, 1990, 

McLennan & Brooks, 2002). Essas áreas de endemismo apresentam limites nebulosos, 

sem barreiras acentuadas entre si, ou perderam suas delimitações originais ao longo do 

tempo (Cracraft, 1988, Crisp et al., 1995, Brooks et al., 2001). Outro fator importante 

é que os organismos diferentes respondem de maneiras diferentes ao mesmo evento 

histórico, sendo assim as grandes separação detectadas entre os blocos de áreas de 

endemismo podem ser resultados de eventos como dispersão e expansão, extinção e 

falta de especiação por exemplo (DaSilva et al., 2017). Extraindo as informações 

apropriadas dos cladogramas de áreas evitando paralogias ou influência de táxons 

amplilocados, é obtida uma melhor inferência ao procurar padrões históricos de 

relações de área (Ebach, 2001; Ebach & Humphries, 2002). 

Nas relações internas de cada bloco de áreas de endemismo encontrada neste 

estudo, as áreas das regiões mais secas tem alguma relação com as áreas das regiões 

mais úmidas, o que pode ser explicado pela expansão e retração das áreas de florestas 

nas flutuações climáticas pleistocênicas (Cabanne et al., 2014; D´Horta et al., 2011; 
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Sobral-Souza et al., 2015; Rossi et al., submetido)). Mudanças no clima global 

passado resultaram em reorganizações marcantes de comunidades biológicas, 

paisagens e biomas, e importantes alterações na distribuição geográfica de espécies 

(Dias et al., 2002). Este tipo de abordagem mostra que esses métodos são cada vez 

mais eficientes para inferir processos individuais, tais como modelos evolutivos com 

dados moleculares ou comparações com modelos de distribuição potencial (Graham et 

al., 2004).  

Estudos sugerem que, além do tectonismo de placas, o que modificou a 

topografia do sudeste brasileiro foram as flutuações climáticas ocorridas 

principalmente durante o Pleistoceno, alterando períodos quentes e úmidos com 

períodos frios e secos, afetando consideravelmente a América do Sul tropical 

(Bigarella & Andrade-Lima, 1982; Haffer, 1987; Sobral-Souza et al., 2015; Rossi et 

al., submetido)). Esses estudos demonstram mudanças nas paisagens, com redução da 

área florestada e expansão de formações savânicas durante os períodos frios e secos. 

Aqui, analisando o cladograma de área geral final deste estudo (Figura 6 A) um ramo 

do cladograma mostra o Bloco Nordeste (PI – PE – BA) intimamente relacionado, 

formado por áreas de transição caatinga, cerrado e floresta. O mesmo ocorre no Bloco 

Sudeste Norte (MG-ES) que engloba áreas de floresta, e se apresenta intimamente 

ligado a área de endemismo DF, região de cerrado, mais seca. Ambos os blocos são 

intimamente ligados ao Espinhaço (MG) que apresenta ambiente denominado campo 

rupestre, zonas de transição de floresta e cerrado. O outro ramo do cladograma de área 

geral agrupa no Bloco Sudeste Sul áreas de floresta (Org(RJ) e SP), e no Bloco Sul 

(PoA e RSint) aparece a relação de zona de transição floresta e campos sulinos 

(pampas).  

 Estudos mostram que alguns processos históricos podem estar relacionados a essas 

barreiras como tectonismo de placas que formam e reativam sistemas de falhas 

(Almeida & Carneiro, 1988; Saenz et al., 2003; Saadi et al., 2005), transgressões 

marinhas nos vales (Martin et al., 1993; Suguio et al., 2005; DaSilva et al. 2015 e  

2017), e ocorrência de vegetação xeromórfica (Joly et al., 1999; IBGE, 2010). A 

maioria dos estudos biogeográficos associam as principais barreiras geográficas aos 

padrões históricos gerais, como formação de vales e grandes rios como Rio São 

Francisco, Rio Doce, Rio Paraíba do Sul e Ribeira do Iguape (Amorim & Pires, 1996; 
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Silva et al., 2004; Pellegrino et al., 2005; Sigrist & Carvalho, 2009; Brunes et al., 

2010; Thomé et al., 2010; Silva et al., 2012; Cabanne et al.; 2014; DaSilva et al., 2015 

e 2017). Outro ponto importante, aqui analisado, é que as áreas de endemismo estão 

em topografias com diferentes tipos geomorfológicos, onde as áreas encontram-se no 

Planalto Central (DF), Planato Meridional (RSint), nas encostas do Planato Atlântico 

próximas ao litoral (Org(RJ), SMSP, SC, PoA), em serras afastadas do litoral (PI, 

SEsp(MG), MG), e em planíces costeiras (PE, BA, ES). Esses relevos fazem parte das 

unidades de relevo definidas por Ross (1992, 2003), os cinturões orogênicos, 

formando os planaltos e serras do Atlântico leste-sudoeste, e as planícies e tabuleiros 

litorâneos. Os soerguimentos de regiões montanhosas e formações de vales que 

originaram  os grandes rios, gerados por atividades tectônicas, provavelmente tenham 

afetado a distribuição de populações de espécies florestais e de fitofisionomias 

adjacentes a ela. Diversas falhas e bacias tectônicas foram desenhando o atual relevo 

acidentado dessas regiões montanhosas, formando os vales, bacias sedimentares e 

serras menores, assim como a erosão diferenciada em cada região durante o 

Quaternário (Almeida & Carneiro, 1998; Saadi el at, 2005).  

 Assim como no estudo com opiliões de Mata Atlântica (DaSilva et al., 2017), com 

relacionamento semelhante ao encontrado no presente estudo, provavelmente a 

separação dos grupos das aranhas Mygalomporphae também tenha sido influenciada 

por barreiras iterativas, ou seja, barreiras que trabalham várias vezes na mesma região 

resultando num padrão biogeográfico complexo com alta congruência espacial na 

distribuição de linhagens e espécies. Essas barreiras reiterativas com congruência 

espacial em vários momentos responderiam a reivindicações da história de táxons 

individuais quando mostrado que diferentes táxons divergem em momentos diferentes 

na mesma barreira (Brunes et al., 2010; Thomé et al., 2010; Cabanne et al., 2014). 

Amorim (2009) discute o papel das barreiras reinterativas na criação de padrões 

redundantes nas filogenias, causados pelo aparecimento e desaparecimento repetitivo 

dessas barreiras, como por exemplo as transgressões marinhas, e além dessas 

transgressões, eventos de redução e aumento das áreas florestadas, causadas pelas 

variações climáticas. Eventos tectônicos originando vales e montanhas, surgimento de 

grandes rios, transgressões marinhas e redução de florestas nas flutuações climáticas 
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funcionariam como barreiras reiterativas, separando as áreas repetidamente (Amorim, 

2009; DaSilva et al., 2015 e 2017). 

 Uma questão abordada nos estudos pesquisados acima e explicada por DaSilva et 

al. (2017) é que histórias filogenéticas espaciais individuais de diferentes táxons não 

tem congruência distributiva suficiente para permitir inferir uma única história de uma 

biota inteira, representada por um único cladograma de áreas, como no caso do 

presente estudo. As filogenias das Mygalomorphae aqui utilizadas tem mais 

informações referentes as espécies de Mata Atlântica do que das fitofisionomias 

adjacentes, o que  dificulta uma análise mais precisa do relacionamento das 12 áreas 

de endemismo delimitadas no primeiro capítulo. Dessa forma, foi preferido mostrar 

um padrão geral de disjunções representando todos os cladogramas gerais encontrados 

por métodos diferentes. A biogeografia cladística original (Rosen, 1978; Brooks et al., 

2001) superestimou o poder de inferência dos cladogramas de área, incluindo o 

raciocínio ingênuo de que cada nó deveria ser diretamente inferido como um evento 

vicariante. Mesmo assim, vale ressaltar que a biogeografia cladística busca padrões 

gerais de disjunção comparando as hipóteses filogenéticas, objetivo não buscado por 

outra abordagem de biogeografia evolutiva, sendo ainda um objetivo válido de busca 

(Parenti, 2007; DaSilva et al., 2017).   

  DaSilva et al. (2017) explanam que uma renovação da biogeografia cladística 

e a busca por padrões pode basear-se nas seguintes propostas: 1) para evitar considerar 

única vicariância para explicar as disjunções comuns, já que os padrões podem ser 

causadas por dispersão e mudanças bióticas em biotas continentais; 2) para que evite 

indicar quaisquer processos para explicar dados filogenéticos únicos ou a necessidade 

de buscar mais evidências; 3) não esperar um único cladograma de área geral 

totalmente resolvido para qualquer região, porque a maioria das áreas é composta e as 

histórias bióticas são reticuladas; 4) para colocar uma ênfase mais forte em discriminar 

períodos de tempo, se possível; 5) acabar com a fragmentação na biogeografia 

evolutiva, a biogeografia cladística deve interagir com outras abordagens, incluindo 

filogeografia; e 6) destacar a relevância biogeográfica e implicações de cada padrão 

encontrado.  
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6. Conclusão 

 

Mesmo com as dificuldades em buscar um padrão geral de relacionamento entre 

áreas de endemismo, o presente estudo encontrou um padrão nos resultados gerados, 

dividindo as áreas em quatro blocos de relacionamento, sendo um ao norte/nordeste do 

Brasil (PI, PE e Ba), dois mais centrais com áreas relacionadas as Serras da 

Mantiqueira, dos Órgãos, do Mar e Paranapiacaba (MG, Org(RJ), SMSP), e um bloco 

mais ao sul relacionando áreas ao sul da Serra Geral (PoA e RSint). As áreas de DF, 

Espinhaço e SC apresentaram relações alternativas, e em um caso discordante como 

Espinhaço e RSint como áreas irmãs. 

Tanto no presente trabalho como na literatura, fica claro que as histórias dos táxons 

refletem uma história altamente reticulada entre as áreas de endemismo encontradas, 

levando à inferência que as composições atuais são resultados de eventos que alternam 

dispersões e especiações. Em suma as disjunções mais antigas causadas pelo 

tectonismo abrindo vales dos grandes rios, as disjunções mais novas provavelmente 

causadas pelas reduções florestais durante os períodos glaciais, e as transgressões 

marinhas foram responsáveis pelas distribuições atuais dos organismos, tanto de 

regiões de florestas, como nas regiões ligadas a ela. Essas barreiras reiterativas ditam 

as expansões bióticas alternadas com vicariância mantendo as áreas de endemismo 

atuais, mesmo com diversas origens das biotas. 
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