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RESUMO

A implementagdo de corredores tem sido sugerida para atenuar os efeitos negativos da
fragmentacdo de habitat, por restaurar ou manter a conectividade entre as populagdes. No
entanto, o papel dos corredores para grandes mamiferos raramente tem sido avaliada
objetivamente. Nesta pesquisa usei uma amostragem ndo-invasiva (andlises genéticas de
fezes), andlise de microssatélites e o método Bayesiano para avaliar a eficicia da Serra do
Mar como corredor para grandes mamiferos na Mata Atlantica. As localidades amostradas
dentro da Serra do Mar foram o Parque Estadual Intervales e o Nucleo Caraguatatuba, as
quais estdo separadas por aproximadamente 300 km de distdncia em linha reta. A anta
(Tapirus terrestris, Linnaeus 1758) ¢ um dos maiores membros sobreviventes da megafauna
neotropical, tendo sua distribuicdo em regides de terras baixas do norte e do centro da
América do Sul nos paises da Argentina, Bolivia, Brasil, Colombia, Equador, Guiana
Francesa, Guiana, Paraguai, Peru, Suriname e Venezuela. E considerada o maior mamifero
terrestre nativo do Brasil, sendo bastante cagada como fonte de proteina. Esta espécie ¢ um
otimo modelo para testar a efetividade da Serra do Mar como corredor para grandes
mamiferos porque esta presente em todo esse continuo, pode ter grandes deslocamentos e tem
a capacidade de atravessar a matriz em paisagens fragmentadas. No Parque Estadual
Intervales foram coletadas 55 amostras fecais em um gradiente altitudinal entre 302 até 976
metros, em um esfor¢o percorrido de 258,9 km. No Nucleo Caraguatatuba foram coletadas 76
amostras fecais em um gradiente altitudinal entre 530 até 865 metros, em um esforco
percorrido de 351,6 km. Para o Parque Estadual Intervales e Nucleo Caraguatatuba foram
identificados 16 e 23 individuos, com sucesso de amplificacdo de 31 e 33% respectivamente.
Para a localidade do Parque Estadual Intervales estimamos uma densidade populacional entre
0,20-0,57 individuos por km’. Para o Nucleo Caraguatatuba estimamos uma densidade
populacional entre 0,13-0,21 individuos por km®. A diversidade genética estimada para as
duas localidades de estudo foi baixa quando comparada com dados de um estudo com
amostras de outras localidades do corredor da Serra do Mar, o Parque Estadual Carlos
Botelho e Nucleo Santa Virginia. Achamos niveis baixos do valor de Fsr (0,006) e a andlise
Bayesiana n3o indicou uma clara estruturacdo entre as localidades. Altos valores de
endogamia mostram possiveis endocruzamentos entre individuos nas duas localidades
estudadas. Os nossos resultados indicam que o corredor da Serra do Mar no estado de Sao
Paulo ¢ funcional e apresenta um canal para o fluxo de genes entre estas populagdes. No

entanto, o desenvolvimento humano, pode dificultar a utilizacdo do corredor da Serra do Mar



por as antas. O método ndo invasivo de amostragem e as andlises genéticas usadas podem
ajudar a avaliar a eficdcia dos corredores, com a identificagdo das ligacdes necessarias para

manter a viabilidade populacional de espécies em perigo como as antas.

Palabras-chave: Amostragem ndo invasiva. Corredores. Microssatélites. Serra do Mar.

Tapirus terrestris.



ABSTRACT

The implementation of corridors has been suggested as a means of mitigating the negative
effects of fragmentation by restoring or maintaining connectivity between populations.
However, the role of corridors in facilitating the movement of large mammals has rarely been
evaluated objectively. In this study, we used non-invasive techniques (genetic analysis of
feces), microsatellite analysis and the Bayesian method to evaluate the effectiveness of the
Serra do Mar as a corridor for large mammals in the Atlantic Forest. Two locations were
sampled in the Serra do Mar - Intervales State Park and the Caraguatatuba Nucleus - and were
separated by a distance of 300 km. The lowland tapir (Tapirus terrestris, Linnaeus 1758) is
one of the largest surviving members of neotropical megafauna. The tapir is found in northern
and central lowland regions of South America, encompassing Argentina, Bolivia, Brazil,
Colombia, Ecuador, French Guiana, Guyana, Paraguay, Peru, Suriname and Venezuela. This
species, the largest mammal native of Brazil, is an ideal model to test the effectiveness of the
Serra do Mar as a corridor for large mammals because it has a large displacements, has the
ability to cross the matrix in fragmented landscapes and is hunted for its meat. At Intervales
State Park, 55 fecal samples were collected along an altitudinal gradient of 302 to 976 meters,
while 76 fecal samples were collected along an altitudinal gradient of 530 to 865 meters at the
Caraguatatuba Core (Serra do Mar State Park). The sampling effort consisted of 258.9 km and
351.6 km traversed at Intervales State Park and Caraguatatuba, respectively. Similarly, 16
and 23 individuals were identified with an amplification success of 31% and 33%,
respectively. We estimated the population density at Intervales State Park between 0,20-0,57
individuals per km”. For Caraguatatuba we estimated the population density between 0,13-
0,21 individuals per km®. The genetic diversity estimated for both locations was low when
compared with genetic data from Carlos Botelho State Park and Santa Virginia Core (Serra do
Mar State Park. We found a low Fsr value (0.006), and the Bayesian analysis did not indicate
a clear structure between localities of Intervales and Caraguatatuba. Large inbreeding
coefficients demonstrate possible mating among related individuals in the two study sites. Our
results indicate that the Serra do Mar corridor is functional and provides a conduit for gene
flow between these populations. However, human development may hinder the use of the
Serra do Mar corridor by tapirs. The noninvasive sampling and genetic methods used in this
study provide a means of evaluating corridor effectiveness that can help identifying linkages

necessary for maintaining population viability of endangered species such as the tapirs.



Key words: Non-invasive techniques. Corridors. Microsatellites. Serra do Mar. Tapirus
terrestris.
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INTRODUCAO

A rapida perturbacdo das florestas tropicais pde em risco a biodiversidade global mais do que
qualquer outro fendmeno contemporaneo (Pimm & Raven 2000). Atividades de uso da terra
pelos humanos transformaram o planeta (Foley ef al. 2005), resultando em inesperadas
conseqiiéncias para o meio ambiente natural (DeFries et al. 2004). A alteragdo no uso da terra
¢ agora considerada a principal for¢a motriz de perda de biodiversidade em todo o mundo
(Vitousek et al. 1997), especialmente em ecossistemas tropicais (Sala et al. 2000).

As éreas naturais protegidas tem demonstrado ser uma estratégia eficaz para a
preservacdo da biodiversidade e também para limitar os desmatamentos (Bruner et al. 2001).
Como o desmatamento avanga rapidamente, as areas protegidas tem se tornado cada vez mais
os refugios finais para espécies ameagadas e para os processos naturais dos ecossistemas
(Bruner ef al. 2001). No entanto, muitas dessas areas protegidas nos tropicos sdo vulneraveis
a invasdo humana e outros estresses ambientais e as 4reas de florestas adjacentes estdo sendo
rapidamente eliminadas ou fragmentadas (DeFries et al. 2005). Reverter os efeitos da
fragmentacdo do habitat € uma prioridade de conservagdo para a vida silvestre (Soulé¢ &
Orians 2001). Ligac¢des da paisagem ou a implementa¢do de corredores t€ém sido sugeridos
para conectar populagdes disjuntas e mitigar os efeitos negativos da fragmentagdo do habitat
(Noss 1983; Noss & Harris 1986; Chetkiewics et al. 2006). Corredores podem aumentar o
movimento de organismos entre fragmentos de habitat (Hass 1995; Haddad 1999; Haddad et
al. 2003), aumentar o potencial de recolonizag¢do (Hale et al. 2001), fornecer habitat adicional
(Perault & Lomolino 2000) e facilitar as interacdes entre plantas e animais (Tewksbury ef al.
2002). Os corredores também podem aumentar a sobrevivéncia dos individuos (Coffman et
al. 2001), o fluxo génico (Dixon et al. 2006) e a viabilidade populacional (Fahrig & Merriam
1985; Beier 1993).

A criagd@o de corredores de biodiversidade tem recebido muita atengdo global durante
as duas Gltimas décadas. E um tema polémico ja que o aumento da taxa de imigracio para a
area de conservagdo ¢ uma das principais desvantagens dos corredores de biodiversidade, pois
pode facilitar a propagacdo de doengas epidémicas, espécies exoticas, ervas daninhas e outras
espécies indesejaveis nas areas de conservacdo e em toda a paisagem; diminuir o nivel de
variagdo genética entre populagdes ou perturbar adaptagdes locais; facilitar a propagacdo do
fogo e outros distirbios abiodticos e; aumentar a exposi¢cdo da vida selvagem a cacadores e

outros predadores (Noss 1987). Embora a utilidade dos corredores tem sido debatida
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(Simberloff & Abele 1976; Simberloff & Cox 1987; Simberloff et al. 1992; Rosenberg et al.
1997), uma série de estudos tem apoiado a proposta de que, em geral, os corredores sdao
benéficos para a conservagdo da fauna e/ou da vegetagdo. Estes incluem estudos de pequenos
mamiferos e sapos na Amazodnia (de Lima & Gascon 1999), marsupiais arbéreos em
Queensland na Australia (Laurance & Laurance 1999), borboletas na América do Norte

(Haddad & Baum 1999), e besouros carabideos na Escécia (Petit & Usher 1998).

A Mata Atlantica

A Mata Atlantica ¢ uma das maiores florestas tropicais das Américas. Cobria uma érea de
aproximadamente 1.400.000 km? apenas no Brasil estendendo-se por uma faixa latitudinal ao
longo da costa brasileira, do Rio Grande do Norte ao Rio Grande do Sul (Rizzini 1997). Foi
pouco depois que os europeus descobriram o Brasil, em 1500, que o desmatamento comegou,
com a exploracdo em larga escala do pau-brasil (Caesalpinia echinata) que foi abundante nas
florestas costeiras do Rio de Janeiro até, presumivelmente, o Ceara (Coimbra-Filho ¢ Camara,
1996). No século XVIII as plantagdes de cana-de-aglcar nas areas proximas ao litoral,
juntamente com a atividade mineradora, destruiram ainda mais vastas extensdes de florestas
(Galindo-Leal & Camara 2005). No século XIX, a extrag¢do da floresta pra plantar cafezais foi
a principal causa, mas ndo a unica, do desmatamento (Dean 1996). A populacdo humana da
regido sudeste da Mata Atlantica multiplicou-se no século XIX, totalizando cerca de um
milhdo de pessoas em 1808, e 6,4 milhdes em 1890 (Dean 1996).

A historia evolutiva da Mata Atlantica é marcada por periodos de contato com biotas
de outras florestas sul-americanas, seguidos por periodos de isolamento (Prum 1988). Em
razao disso, o Bioma da Mata Atlantica ¢ composto ndo apenas por elementos muito antigos,
que se diferenciaram ha pelo menos 3 milhdes de anos, durante o Plioceno, mas também por
elementos que colonizaram a regido mais recentemente, durante a transi¢do Pleistoceno-
Holoceno, ha cerca de 10 mil a 20 mil anos (Prum 1988; Hackett & Lehn 1997). O Bioma da
Mata Atlantica ¢ extremadamente diversificado, abrigando de 1 a 8% da biodiversidade
mundial (Cardoso & Casteleti 2005). Estima-se que mais de 20.000 espécies de plantas, 261
espécies de mamiferos, 620 espécies de aves, 200 de répteis e 280 de anfibios ocorram nesse
bioma (Mittermeier et al. 1999; Myers et al. 2000; Cardoso & Casteleti, 2003). Devido a
esses fatores a Mata Atlantica ¢ considerada um dos 25 hotspots de biodiversidade
reconhecidos no mundo (Mittermeier et al. 1999; Myers et al. 2000). Atualmente, a Mata

Atlantica esta reduzida a cerca de 12% (15.719 km?) de sua extensio original, espalhados em
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varios fragmentos (80% dos fragmentos sdo menores do que 50 ha) com poucas matas
continuas (Ribeiro et al. 2009). A Mata Atlantica estd distribuida em 245.173 fragmentos
florestais. O maior fragmento esta localizado na regido da Serra do Mar, principalmente ao
longo das montanhas costeiras do Estado de Sao Paulo (Galindo-Leal & Camara 2005;
Ribeiro et al. 2009). A regido da Serra do Mar contem 1.109.546 ha de floresta continua, o
que representa 7% do restante de Mata Atlantica (Ribeiro et al. 2009). Além disso, s6 o
continuo da Serra do Mar mostrou ter apenas 25% da floresta remanescente localizada a
menos de 100 m de qualquer borda e mais de 50% da floresta esta mantida em areas maiores
de 50.000 ha (Ribeiro et al. 2009). Por estas caracteristicas a regido da Serra do Mar foi
designada como corredor de biodiversidade no hotspot Mata Atlantica (Pires et al. 2005)

(Figura 1-1).

Figura 1-1. Corredor de biodiversidade da Serra do Mar com a localizacdo das duas areas de estudo
em preto. Da esquerda para a direita: Parque Estadual Intervales (1) e Nucleo Caraguatatuba (2).

Tradicionalmente, os corredores tém sido vistos como faixas lineares de habitat que
facilitam a circulacdo de organismos através de paisagens (Puth & Wilson 2001). Corredores,

muitas vezes em associagdo com a megafauna carismatica, espécies-chave e guarda-chuva,
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podem ser um componente fundamental em planos de conservacgdo (Chetkiewicz et al. 2006;
Rabinowitz & Zeller 2010; Zeller et al. 2011). O objetivo dos corredores ¢ combater os
efeitos da perda de habitat e fragmentacdo, que sdo importantes causas de perda de
biodiversidade (Dirzo & Raven 2003; Rabinowitz & Zeller 2010). Andlises genéticas podem
proporcionar informagdes importantes sobre a estrutura populacional e fluxo génico de
espécies-chave para a conservagdo (Paetkau et al. 1995; Waits 1999; Pritchard et al. 2000;
Cegelski et al. 2003; Proctor et al. 2005; Waits & Paetkau 2005). Testar a eficacia dos
corredores regionais ¢ um desafio porque a dispersdo de longa distancia ¢ rara, e ndo ha
nenhuma garantia de que animais marcados com radio-colares serdo individuos dispersores

(Koenig et al. 1996).

A anta (Tapirus terrestris) como modelo na Serra do Mar, Sao Paulo, Brasil

A anta (Tapirus terrestris, Linnaeus 1978; Fig. 1-2) ¢ um dos maiores membros sobreviventes
da megafauna neotropical (Emmons & Feer 1990; Galetti & Hansen 2009; de Thoisy et al.
2010), tendo sua distribuigdo em regides de terras baixas do norte e do centro da América do
Sul nos paises da Argentina, Bolivia, Brasil, Colombia, Equador, Guiana Francesa, Guiana,
Paraguai, Peru, Suriname e Venezuela (Naveda et al. 2008). No Brasil, esta espécie foi
extirpada da Caatinga (Nevada et al. 2008, Fig. 1-3) e ainda ¢ muito cacada como fonte de
proteina (Cullen ez al. 2000; Naveda et al. 2008). Estudos tém mostrado que a anta seleciona
seu habitat de acordo com dois fatores principais: disponibilidade de alimento e recursos
hidricos (Salas & Fuller 1996; Foerster & Vaughan 2002; Naranjo 2009). Médici (2010)
reporta que as florestas riparias e florestas maduras e altas sdo o tipo de habitat mais
representativo dentro das areas de vida das antas na Mata Atlantica. A anta tem 4reas de vida
que variam entre 1,1 a 14,2 km? (Médici 2011), complexas estruturalmente, com multiplas
areas cerne de uso (Tobler 2008), as quais sdo estabelecidas de acordo com a distribuicdo de
manchas de habitats preferidos (Tobler 2008; Medici 2010). As antas possuem baixa taxa de
fecundidade, sendo reprodutivamente ativas com cerca de dois anos de idade (Eisenberg
1997), com um s6 filhote apoés uma longa gestagdo que varia entre 13-14 meses (Barongi
1993). As antas tem uma extensdo longa entre geracdes estimada entre 11 a 15 anos (Medici
2010). Devido a estas caracteristicas, as antas tem baixas abundancias ¢ s3o muito suscetiveis
a perda e fragmentacdo de habitat, caga, atropelamentos e enfermidades transmitidas por

animais domésticos (Naveda et al. 2008).
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A densidade populacional das antas geralmente ¢ baixa, as estimativas de densidade
variam desde 1,6 individuos por km* em 4reas nio perturbadas (Robinson & Redford 1986,
1991) a menos de 0,3 individuos por km” em diferentes habitats e regides (Cullen et al. 2000;
Trolle et al. 2008). Com base na combinagdo destes fatores descritos no texto acima, a anta ¢é
considerada como espécie “guarda chuva”, pois necessita de uma area de vida muito extensa.
Uma espécie guarda-chuva ¢ definida como uma espécie cuja conservagdo estd prevista para
conferir protecdo a um grande nimero de espécies que ocorrem naturalmente na mesma
comunidade (Roberge & Angelstam 2004). Este conceito tem sido proposto como uma
ferramenta para determinar o tamanho minimo para as areas de conservacdo, a sele¢do de
locais para serem incluidos em redes de reservas, e estabelecer padrdes minimos para a
composicdo, estrutura e processos dos ecossistemas (Roberge & Angelstam 2004). Estas
espécies podem ser usadas como espécies indicadoras no planejamento e monitoramento da
conservagdo, sob a perspectiva de que, se formos capazes de preservar populacdes viaveis
destas espécies, iremos preservar habitat suficiente para inumeras outras espécies com
necessidades de area menor (Noss ef al. 1990; Caro 2003).

Além disso, a anta ¢ considerada como “espécie paisagem” (Sanderson et al. 2002;
Copolillo et al. 2004) por ter grandes deslocamentos (Noss et al. 2003; Tobler 2008) com
capacidade de atravessar a matriz em paisagens fragmentadas (Medici 2010). A anta ocupa
areas de vida que se estendem inclusive fora dos limites das areas protegidas, necessitando de
diferentes tipos de ecossistemas e gerando um impacto significativo na estrutura e
produtividade dos ecossistemas naturais (Sanderson et al. 2002; Copolillo et al. 2004). Em
conjunto com outros ungulados como as queixadas (7ayassu pecari), as antas geram um
impacto na estrutura e diversidade da comunidade de plantas, alterando as interacdes-
competi¢des entre plantas (Fragoso & Huffman 2000; Grellman 2002) e consequentemente
mantendo a heterogeneidade dos habitats (Olofsson ef al. 2002).

As antas também s@o importantes dispersores de sementes nas florestas tropicais. Na
Mata Atlantica, a anta desempenha um papel complementar com o muriqui (Brachyteles
arachnoides) na dispersao efetiva de sementes (Bueno ez al. 2013). A anta tem a habilidade de
dispersar sementes grandes a longas distancias em areas que ndo sdo usadas por primatas
(Bueno et al. 2013). Além disso, o comportamento das antas de defecar em latrinas pode
reduzir a predacdo de sementes por besouros e roedores (Quiroga-Castro & Roldan 2001).
Fragoso (1997) postulou que a anta, o maior frugivoro do Neotropico, € o unico que ingere
grandes quantidades de sementes muito maiores que sdo defecadas repetidamente em

determinados locais, desempenhando um papel critico na estruturacao das florestas tropicais.



17

Por estas razdes descritas anteriormente, a anta ¢ uma 6tima espécie para ser usada
como modelo para testar a efetividade da Serra do Mar como corredor para grandes
mamiferos na Mata Atlantica. Usando métodos ndo invasivos, nesta dissertacdo se apresentam
os resultados obtidos das andlises genéticas de fezes de anta para responder a pergunta: o

corredor da Serra do Mar mantém funcionalmente conectadas as populagdes de anta?

Figura 1-2. Anta (Tapirus terrestris). Fotografia ©Projeto Ongafari.
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Figura 1-3. Distribuigfo historica ¢ atual da anta (Tapirus terrestris). Mapa obtido da IUCN (Naveda
et al. 2008).
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Os resultados da dissertagdo estdo estruturados em um capitulo desenvolvido ao
longo do mestrado. Este capitulo esta apresentado em forma de artigo cientifico baseado nas
normas editorias da revista Biotropica. O capitulo apresenta informacdes sobre a eficacia da
Serra do Mar como corredor para grandes mamiferos na Mata Atlantica. Além disso, o
capitulo apresenta informagdes sobre a diversidade genética e a estrutura populacional da anta

no Parque Estadual Intervales e no Nucleo Caraguatatuba, Serra do Mar.

Objetivo

O objetivo geral desta dissertagdo ¢ testar a efetividade da Serra do Mar como corredor para a
anta na Mata Atlantica por meio de um método de andlise genética de amostras ndo-invasivas

(fezes).

Objetivos especificos

* Estimar a densidade minima populacional da anta no Parque Estadual
Intervales e no Nucleo Caraguatatuba (PE Serra do Mar).

* Estimar o nivel de variabilidade genética no Parque Estadual Intervales e no
Nucleo Caraguatatuba.

* Estimar a estrutura populacional da anta nessas areas situadas no interior do

corredor da Serra do Mar, Sdo Paulo, Brasil.
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RESUMO

Os corredores de mata continua podem mitigar os efeitos adversos da fragmentagdo do habitat
mediante a restauracdo ou manutencdo da conectividade entre as populagdes. No entanto, a
eficacia dos corredores raramente tem sido avaliada. A anta (Tapirus terrestris), 0 maior
mamifero neotropical do Brasil ¢ um importante dispersor de sementes a longas distancias,
com capacidade de atravessar a matriz em paisagens fragmentadas. Usamos uma amostragem
ndo-invasiva, a andlise de cinco microssatélites ¢ 0 método Bayesiano para avaliar a eficacia
da Serra do Mar como corredor para a anta na Mata Atlantica. As duas localidades estudadas
foram Intervales (N=55) e Caraguatatuba (N=76) as quais estdo separadas por
aproximadamente 300 km de distancia em linha reta. Com estas analises identificamos 16 e
23 individuos para Intervales e Caraguatatuba respectivamente. Para Intervales e
Caraguatatuba estimamos uma densidade minima e méaxima que variou entre 0,20 e 0,57
individuos por km? e 0,13 e 0,21 individuos por km®. A diversidade genética estimada para as
duas localidades foi baixa comparada com as populagdes do Parque Estadual Carlos Botelho e
Nucleo Santa Virginia. Achamos niveis baixos do valor de Fsr (0,006) e a analise Bayesiana
ndo indicou um claro padrdo de estruturacdo entre as localidades de Intervales e
Caraguatatuba. Altos valores de endogamia mostram possiveis entrecruzamentos entre
individuos com alto grau de parentesco nas duas localidades estudadas. Os nossos resultados
indicam que o corredor da Serra do Mar no estado de Sdo Paulo ¢ funcional e apresenta-se
como um canal para o fluxo de genes entre estas populagdes. No entanto, o desenvolvimento
humano, pode dificultar a utiliza¢do do corredor da Serra do Mar por as antas. O método nédo
invasivo de amostragem e as analises genéticas usadas podem ajudar a avaliar a eficdcia dos
corredores para identificar as ligagdes necessarias para manter a viabilidade populacional de

espécies em perigo como as antas.

Palavras chave: Corredor da Serra do Mar; analise Bayesiana; diversidade genética;

microssatélites; Tapirus terrestris.
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INTRODUCAO

A PERDA E FRAGMENTAGAO DE HABITATS E UMA SERIA AMEACA A DIVERSIDADE BIOLOGICA E E
A PRINCIPAL CAUSA DA CRISE DE EXTINCAO ATUAL (Noss 1987; Saunders et al. 1991; Burkey
& Reed 2006). Isso se evidencia principalmente nos grandes mamiferos, que necessitam de
grandes areas para desenvolverem as suas necessidades bioldgicas (Paetkau ef al. 1995; Waits
1999; Pritchard ef al. 2000; Cegelski et al. 2003; Proctor et al. 2005; Chetkiewiczet al. 2006).
As rodovias e assentamentos humanos podem representar barreiras, reduzindo a circulacdo de
individuos e isolando as populacdes desses animais (Cegelskiet al. 2003; Proctor et al. 2005;
Goossens et al. 2006).

Tradicionalmente, os corredores tém sido vistos como faixas lineares de habitat que
facilitam a circulag@o de organismos através de paisagens (Puth & Wilson 2001). Corredores,
muitas vezes em associagdo com a megafauna carismatica, espécies-chave e guarda-chuva,
podem ser um componente fundamental em planos de conservagdo (Chetkiewicz et al. 2006;
Rabinowitz & Zeller 2010; Zeller et al.2011). O objetivo dos corredores ¢ combater os efeitos
da perda de habitat e fragmentacdo, que sdo importantes causas de perda de biodiversidade
(Dirzo & Raven 2003; Rabinowitz & Zeller 2010). Os corredores ajudam a aumentar a
circulacdo de individuos entre populagdes isoladas (Dixon et al. 2006), resgatando, assim, as
populagdes de extingdes locais (Kadmon & Allouche 2007), a manutencdo da diversidade
genética através do fluxo génico (Mech & Hallet 2001; Dixon et al. 2006), e a manutencao
dos processos ecologicos (Levey et al. 2005). Testar a eficacia dos corredores ¢ um desafio,
pois a dispersdo de longa distdncia dos organismos € rara, € ndo ha nenhuma garantia de que
animais marcados com radio-colares serdo individuos dispersores ou que contribuam para o
fluxo génico entre as populagdes (Koenig et al. 1996).

Analises genéticas podem proporcionar informacdes importantes sobre a estrutura
populacional e fluxo génico de espécies-chave para a conservacao (Paetkau ez al. 1995; Waits
1999; Pritchard et al. 2000; Cegelski et al. 2003; Proctor ef al. 2005; Waits & Paetkau 2005).
A anta (Tapirus terrestris) ¢ uma espécie emblematica considerada espécie paisagem, estd
listada pela IUCN como vulneravel devido a perda de habitat, atropelamentos e caca
(Chiarello 1999; Cullen et al. 2000; Naveda ef al. 2008; Medici 2010) e recentemente foi
catalogada para a Mata Atlantica como “Em Perigo” (Medici et al. 2012). A anta é um
importante dispersor de sementes a longas distancias (Bueno et al. 2013), pode ter grandes
deslocamentos (Ayala 2003; Noss et al. 2003; Tobler 2008), tem a capacidade de atravessar a

matriz em paisagens fragmentadas (Medici 2010), ¢ muito cagada como fonte de proteina
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(Cullen et al. 2000; Naveda et al. 2008) e ¢ o maior mamifero nativo do Brasil (Naveda et al.
2008; Medici et al. 2012). Além disso, a anta tem baixa taxa de fecundidade, uma fémea ¢
sexualmente madura por volta dos 2 anos de idade e produz um sé filhote depois de uma
gestacdo que varia entre 13 e 14 meses e percorrem grandes distdncias conseguindo atravessar
areas com cultivos (Barongi 1993; Medici 2010).

A Mata Atlantica é um dos 25 hotspots de biodiversidade reconhecidos no mundo,
atualmente ha areas deste bioma que perderam pelo menos 70% de sua cobertura vegetal
original, mas que, juntas, abrigam mais de 60% de todas as espécies terrestres do planeta
(Galindo-Leal & Camara 2005). Provavelmente, este ecossistema ¢ o mais devastado e mais
seriamente ameac¢ado do planeta, sendo que o ritmo das mudangas estd entre os mais rapidos,
com isso, conseqiientemente se fazem necessarias agcdes urgentes de conservacdo. Embora a
area de abrangéncia da Mata Atlantica seja estimada entre 1 a 1,5 milhdes de km? restam
apenas 7 a 8% da floresta original (Galindo-Leal & Camara 2005; Ribeiro et al. 2009).Apesar
de ser altamente fragmentada, a Mata Atlantica apresenta dois grandes corredores: Corredor
Central e a Serra do Mar (Pires ef al. 2005). A Serra do Mar ¢ uma sub-regido montanhosa
costeira que se estende do Rio de Janeiro a por¢do norte do Rio Grande do Sul, cobre uma
area de mata continua de aproximadamente 111.580 km?, sendo o maior fragmento de Mata
Atlantica (Cardoso & Cateleti 2005, Ribeiro et al. 2009). Devido a estas caracteristicas, a
Serra do Mar foi classificada como uma Unidade de Conservagdo a longo prazo para as antas
na Mata Atlantica (Taber et al. 2008). A anta esta presente ao longo de todo o corredor da
Serra do Mar (Jorge et al. 2013).

A pergunta principal deste trabalho foi: O maior remanescente de Mata Atlantica no
estado de Sdo Paulo serve como corredor para a populacdo de anta? Por conseguinte, nossa
predicdo € que existe um baixo grau de diferenciacdo genética entre o Parque Estadual de
Intervales e o Nucleo Caraguatatuba. Este trabalho tem como objetivo (1) estimar a densidade
minima populacional da anta no Parque Estadual Intervales e no Nucleo Caraguatatuba (2)
estimar o nivel de variabilidade genética e (3) estimar a estrutura populacional da anta no

corredor da Serra do Mar, Sdo Paulo, Brasil.
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MATERIAL E METODOS

AREA DE ESTUDO. — O presente estudo foi realizado em duas areas protegidas da Mata
Atlantica no Estado de Sdo Paulo: Parque Estadual Intervales (a partir de agora Intervales) e
Nucleo Caraguatatuba do Parque Estadual da Serra do Mar (a partir de agora Caraguatatuba,
Fig. 2-1). Intervales encontra-se inserido nos municipios de Guapiara, Ribeirdo Grande, Sete
Barras, Eldorado e Iporanga, entre as coordenadas 24°12° e 24°32° S, e 48°03” e 48°32° O. A
area de abrangéncia é de 41.705 ha (IF 2008). Intervales ndo tem rodovias pavimentadas
dentro do parque e o aceso ¢ dificil até o centro do parque. Caraguatatuba encontra-se
localizado nos municipios de Caraguatatuba, Paraibuna, e Natividade da Serra, entre as
coordenadas 23°35” S, e 45°25” O (IF 2008). A érea de abrangéncia ¢ de cerca de 88.000 ha
(IF 2006). Caraguatatuba ¢ cortada por uma das principais rodovias estaduais que leva até a
cidade do mesmo nome (45 ° 25 '57 "W e 23 ° 35' 52" S) a qual tem um centro urbano
populoso (> 100.000 habitantes) no limite do parque. A parte ocidental da area protegida
também ¢ atravessada por uma estrada de mais de 40 km sendo um dos principais acessos da
companhia de petroleo brasileira "Petrobras" dentro do parque. A estrada e o oleoduto
facilitam o acesso a "remotas" regides do parque e sdo os dois principais vetores de pressao
antrépica (caca ilegal e a extracdo do palmito) (IF 2008). O clima regional nas duas areas ¢
subtropical, com temperatura média anual de 23,2° C e precipitagdes médias anuais entre

1400-4000 mm (Mantovani 1993).

ESPECIE DE ESTUDO. — Na Mata Atlantica, 37% da floresta atual ainda ¢ adequada para a
sobrevivéncia da anta, sendo a Serra do Mar no estado de Sdo Paulo, uma das principais areas
protegidas para sua conservacao (Jorge et al. 2013). As populagdes de anta na Mata Atlantica
estdo classificadas como “Em perigo (EN)”, devido ao declinio da area de ocupagdo, da
extensdo de ocorréncia e da qualidade do habitat da espécie. SO existem trés areas que
mantém populacdes vidveis com mais de 200 individuos, e 40% da populagdo total esta
concentrada no macico da Serra do Mar, em Sao Paulo e no Parana. Uma grande parcela das
populagdes estd em areas muito fragmentadas e sob forte impacto de caga, atropelamento,
perda de qualidade de habitat, fogo, crescimento de centros urbanos e areas rurais no entorno
de Unidades de Conservagdo. Todas as populagdes com menos de 200 individuos podem
desaparecer em até 33 anos, equivalente a trés geragdes, € mesmo as populagdes maiores
estdo sujeitas a declinios populacionais devido as mesmas pressdes que atingem as

populagdes pequenas (Medici et al. 2012).
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Na Mata Atlantica do estado de S2o Paulo, a anta apresenta densidades que variam
entre 0,20 até 0,84 individuos por km? (Cullen ez al. 2000). Em 4reas continuas como a Serra
do Mar ndo se tem informagdo sobre a densidade da espécie. Por isto, o Parque Estadual
Intervales e o Nucleo Caraguatatuba foram escolhidos como areas de amostragem, para
estimar pela primeira vez a densidade, variabilidade genética e estrutura populacional da anta
por médio de analises genéticas. Este estudo faz parte de um projeto maior que tenta conhecer
o estado atual das populagdes de anta ao longo da Serra do Mar (Sanches, com. Pessoal), ja

que esta area protegida mantém 40% da populacio atual (Medici et al. 2012)

FIGURA 2-1. Localizagdo das duas areas de estudo (em vermelho) - da esquerda para a direita: Parque
Estadual Intervales (Intervales) e Nucleo Caraguatatuba (Caraguatatuba). Entre as duas localidades
existem ~ 300 km de distdncia em linha reta.
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DADOS POPULACIONAIS: GENETICA. — PARA ESTIMAR A DIVERSIDADE GENETICA, ESTRUTURA
POPULACIONAL E DENSIDADE MINIMA DA ANTA OPTAMOS POR UTILIZAR UM METODO NAO
INVASIVO (Sanches et al. 2009). As fezes foram coletadas nas trilhas pré-existentes e em
carreiros das antas. Foram coletadas 55 amostras de fezes em Intervales e 76 em
Caraguatatuba, sendo amplificadas somente 17 e 25 do material fecal coletado para Intervales
e Caraguatatuba, respectivamente. As coletas de amostras fecais foram georeferenciadas e
armazenadas em tubos com etanol 100%.

As extracdes de DNA a partir das amostras fecais das antas foram realizadas mediante
a utilizagdo do kit “QIAmp DNA Stool Mini Kit” (Quiagen), especialmente desenvolvido
para esse tipo de material (Sanches ef al. 2009). Estes procedimentos foram realizados no
Laboratdrio de Ecologia Microbiana e Molecular LABEMIM, no Departamento de Ecologia.
As amostras de DNA foram genotipadas com a utilizagdo de um painel de cinco locos de
microssatélites (Tter 3, Tter 5, Tter 9, Tter 10, Tter 18), ndo-ligados, desenvolvidos para T.
terrestris (Sanches et al. 2009). As PCRs foram conduzidas utilizando o protocolo proposto
por Schuelke (2000), que utiliza os primers especificos para os locos mais um primer
adicional para a incorporacdo de uma marcagdo fluorescente no fragmento amplificado,
possibilitando a genotipagem em sequenciador automatico. A reagdo em cadeia da polimerase
foi realizada num volumem final de 12 ul contendo 3 ul de DNA (20 ng/ul), 0,2 mM, buffer
de reacdo em cadeia da polimerase 1X, 8 pmol de primer reverso, 8 pmol de primer 6-FAM
ou NED M13 (-21), 2 pmol de primer forward, 3.3 mM de MgCl, e 0.5 U de Taqg DNA
polimerase (Invitrogen). As condigdes das PCR para todos os /oci foram as seguintes: 95°C (5
min), 35 ciclos a 94°C (30 s), 56-58°C (1 min), 72°C (45 s), seguidas por 15 ciclos a 94°C (30
s), 53°C (45 s), 72°C (45 s) e no final uma extensdo a 72°C (10 min) (Sanches et al. 2009). As
genotipagens foram realizadas mediante servigo terceirizado, em sequenciador ABI3730
DNA Analyzer (Applied Biosystems, Foster City, CA, USA) e os genétipos foram definidos
por meio da analise no software GeneMarker, versao demo1.85 (SoftGenetics LLC ™). Todas
as amostras foram amplificadas e genotipadas de forma independente, pelo menos duas vezes
para verificar se houve erros de genotipagem. Na maioria dos casos, estes dois genotipos eram
idénticos. Quando foram observados diferentes genotipos, repetimos o procedimento de

genotipagem até obter um gendtipo consenso.



33

ANALISES DOS DADOS. — Os genoétipos foram utilizados na identificagdo de cada um dos
individuos amostrados ¢, assim, foi estimada a abundancia minima. Para calcular a area de
amostragem estimou-se o Poligono Minimo Convexo (PMC) representado pelas coordenadas
geograficas das fezes coletadas mais externas na area de estudo. O PMC foi estimado através

do programa Quantum GIS versdo 1.8.0 (http://www.qgis.org). Para calcular a densidade

minima populacional foi dividida a abundancia minima estimada para cada localidade entre a
area estimada do PMC. Dada a distribui¢do espacial dos individuos identificados (Fig. 2-2 e
2-3), para Intervales e Caraguatatuba foram estimadas duas densidades, uma minima e uma
maxima. A identifica¢do individual foi feita com o auxilio do programa GIMLET (Valiére
2002) em que os genotipos obtidos para os diferentes /oci avaliados podem ser analisados em
conjunto. Usando o programa Identity (Allen et al. 1995) identificou-se animais que eram
susceptiveis de terem sido amostrados mais de uma vez durante o estudo. Com este programa
estimou-se a probabilidade de exclusdo total e a probabilidade de identidade total (PI). A
probabilidade de identidade foi calculada para cada loco e em todos os /oci, a fim de avaliar o
nimero de genotipos idénticos que esperdvamos encontrar por acaso.

A diversidade genética foi analisada pelo calculo do numero de alelos e
heterozigosidade observada e esperada usando GENEPOP 3.4 (Raymond & Rousset 1995). A
riqueza alélica foi estimada usando FSTAT 2.9.3.2 (Goudet 2002) para cada locus e
localidade. Estas medidas foram comparadas entre os locais usando o teste de Wilcoxon.
Desvios significativos do equilibrio de Hardy-Weinberg foram avaliados por meio de testes
de probabilidade realizados no GENEPOP. Em casos de comparagdes multiplas, aplicamos
corregdes de Bonferroni (Rice 1989).

Utilizamos o teste de atribuicdo de populacdo implementado no programa Structure
V.2.3.4 para atribuir as antas em um grupo (cluster) ou populacdo com base em seus
genotipos sem levar em conta de onde foram coletadas as amostras (Pritchard ez al. 2000). As
frequéncias alélicas foram assumidas independentemente e as analises foram conduzidas com
50.000 simulagdes e 100.000.000 de repeti¢des de cadeia de Markov Monte Carlo. Usamos o
modelo de mistura (Admixture), o que pressupde que cada individuo tem alguma propor¢do
de associacdo (g) a partir de cada um dos grupos K (Pritchard ef al. 2000). As andlises foram
realizadas com o nimero de grupos (K) ajustado de 1 a 4 para determinar o numero provavel
de aglomerados representativo dos dados com analises de 10 réplicas por cada K (Pritchard et
al. 2000). O nimero mais provavel de grupos em nossa amostra foi determinado utilizando a
abordagem AK (Evanno et al. 2005) implementado em Structure Harvester v0.56.3. (Earl e
vonHoldt 2011).
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Além disso, como medida de distancia genética entre populagdes foi utilizado o indice
de fixacdo Fsr, de Weir e Cockerham (1984), testando a significancia usando o G-test e

10,000 simulagdes efetuadas pelo programa FSTAT (Goudet 1995).

RESULTADOS

No Parque Estadual Intervales foram coletadas 55 amostras fecais em um gradiente altitudinal
entre 302 até 976 metros, em um esforco percorrido de 258,9 km. No Nucleo Caraguatatuba
foram coletadas 76 amostras fecais em um gradiente altitudinal entre 530 até 865 metros, em
um esfor¢o percorrido de 351,6 km. Para Intervales e Caraguatatuba foram amplificadas
somente 17 e 25 do material fecal coletado respectivamente. Foram identificados 16
individuos para Intervales e 23 individuos para Caraguatatuba, com sucesso de amplificacdo

de 31 e 33% respectivamente (Tabela 2-1).

TABELA 2-1. Numero de fezes coletadas, esfor¢o, nimero de individuos identificados, sucesso de
amplifica¢do, recapturas ¢ distdncia medida através de recapturas das antas em Intervales e
Caraguatatuba.

Distancia
No. de medida
. Esforco e Sucesso de .
Locais Fezes (km) individuos amblificacio Recapturas  através de
identificados p ¢ recapturas
(km)
Intervales 55 2589 16 31% 1 3,88
Caraguatatuba 76 351,60 23 33% 2 5,22
0,91
NUMERO DE INDIVIDUOS IDENTIFICADOS. — Por meio do programa GIMLET foram

identificados 16 e 23 individuos para Intervales e Caraguatatuba respectivamente, os quais
foram genotipados utilizando cinco /oci de micossatélites (Apéndice 1). Para Intervales foi
identificada uma recaptura (I02a-113b). Para Caraguatatuba foram identificadas duas
recapturas (C04-C23 e C07-C35). A distdncia maxima percorrida para o unico individuo
recapturado em Intervales foi 3,88 km. As distdncias maximas percorridas para os individuos
recapturados em Caraguatatuba foram 5,22 km para C12a-C35a e 0,91 km para C15a-C28a
(Tabela 2-1).
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DENSIDADE ESTIMADA.— Para estimar a densidade foi dividida a abundancia obtida pela
identificagdo dos gendtipos para cada localidade entre a drea do Poligono Minimo Convexo
(PMC). O PMC foi estimado unindo as localizagdes das fezes mais externas. No caso de
Intervales, foram estimadas duas densidades devido a distribui¢do espacial das amostras
fecais coletadas, a primeira baseada no PMC obtido na parte norte do Parque e a outra unindo
as fezes coletadas tanto na parte norte como na sul. A drea minima e méaxima do PMC
estimadas para Intervales foram 26,37 km® e 78,33 km® respectivamente (Fig. 2-2). A area
minima e maxima do PMC estimadas para Caraguatatuba foram 110 km* e 172,84 km’
respectivamente (Fig. 2-3). A densidade estimada foi obtida dividindo o numero de
individuos identificados entre o PMC. As densidades minima e maéxima estimadas para
Intervales foram 0,20 e 0,57 Individuos/km? respectivamente. As densidades minima e
méxima estimadas para Caraguatatuba foram e 0,13 e 0,21 individuos/km® . Estas densidades
devem de ser tomadas com cautela j4 que a estimativa da area de estudo e a abundancia
podem estar subestimadas. Devido ao fato de ndo haver um numero suficiente recapturas, ndo

foi possivel fazer um analise de captura-recaptura, a qual seria mais precisa para estimar a

abundancia e densidade (Karanth & Nichols 1998).
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FIGURA 2-2. Localiza¢do dos individuos identificados (estrelas amarelas), fezes coletadas (pontos
azuis) e o Poligono Minimo Convexo estimado (em vermelho, 26,37 km® ¢ 78,33 km”) no Parque
Estadual Intervales. A cor verde mostra a presenca de Mata Atlantica atual. A cor branca mostra
auséncia de floresta.
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FIGURA 2-3. Localiza¢do dos individuos identificados (estrelas amarelas), fezes coletadas (pontos
azuis) e Poligono Minimo Convexo estimado (em vermelho, 110 km* e 172,84 km?) para o Nucleo
Caraguatatuba. A cor verde mostra a presen¢a de Mata Atlantica atual. A cor branca mostra auséncia
de floresta.

PROBABILIDADE DE IDENTIDADE TOTAL. —A probabilidade de identidade total foi muito baixa
(7,7 x 10®), indicando que encontrar uma correspondéncia de um gendtipo por acaso, com a
utilizacdo dos cinco microssatélites /oci descritos, ¢ quase insignificante e implica que
quaisquer genotipos idénticos encontrados no conjunto de dados sdo, provavelmente,
resultantes de eventos de re-amostragem. O valor estimado da probabilidade de exclusdo total
foi relativamente alto (0,998) indicando baixa probabilidade de haver dois ou mais genotipos

iguais dentro das amostras.

NIVEL DE VARIABILIDADE GENETICA. — Observamos entre 4-10 alelos por locus nas duas
localidades amostradas (Tabela 2-2). Caraguatatuba teve a média do nimero de alelos similar
(8) a Intervales (7,4). Observamos moderados niveis na diversidade genética baseados na
média da riqueza alélica (Intervales 4,93 e Caraguatatuba 4,97) e na média da
heterozigosidade observada (Intervales 0,23 e Caraguatatuba 0,16). Baseados na média da
heterozigosidade esperada (Intervales 0,86 e Caraguatatuba 0,85) observa-se alto nivel de

diversidade genética. Nao encontramos diferengas significativas entre Intervales e
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Caraguatatuba para o nimero de alelos (W = 6,5, P=0,46), riqueza alélica (W = 12,5, P>
0,05), heterozigosidade esperada (W = 12, P> 0,05), heterozigosidade observada (W = 13,5, P
=0,92) e coeficiente de endogamia Fis (W = 14, P = 0,96).

Para Intervales e Caraguatatuba obtivemos baixa diversidade genética baseada na média da
riqueza alélica e na media da heterozigosidade esperada comparada com os resultados obtidos
de um estudo similar em duas outras areas dentro do corredor da Serra do Mar, PE Carlos
Botelho e Nucleo Santa Virginia/PE Serra do Mar (Riqueza Alélica 6,32, 8,02;
Heterozigosidade esperada 0,52, 0,58) (Sanches comunicagdo pessoal).

O valor médio de Fs foi alto para as duas localidades (Intervales 0,75 e Caraguatatuba 0,81).
A propor¢ao de aleatorizagdo resultou em um Fis maior do que o observado, e juntando todos
os loci foi estatisticamente significativo (P=0,005). Apenas para o locus Tter9 o valor de Fig
ndo foi estatisticamente significativo (P = 0,05). Este resultado fornece indicios de uma
deficiéncia de heterozigotos, o que pode ser o resultado de endogamia por relacionamentos
entre parentes. Outra possibilidade pode ser a falta de dados, sobretudo informagdo de
individuos identificados para Intervales.

Em Intervales s6 o loci Tter10 nao teve desvio significativo do equilibrio de Hardy-Weinberg
(P = 0,01, o valor critico depois da correcdo de Bonferroni). Para Caraguatatuba houve
desvios significativos do equilibrio de Hardy-Weinberg para todos os loci (P <0,01). Este

resultado estd em conformacdo com os altos valores de Fis encontrados na analise anterior.
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TABELA 2-2. Numero de alelos (NA), riqueza alélica (RA), heterozigosidade esperada (Hg),
heterozigosidade observada (Ho) e coeficiente de endogamia (Fis) para os cinco /oci de microssatélites
de Tapirus terrestris analisados para Intervales e Caraguatatuba.

Locais (a) Loci Tter3 Tter5 Tter9 Tter 10 Tter 18 Média (DP)

NA 9 10 6 4 8 7,40+2.41
RA 4,95 5,74 5,06 4 4,92 4,93+0,62
Intervales (16) Hg 0,84 0,9 0,86 0,86 0,84 0,86+0,02

Ho 013 019 05 0 033 0,23+0,19
Fs 086 080 044 1 0,62 0,75
NA 10 10 6 5 9 842,34
RA 58 492 401 473 537  4.97+0,68

Carag(ggt)amba He 091 08 074 087 088 085007

Ho 0,2 0,22 0,13 0,2 0,07 0,16+0,06

Fis 0,78 0,74 0,82 0,79 0,92 0,81

* Numero de individuos identificados estdo entre parentesis.

ESTRUTURA POPULACIONAL. — Para estimar a estrutura populacional foram feitas duas
analises distintas. Primeiro foi estimada a distdncia genética entre populagdes utilizando o
indice de fixagdo Fs7, de Weir e Cockerham (1984). Como segunda analise utilizamos o teste
de atribui¢cdo de populagdo implementado no programa Structure V.2.3.4 para atribuir as antas
em um grupo (cluster) ou populagdo com base em seus genotipos sem levar em conta de onde
foram coletadas as amostras (Pritchard ez al. 2000). O valor de Fsrobservado para Intervales e
Caraguatatuba foi 0,006, sendo significativamente diferente de zero (P <0,01, teste exato do
Fisher), indicando um baixo grau de diferenciacdo genética entre as duas localidades. Com
base na andlise Bayesiana feita no programa Structure (Fig. 2-4), estimaram-se dois grupos
entre as duas localidades. No entanto, ndo foi observado um padrdo claro de estruturacdo
genética entre as duas areas amostradas. Tanto para o cluster celeste como o vermelho foi
observado um alto grau de mistura, o que demonstra alto grau de fluxo gé€nico entre as
localidades de Intervales e Caraguatatua. Usando o método de Evanno et al. (2005), o valor

de K estimado foi K=2 (Fig. 2-5, Tabela 2-3).
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FIGURA 2-4. Analise Bayesiana das antas na Serra do Mar. A figura mostra a probabilidade de
atribui¢do de cada individuo (linhas verticais) em cada um dos dois grupos (K = 2, vermelho ¢ celeste)
entre as 28 antas amostradas em (1) Intervales e (2) Caraguatatuba. A linha verde representa a divisdo
entre os individuos de Intervales ¢ Caraguatatuba.

FIGURA 2-5. Alteragdes de AK em fun¢do de K (o numero de grupos) no analise de Structure. O valor
mais alto de K foi 2, indicando que as amostras de duas localidades representam duas populacdes.
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TABELA 2-3. Numero de K, Repeti¢cdes, Media do LnP(K), Desvio Padrdo do valor de LnP(K) e o valor do
Delta K. O valor mais alto de K foi 2 (preto), indicando que as amostras de duas localidades
representam duas populacdes.

K Repeticdes Media Desvio Padrao Delta K
LnP(K) LnP(K)
1 10 -642,93 106,20 NA
2 10 -589,70 10,37 3,63
3 10 -574,12 26,34 1,32
4 10 -523,66 15,80 NA
DISCUSSAO

Embora o papel dos corredores de conservagdo tem sido debatido (Simberloff ez al. 1992;.
Rosenberg et al. 1997; Niemela 2001), a importancia da conectividade foi bem estabelecida
na biologia da conservacdo (Harris 1984; Noss & Harris 1986; Noss 1987; Beier & Noss
1998). Planos de conserva¢do com foco na protecdo de redes regionais de terras conectadas
tém sido desenvolvidos nos ultimos anos, embora sejam necessarios mais dados para avaliar a
funcionalidade dos corredores para orientar melhor esses esforcos de planejamento no futuro
(Noss & Harris 1986; Hoctor et al. 2000; Larkin ef al. 2004). Nos avaliamos a funcionalidade
da Serra do Mar no estado de S@o Paulo como corredor para a anta por meio de amostragem
ndo-invasiva, analises genéticas, e testes de atribui¢do populacional. O resultado estatistico de
Fsr (0,006) e a analise Bayesiana mostram uma baixa estruturagdo genética entre as duas
localidades estudadas. Testes de atribuicdo da populag@o indicaram que a maioria das antas
tem origem nas duas popula¢des amostradas, existindo um alto grau de fluxo génico entre
ambas. Portanto, nossa hipdtese que predisse que a Serra do Mar no estado de Sdo Paulo
funciona como corredor para a anta mantendo uma populagdo panmitica foi aceitada. Este
resultado era o esperado, dada a continuidade da floresta pela Serra do Mar e as capacidades
de dispersdo das antas. Resultados similares foram obtidos para populacdes em duas
diferentes areas do corredor da Serra do Mar, PE Carlos Botelho e Nucleo Santa Virginia (PE
Serra do Mar) (A. Sanches, comunicagdo pessoal).

A deteccdo da baixa estrutura genética nesta escala espacial (separagdo de ~ 300 km em linha
reta entre Intervales e Caraguatatuba) é ainda similar aos resultados obtidos em populacdes da
anta centro-americana (Tapirus baridii) da Costa Rica e Panama (Norton & Ashley 2004),
que apresentaram moderados niveis de diferenciagdo genética (Fsr =0,059 — 0,18), separadas

por uma distdncia de aproximadamente 500 km. Essa diferenca entre os niveis de
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diferenciag@o genética entre 7. bairdii e T. terrestris pode ser devido a perturbagdo humana na
paisagem. Na América Central, o maior desenvolvimento industrial e agricola deve ter
ocorrido, pelo menos entre 50 a 100 anos atras (Brockett 1998; Norton & Ashley 2004). No
entanto, o desenvolvimento industrial dentro do estado de Sdo Paulo surgiu ha mais de 200
anos (Dean 1996) e esse desenvolvimento teria resultado na destrui¢do e fragmentacdo do
habitat de 7. ferrestris facilitando o acesso a cagadores (Norton & Ashley 2004). O nivel de
diferencia¢do genética entre as populacdes da anta foi substancialmente menor do que entre
outras populacdes de grandes mamiferos (por exemplo, pumas (Fsr = 0,01-0,37; Ernest ef al.
2003), wolverines (Fsr = 0,01-0,21; Kyle & Strobeck 2001; Walker et al. 2001), linces (Fsr =
0,01-0,29; Hellborg et al. 2002; Schwartz et al. 2002).

Para Intervales e Caraguatatuba obtivemos baixa diversidade genética baseada na

média da riqueza alélica e na media da heterozigosidade esperada comparada com os
resultados de outras Unidades de Conservacdo dentro da Serra do Mar como Carlos Botelho e
Santa Virginia (Riqueza Alélica 6,32, 8,02; Heterozigosidade esperada 0,52, 0,58, Sanches
dados ndo publicados). No entanto nossos resultados de variabilidade genética, baseados na
media da riqueza alélica (5,0 = 1,24) e na heterozigosidade esperada (0,67 + 0,07), sdo
similares ao estimado por Gongalves e colaboradores (2010) para antas (Tapirus terrestris)
cativas na Argentina.
Resultados similares foram encontrados para 3 populagdes (Belice, Costa Rica e Panama) de
T.  bairdii) (Norton & Ashley 2004). Os valores médios para numero de alelos,
heterozigosidade observada e esperada foram 3,8; 0,44 e 0,39 respectivamente. Baixos niveis
de variabilidade genética, heterozigosidade e riqueza alélica foram usados como sinais de
populagdes que experimentaram gargalos de garrafa e apresentaram declinios populacionais
severos (por exemplo, Gotelli et al. 2012; Goodman et al. 2001; Whitehouse & Harley 2001).
A ocorréncia de um evento de gargalo em um passado mais distante poderia diminuir
significativamente o numero de alelos na espécie. Em geral, uma redug¢do no tamanho da
populagdo efetiva apds um gargalo de garrafa estd correlacionada com um decréscimo na
diversidade alélica e, mais tarde, da heterozigosidade (Nei 1987). Em nosso estudo, ndo houve
sinal da ocorréncia de gargalo, ja que ndo foi detectado excesso de heterozigotos
significativos para nenhum dos locos (Cornuet & Luikart 1997).

As antas tém a habilidade de atravessar habitats de baixa qualidade, como areas com
agricultura e pastagens, com a finalidade de alcangar fragmentos de floresta (Medici 2010).
No Parque Estadual Morro do Diabo, antas estudadas por meio de telemetria conseguem sair

das areas cerne (core areas) que estdo nas zonas mais preservadas, para areas menos
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preservadas. Nestes deslocamentos pela paisagem, as antas percorrem especialmente
plantagdes de cana de actcar e milho chegando a usar estes cultivos como alimento (Medici
2010). Uma fémea sub-adulta que foi monitorada por 35 meses com telemetria VHF teve a
distdincia maxima de movimento de 6,11 km (Médici 2010). Tem sido sugerido que a
dispersdo de individuos sub-adultos pode ser capaz de manter a conectividade entre as
populagdes, mesmo quando as populagdes sdo fragmentadas (Noss et al. 1999). Estes
deslocamentos podem ser limitados quando existem barreiras significativas para o0 movimento
dos individuos entre as populagdes. Alto volume de rodovias e outras barreiras humanas
podem agir como barreira, o que tem sido relatado para outras populagdes de mamiferos de
grande porte ocupando habitats contiguos (Paetkau et al. 1997). Barreiras antrdpicas, como
estradas ou outro tipo de desenvolvimento humano podem limitar a distribui¢do de espécies e
fluxo génico (Mader 1984; Cegeslky ef al. 2003). O modelo para prever o potencial habitat de
adequagdo para antas em Caraguatatuba mostrou que as variaveis mais importantes que
contribuiram para explicar melhor o modelo foram: distancia da estrada, altitude e distancia
da borda do parque (Norris et al. dados ndo publicados). Estas andlises mostram a
sensibilidade que as antas tém sobre as mudangas na paisagem pelo desenvolvimento humano.
Possivelmente a grande maioria de antas que morrem atropeladas sdo individuos jovens na
tentativa de se dispersar ou migrar para outras localidades a fim de procurar novos territorios
para se reproduzir. A fragmentagdo das populacdes por estradas tem sido relatada por reduzir
o nivel do fluxo génico em varias populagdes naturais (por exemplo, sapos Rana arvalis (Vos
et al. 2001) e pequenos roedores Clethrionomys glareolus, (Gerlach & Musolf 2000). No
entanto, nosso estudo mostra que as antas ainda tem a capacidade de se deslocar ao longo do
corredor da Serra do Mar, mantendo o fluxo génico e uma populacdo panmitica.

A densidade estimada para Intervales e Caraguatatuba neste estudo através de analises
genéticas foram similares (0,20-0,57 ¢ 0,13-0,21 individuos por km? respectivamente. Tabela
2-4). Esta estimativa de densidade respalda os esfor¢os de conservagdo que se tem nesta area,
onde a caga desta espécie tem diminuido. As outras estimativas de densidade feitas em
Intervales e Caraguatatuba sdo mais baixas em relacdo as dreas fragmentadas como o Morro
do Diabo (0,34-0,64 individuos por km* Medici 2010) e na Estacdo Ecoldgica Caetetus (0,47
individuos por km* Cullen ez al. 2000). No entanto, nossa estimativa ¢ similar as obtidas em
matas continuas da Amazonia (0,11-0,52 individuos por km 2. Peres 2000) e do Chaco
boliviano (0,07-0,42 individuos por km % Noss et al. 2012). Estas estimativas de densidade
foram obtidas com diferentes metodologias, o que torna dificil as compara¢des. No entanto,

nossos dados mostram que as localidades de Intervales e Caraguatatuba podem manter
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densidades moderadamente altas, principalmente quando existem programas de proteg¢do
dentro das Unidades de Manejo para evitar a caca desta espécie. Esta informacdo ¢ relevante
para a conservacdo das antas na Serra do Mar, por apontar uma densidade média e alta para a
manuten¢do da espécie a longo prazo.

Nossos resultados indicaram uma estrutura genética baixa entre as duas localidades
estudadas na Serra do Mar. Estradas com alto volume de trafego e desenvolvimento antropico
aparentemente agem como barreiras para o fluxo génico entre as populacdes de antas. Eventos
de dispersdo e o resultante fluxo génico entre as populagdes de antas sdo necessarios para
restaurar € manter a variabilidade genética (Waits 1999). Um minimo de um e um maximo de
10 migrantes bem sucedidos por geragdo tem sido sugerido como uma regra geral para manter
os niveis da varia¢do genética (Mills & Allendorf 1996). Para manter o fluxo de individuos
através das estradas que podem representar barreiras para mamiferos de grande porte como as
antas tem sido proposta a construcdo de estruturas especiais como passagens de fauna (Foster
& Humphrey 1995). Por exemplo, em Alberta, Canad4, a constru¢do dessas estruturas
favoreceu a passagem de mamiferos de grande porte como ursos (Ursus arctos), lobos (Canis
lupus), alces (Cervus elaphus) e veados (Odocoileus sp) ao longo da rodovia Trans-Canada
(Clevenger & Waltho 2005).

Noés mostramos que dentro da Serra do Mar ainda existe fluxo entre as duas
localidades estudadas. Apesar das antas serem capazes de deslocar-se entre diferentes habitats
e recolonizar novas areas, acreditamos que este pode ndo ser o caso quando o
desenvolvimento antropogénico chega ao ponto de bloquear e esgotar os potenciais corredores
de dispersdo e habitats entre as areas protegidas. Portanto, reconhecemos a necessidade de
manter o fluxo génico entre areas protegidas, ¢ consequentemente manter a diversidade
genética das populacdes. Consideramos importante manter os esfor¢os de prote¢do dentro das
diferentes Unidades de Conservacdo dentro da Serra do Mar para evitar perda de habitat e
caca. Também recomendamos que projetos de desenvolvimento dentro das areas protegidas,
sobretudo a construgdo de rodovias, levem em conta a infra-estrutura especial para a
passagem e deslocamento da vida silvestre. Este problema tera que ser abordado por
pesquisadores e tomadores de decisdes, para contribuir na conservagdo da vida silvestre no

futuro, mantendo a conectividade entre populagdes.
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TABELA 2-4. Estimagdes de densidades de anta por km” em Biomas do Brasil e no Chaco boliviano.

Bioma Local Densidades Referéncias e metodos
(individuos/
km?)
Amazonia Amazodnia 0,11-0,52 Peres (2000), transecg¢ao linear diurna
Brasileira
Amazdnia Centro Kayapd de 0,62 Zimmerman et al. (2001), transec¢do
Estudos linear diurna
Ecoldgicos, Para
Amazonia Estagdo Ecol(;gica 3,3-3,7 Mendes-Pontes (2004), transec¢ao
do Maraca, linear diurna e noturna
Roraima
Amazonia Lago Uauacu, 0,23 Terra firme Haugaasen & Peres (2005), transec¢do
Amazonia Centro- linear diurna
Oeste
Chaco Bolivia 0,07-0,42  Noss et al. (2012)
Mata Estagdo Ecoldgica 0,47 Cullen et al. (2000), transecg¢do linear
Atlantica Caetettis Sao Paulo diurna
Mata Fazenda Mosquito 0,30 Cullen et al. (2000), transecc¢ao linear
Atlantica Sao Paulo diurna
Mata Parque Estadual 2,20-2,50  Rocha (2001), observacdes diretas/area
Atlantica ~ Mata dos Godoy
Parana
Mata Parque Estadual 0,43 Medici (2010), método de identificacdo
Atlantica ~ Morro do Diabo de pegadas (FIT)
Sao Paulo
Mata Parque Estadual 0,64 Medici (2010), transeccao linear
Atlantica  Morro do Diabo noturna
Sao Paulo
Mata Parque Estadual 0,34 Medici (2010), radio-telemetria
Atlantica  Morro do Diabo
Sao Paulo
Mata Parque Estadual 0,20-0,41-0,84 Cullen et al. (2000), transecg¢ao linear
Atlantica  Morro do Diabo diurna
Sao Paulo
Mata Caraguatatuba 0,13-0,21 Este estudo, anélise genética
Atlantica
Mata Intervales 0,20-0,57 Este estudo, anélise genética
Atlantica
Pantanal Fazenda Acurizal / 0,64 Schaller (1983), contagem direta
Rio Paraguai
Pantanal Fazenda Nhumirim  Floresta: 0,40 Desbiez (2007) e Desbiez (2009),
/ Nhecolandia Cerrado: 0,13 transecg¢do linear diurna
Pantanal SESC Pantanal / 0,58 +0,11 Trolle et al. (2008), armadilhas
Bardo de Melgaco fotograficas
Pantanal SESC Pantanal / 0,30-0,55-1,01 Trolle et al. (2008), transecg¢éo linear
Barao de Melgaco diurna
Pantanal SESC Pantanal / Floresta: 0,71 Cordeiro (2004), transecg¢do linear
Bardo de Melgacco  Areas abertas: diurna

0,37
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Apéndice 1. Individuos identificados para Intervales e Caraguatatuba com base na utilizagéo de cinco

loci de microssatélites.

Intervales

Individuo  Tter3 Tter5 Tter9  Tterl0  Tterl8
101 192192 126126 ND ND 142142
102 192192 126126 216216 ND 128136
107 180180 138138 216216 ND 138142
108 168168 138138 ND ND 138138
109 177177 128128 196204 ND 148148
110 183183 136136 212212 ND 128128
112 192192 138138 ND ND 128130
115 189189 138138 ND ND 148148
123 177177 134134 196204 ND 136136
127 189189 128130 ND ND 128128
130 177177 142142 ND 228228 ND
133 190192 140140 180192 242242 ND
134 190192 134142 ND ND 126128
136 195195 134134 ND ND 148148
144 189189 126126 ND 230230 ND
146 192192 128130 ND 234234 ND
Caraguatatuba

Individuo  Tter3 Tter5 Tter9  Tterl0  Tterl8
Co1 ND 128130 204204 228228 136136
C02 181185 128130 180192 ND ND
Co3 180180 134134 ND 226230 130130
Co4 162162 124128 180180 234234 140140
C06 ND 138138 204204 232232 ND



ND: Sem dados

co7
C10
Cll1
Cl12
CI3
Cl4
C15
Clé6
C28
C34
C37
C38
C39
C41
C45
C49
C56
Co4

181185
166166
177181
ND
181181
180180
176176
192192
176176
181181
192192
192192
189189
185185
177185
162162
162162
189189

126128
158158
128128
126126
128128
128128
134134
126130
134134
126126
158158
128128
128128
124124
126126
122122
126126
126126

180180
180180
ND
180180
180192
ND
ND
ND
180180
204204
216216
ND
ND
ND
216216
180180
184184
188188

226226
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND
ND

148148
ND
136136
138138
136136
132136
134134
134134
148148
ND
ND
132132
148148
128128
ND
ND
ND
ND
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