RESSALVA

Atendendo solicitacao do(a)
autor(a), o texto completo deste
trabalho sera disponibilizado
somente a partir de 21/02/2019.



UNIVERSIDADE ESTADUAL PAULISTA

INSTITUTO DE BIOCIENCIAS DE BOTUCATU

PROGRAMA DE POS-GRADUACAO EM CIENCIAS BIOLOGICAS (ZOOLOGIA)

CAMILA DA SILVA DE SOUZA

Biodiversidade dos Loricariidae (Teleostei:
Siluriformes) das bacias costeiras do Sudeste e Sul

do Brasil

BOTUCATU

2017



Camila da Silva de Souza

Biodiversidade dos Loricariidae (Teleostei: Siluriformes)

das bacias costeiras do Sudeste e Sul do Brasil

Dissertacdo apresentada ao Programa de PoOs-
Graduacdo em Ciéncias Bioldgicas (Zoologia) -
Instituto de Biociéncias, UNESP, campus de
Botucatu, para obtencdo do titulo de Mestre em

Ciéncias Bioldgicas (Zoologia).

Orientador: Prof. Dr. Claudio de Oliveira

Botucatu-SP

2017



FICHA CATALOGRAFICA ELZEOREDL DELA SECAD TEC. AQUTS. THATAMENTO DR INECHM.
DIVISEC TECHICR OE BIELIOTECA © DOCUMENWTACED - CIMPUS DE BOTUCATU - UMESE
BIBLICTECARIZ RESECHSAVEL: ROSEMEIRE AFPRRECIDR VICENTE-CRE B/5651

Souza, Camila da S5ilva de.

Biodiwversidade dos Loricariidae (Teleostei:
Siluriformes) das baciss costeiras do Sudeste e Sul do
Brasil / Camila da Silwva de Socuza. - Botucatu, 2017

Diszertacio (mestrado) - Universidade Estadusl Paulista
"Talio de Mesguita Filkho", Instituto de Biociéncias de
Botucatu

Orientador: Claudic de Oliveira

Coorientador: Guilherme José da Costa Silwa

Capes: 20400004

1. Bagre (Peixe) - Distribuicdo gecgrafica. 2. Habitat

(Ecologial . 3. Identificagfo. 4. Biodiversidade.

Palavras-chave: Drenagens costeiras; GMYC; Identificacgdo
maxlacular; Loricariidae.




Ao mea velho eterno /e@aaa{o/j wi Fedro,



Agradecimentos

Agradeco primeiramente a Deus, por me conceder a vida e permitir trilhar esse caminho.
Aos meu pais, Valdomiro e Silvana, por todo amor, educacéo e alicerce. Minha eterna gratidao.

A todos os meus familiares, em especial aos meus primos e amigos David, Diego e Talita, por

todos os momentos de cumplicidade e motivacao.

Aos meus velhos amigos de infancia, Fabinho, Felipe, Kelvy, Josi, Jéssica e Juninho, por toda

amizade e exemplo do que tudo que se constrdi com amor e verdade, permanecem.

As minhas amigas que encontrei na graduacgdo Aline, Carolina, Laura e Milene, por todos os
incontaveis momentos e principalmente por toda ajuda e motivacao ao longo da vida académica

e pessoal, isso foi essencial para ndo desistir e chegar até aqui.

A todos do Laboratorio de Biologia e Genética de Peixes, em especial Bruno, Cristiane,
Daniela, Fabio, Yuldi, Gabriel, Luz, Silvana e Renato, por todos os momentos de descontracao,

incentivo e ajuda na execucdo desse trabalho.
Ao Dr. Guilherme J. Costa Silva, pela coorientacdo e ensinamentos.
Ao Prof. Dr. Fausto Foresti pelo exemplo e inspiracdo de pesquisador e pessoa.

Ao Prof. Dr. Claudio Oliveira por toda oportunidade, incentivo, orientagéo e contribuicao para

minha formacédo académica e pessoal.

A comissdo examinadora, por terem aceito o convite e poder colaborar para o enriquecimento

desse trabalho e meu crescimento profissional.

A todos os funcionarios do Instituto de Biociéncias que através dos seus trabalhos contribuem

para que esse e muitos outros acontecam.

E a todas as outras pessoas com as quais eu tive a oportunidade de viver e aprender tudo o que

me trouxe até aqui.

O meu muito obrigada!



O rio e 0 oceano

“Diz-se que, mesmo antes de um rio cair no oceano, ele treme de medo.

Olha para trds, para toda a jornada, os cumes, as montanhas, o longo caminho sinuoso
atraves das florestas, atraveés dos povoados, e vé d sua frente um oceano tdo vasto que

entrar nele nada mais é do que desaparecer para sempre.
Mas, ndo hd outra maneira.

O rio ndo pode voltar.

Ninguém pode voltar.

Voltar é impossivel na existéncia.

Yocé pode apenas ir em frente.

O rio precisa se arriscar e entrar no oceano.

T somente quando ele entra no oceano é que o medo desaparece, porque apenas entdo

o rio saberd que ndo se trata de desaparecer no oceano.

Mas tornar-se oceano.

Por um lado é desaparecimento e por outro lado é renascimento.
Assim somos nos.

Voltar é impossivel na existéncia.

So podemos ir em frente e arriscar.

Coragem! Avance firme e torne-se oceano! ”

OSHO
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Resumo

SOUZA, C.S. Biodiversidade dos Loricariidae (Teleostei: Siluriformes) das bacias
costeiras do Sudeste e Sul do Brasil. 2017. 74 f. Dissertacdo (Mestrado) — Instituto de

Biociéncias de Botucatu, Universidade Estadual Paulista, Botucatu, 2017.

Os rios costeiros da regido Sul e Sudeste do Brasil fazem parte do complexo hidrografico da
bacia do Leste, que abriga diferentes drenagens isoladas atualmente, entre as quais destacam-
se, na regido Sul e Sudeste as do Paraiba do Sul, Ribeira de lguape, Itajai e Jacui. A grande area
de distribuicdo e variedade de habitats ao longo dessas drenagens tém influéncia direta na
diversidade de espécies e no seu alto nivel de endemismo. No entanto, essa regido vem sofrendo
intensa exploracdo e perda de habitas por acdes antropicas. Trabalhos de zoneamento dessa
regido vém sendo realizados com o intuito de fornecer melhores dados para a sua preservacao.
Nesse sentido, o presente trabalho teve como objetivo identificar unidades taxonomicas
operacionais (OTUs) da familia Loricariidae e delimitar ecorregides através de seus padrdes de
distribuicdo. Foram analisadas 499 sequéncias parciais do gene mitocondrial Citocromo ¢
Oxidase subunidade I (COIl), representantes de 47 espécies de Loricariidae e encontradas 58
OTUs distribuidas ao longo de 31 drenagens da regido costeira Sul e Sudeste do Brasil,
revelando uma diversidade genética antes ndo reconhecida para alguns grupos. As 31
drenagens, com base na Anélise de Parcimonia de Endemismo (PAE), foram divididas em cinco
grupos, caracterizando areas propicias a delimitacdo de ecorregifes. As drenagens Jaculi,
Ribeira de lguape e Paraiba do Sul, apresentaram faunas bastante exclusivas em relacdo a
padrGes morfolégicos e genéticos, sendo imprescindiveis para preservacdo. Os eventos de
capturas de cabeceiras e paleoclimaticos que levaram a regressoes e transgressées marinhas séo

em grande parte responsaveis pela distribuicdo da familia Loricariidae ao longo das drenagens.

Palavras-chave: DNA barcoding, identificagdo molecular, GMYC.
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Abstract

SOUZA, C.S. Biodiversity of Loricariidae (Teleostei: Siluriformes) from coastal basins of
Southeastern and Southern Brazil. 2017. 74 f. Thesis (Master) — Institute of Biosciences of

Botucatu, Universidade Estadual Paulista, Botucatu, 2017.

The coastal drainages of Southern and Southeastern Brazil are part of the Eastern basin,
currently composed by different drainages. The large distribution area and variety of habitats
along these drainages have a direct influence on the species diversity and their high level of
endemism. However, this region has been suffered intense exploration and loss of habitat due
to anthropic actions. The present study aimed to identify Operational Taxonomic Units (OTUs)
of the Loricariidae and to delimit ecoregions through their distribution patterns. A total of 499
partial sequences of the mitochondrial COI gene were analyzed, belonging to 47 Loricariidae
species. 58 OTUs were delimited along 31 drainages of Southeastern and Southern coastal
revealing a previously unrecognized genetic diversity for some groups. The 31 drainages based
on Parsimony Analysis of Endemicity (PAE), were divided in five groups, characterizing areas
that are favorable to the delimitation of ecoregions. The Jacui, Ribeira de Iguape and Paraiba
do Sul rivers presented fairly exclusive faunas in relation to morphological and genetic patterns,
being essential for preservation. The stream capture and paleoclimatic events are largely

responsible for the distribution of the Loricariidae along the drainages.

Keywords: DNA barcoding, molecular identification, GMYC.

Xii
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Introducéo

1.1. A bacia do Leste

A bacia do Leste abriga diferentes drenagens isoladas atualmente, entre as quais
destacam-se Paraguacu, Contas, Jequitinhonha, Doce, Paraiba do Sul, Ribeira de Iguape, Itajai
e Jacui, além de diversas pequenas drenagens distribuidas por toda a extensdo costeira do Brasil
(Ribeiro 2006). O seu surgimento e distribuicdo, segundo Ribeiro (2006), esta relacionado a
processos geomorfoldgicos que tiveram inicio no Cretaceo e que prevalecem até os dias atuais.
Um dos processos geomorfoldgicos importantes € conhecido como ressurgimento tectdnico,
que provoca modificacBes topograficas da regido promovendo eventos de capturas de

cabeceiras e a modificagdo do percurso de uma drenagem (Lima & Ribeiro 2011).

Esse evento ja foi documentado em algumas regides de cabeceiras da bacia do Leste onde
a altitude € mais elevada (Ribeiro 2006). Por outro lado, em regides de planicies € comum
ocorrer eventos conhecidos como “megaleques aluviais” (Horton e De Celles 2001; Wilkinson
et al. 2006), onde o rio se desloca lateralmente a medida que ocorre o acimulo de sedimentos
no leito (Albert & Reis 2011), o que acaba também promovendo a conexao entre drenagens

adjacentes nessas regides de planicie.

Assim como processos geomorfoldgicos estdo relacionados a bacia do Leste, processos
paleoclimaticos, que influenciam as oscilaces do nivel do mar, sdo também apontados como
fundamentais para o cenario atual dessa bacia (Buckup 2011). Weitzman et al. (1988)
argumentam que em periodos de glaciacéo, o nivel do mar baixa em muitos metros, e com isso
grande parte da plataforma continental fica exposta, fazendo com que 0s rios costeiros se
fundem em suas trajetorias para o mar. Por outro lado, em periodos interglaciais com a elevagédo

do nivel do mar, ha consequente submersédo de grande parte da planicie litoranea.

A grande area de distribuicdo e variedade de habitats ao longo da bacia do Leste tém
influéncia direta na diversidade de espécies e no alto nivel de endemismo, incluindo mais de
270 espécies de peixes descritas (Menezes et al. 2007), das quais mais de 90% sdo endémicas
(Bizerril 1994; Menezes et al. 2007). Esse alto endemismo tem sido reconhecido por diversos
autores (Bizerril 1994; Ribeiro 2006; Menezes et al. 2007; Abell et al. 2008) e fornecido base
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para o reconhecimento de diferentes delimitacGes de ecorregides ao longo da extensdo costeira
do Brasil.

Bizerril (1994) delimitou duas subprovincias, uma denominada “subprovincia da costa
sudeste” (estendendo desde a foz do Paraiba do Sul até o Estado de Santa Catarina) e outra de
“subprovincia da costa leste” (estendendo da foz do rio S&o Francisco até o rio Paraiba do Sul),
com base na presenca ou auséncia de certos géneros de peixes. Costa (1995) utilizou uma
estratégia diferente ao comparar hipoteses filogenéticas de diferentes géneros da familia
Rivulidae, propondo a subdivisdo da regido costeira de modo semelhante a de Bizerril (1994),
com a adicdo de uma terceira subprovincia que engloba as drenagens litoraneas do Uruguai e
Rio Grande do Sul até a divisa com Santa Catarina, proximo a foz do rio Tramandai. Além
disso, ao realizar essa analise comparativa, Costa (1995) teve a oportunidade de estimar o
relacionamento entre a prépria malha hidrogréfica da regido, contando assim ndo somente a
historia dos grupos de peixes estudados, como também parte do histérico de relacionamento

entre as drenagens que compdem a bacia do Leste.

Mais recentemente, Abell et al. (2008), baseando-se nos padrdes de endemismo de peixes
de agua doce, realizaram um trabalho mais abrangente e detalhado que culminou em uma
subdivisdo da bacia do Leste em sete ecorregides: Nordeste da Mata Atlantica, Paraiba do Sul,
Fluminense, Ribeira de Iguape, Sudeste da Mata Atlantica, Tramandai-Mampituba e Lagoa dos
Patos. Thomaz et al. (2015), usando informacgdes batimétricas e topograficas, inferiu 12
paleodrenagens ao longo da regido costeira desde o estado do Rio Grande do Sul ao Rio de
Janeiro e propds o uso das paleodrenagens para delimitacdo de ecorregides, que demostraram

ser responsaveis pelo padrdo genético entre as populacdes de Hollandichthys multifasciatus.

No entanto vale ressaltar que Abell et al. (2008), Costa (1995) e Bizerril (1994) basearam
a delimitacdo das ecorregides na distribuicdo de grupos taxondmicos supra-especificos,
podendo assim, ter subestimado grande parte da diversidade bioldgica presente na regiao.
Thomaz et al. (2015) usaram apenas uma espécie no seu estudo sendo necesséria a incluséo de

outros grupos taxondmicos para verificacdo de correspondéncia do padrdo sugerido.

Avise (2000) menciona que, para a identificacdo refinada de ecorregides, ideais para a
preservacdo da ictiofauna, seria necessaria a realizacdo do zoneamento com base na
identificacdo de unidades evolutivas independentes (UEI) ou unidades taxondmicas
operacionais (OTUs), que muitas vezes podem ndo ser distinguiveis morfologicamente e que
podem ser consideradas como espécies cripticas (Bickford et al. 2007).
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Organismos como insetos, anfibios e peixes que se comunicam por sinais através de
meios ndo visuais (por exemplo, som, vibracdo, feromonios ou sinais elétricos), sdo talvez os
mais provaveis de abrigar espécies cripticas (i.e. duas ou mais espécies identificados como
Unica espécie nominal devido as suas caracteristicas morfologicas serem indistinguiveis [(Mayr
1942]), porque as mudancas nos sinais transmitidos nessas modalidades néo precisam envolver
necessariamente alteracGes morfoldgicas visiveis (Bickford et al. 2007). Portanto, é provavel
que o verdadeiro numero de espécies bioldgicas seja significativamente maior do que a
contagem atual, visto que as definicdes das espécies sdo estabelecidas quase que
exclusivamente por argumentos morfoldgicos (Lee et al. 2014). Desse modo, a identificacdo
das UEI é de grande importancia para a preservacdo da biodiversidade, visto que esse tipo de
abordagem leva em consideracao o quanto um grupo € significativo do ponto de vista evolutivo
e bioldgico, independentemente de sua categoria taxondmica e de suas modificacOes

morfoldgicas (Avise 2000).

Atualmente estdo sendo desenvolvidos diferentes métodos de identificacdo de UEI e
dentre eles, os que envolvem analises de identificagdo molecular como o projeto global do DNA
barcode (Hebert et al. 2003). Esse projeto visa padronizar a identificagdo molecular da
diversidade biol6gica animal, através do uso de um fragmento de ~650pb do gene mitocondrial
Citocromo C Oxidase subunidade | (COIl), possibilitando a difusdo do conhecimento e

permitindo analises comparativas entre os diferentes grupos de organismos.

Estudos usando a metodologia DNA barcode foram conduzidos em diferentes bacias
brasileiras, tal como bacia do rio Sdo Francisco (Carvalho et al. 2011), rio Paraiba do Sul
(Pereira et al. 2011), rio Parana (Pereira et al. 2013), rio Ribeira de Iguape (Henriques et al.
2015), rio Mucuri (Gomes et al. 2015), revelando uma diversidade antes n&o reconhecida e se
mostrando resolutiva para questdes taxonémicas para essas bacias e em estudos de diferentes
grupos de peixes neotropicais, Characidae (Pereira et al. 2011), Lebiasinidae (Benzaquem et al.
2015), Loricariidae (Costa-Silva et al. 2015), Serrasalmidae (Mateussi et al. 2016) e
Curimatidae (Melo et al. 2016).

Com o ganho de popularidade da técnica do DNA barcode, tém sido desenvolvidas varias
andlises de identificacdo de UEI utilizando-se de um unico locus, visando a diminuigdo da
subjetividade da delimitacdo de UELI. Dentre essas analises destaca-se a de General Mixed Yule
Coalecent Model (GMYC) (Fontaneto et al. 2007; Pons et al. 2006), que € baseada no método
de verossimilhanca e arvores ultramétricas que possuam multiplas espécies e populagdes. Essa

analise tem demonstrado grande eficiéncia em diferentes estudos de peixes neotropicais de agua
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doce e aumentado a confiabilidade na delimitacdo de UEI (Roxo et al. 2015; Rossini et al. 2016;
Shimabukuro-Dias et al. 2016).

1.2. Familia Loricariidae

Loricariidae, com 936 espécies validas (Eschmeyer e Fong, 2017) é a maior familia em
numero de espécies entre os Siluriformes e também uma das maiores familias da ictiofauna
mundial (Nelson 2006). Ela é dividida em seis subfamilias: Delturinae, Lithogeneinae,
Loricariinae, Hypoptopomatinae, Hypostominae e Rhinelepinae mais Pseudancistrus
genisetiger em incertae sedis (Lujan et al. 2015). Diferentemente da maioria das outras
familias, as espécies de Loricariidae apresentam o corpo coberto por placas 6sseas e a boca
modificada em um disco de succdo (Armbruster 2004), sendo que essas especializacGes
possibilitam que algumas das espécies da familia possuam grandes distribuicGes, muito
embora ocupando preferencialmente um ambiente particular (Menezes et al. 2007; Chiachio et
al. 2008).

Dentre as 85 espécies da familia Loricariidae que ocupam a bacia do Leste, 53 sdo de
distribuicéo restrita e 32 de ampla dispersdo (Menezes et al. 2007). A grande maioria das
espécies sdo de riachos de agua clara e Idtica, com substrato rochoso ou com vegetacdo
submersa. Nesse tipo de ambiente os Loricariidae, como por exemplo as espécies dos géneros
Neoplecostomus e Harttia, possuem o habito de ficar aderidos a esses substratos (Oyakawa
1993; Roxo et al. 2012). Por outro lado, existem espécies que sdo encontradas em rios com
fundo de lama ou arenoso (como as espécies do género Loricariichthys), e nesses casos 0
aparato bucal é mais utilizado para o forrageio a procura de alimentos do que propriamente para
a fixacdo ao substrato (Covain & Fisch-Muller 2007).

Apesar desses dados ecologicos, cabe ressaltar que para cerca de 25% das espécies
de Loricariidae da bacia do Leste ndo existem informagdes quanto a sua ecologia e cerca de
40% de suas espécies tem o status de conservacdo desconhecido (Menezes et al. 2007).
Algumas espécies como, Hemiancistrus megalopteryx, Hemipsilichthys gobio, Pogonopoma
parnahybae encontram-se seriamente em perigo de extincdo e Delturus parnahybae e Otothyris
juquiae criticamente em perigo (ICMBIO, 2014). Somado a isso, levando-se em conta que a
caracterizagdo do status de conservacdo das espécies foi baseada principalmente na distribuicdo
geografica de morfoespécies, que ndo apresenta o refinamento ideal para programas de

preservacdo (Avise 2000), o nivel de ameaca das espécies da familia Loricariidae e de toda
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fauna aquética da bacia do Leste e principalmente nas regifes costeiras Sul e Sudeste, pode ser
muito mais grave, uma vez que essas regides sao as mais urbanizadas e exploradas do pais.
Nesse sentido, como a familia Loricariidae possui um grande nimero de espécies na
regido da bacia do Leste e sendo essas diversas quanto a preferéncia de habitats e as suas
distribuicBes, um estudo da distribui¢do das UEI dessa familia pode fornecer argumentos para
a delimitacdo de ecorregides baseadas nas distribuicdes de padrdes genéticos, o que pode ser
de grande valia para um melhor manejo das espécies, com a identificacdo de regifes com
elevado numero de padrbes genéticos exclusivos e consequentemente prioritarias para

preservacéao.

2. Objetivo

O presente trabalho teve como objetivo identificar unidades taxonémicas operacionais
(OTUs) da familia Loricariidae, delimitar o relacionamento recente entre as drenagens costeiras
da regido Sudeste e Sul, assim como estabelecer uma nova proposicao de ecorregides desse
complexo hidrografico, utilizando as espécies da familia Loricariidae ocupantes dessas

drenagens como modelo.

3. Metodologia
3.1 Material

Foram analisados 499 exemplares representantes de 14 géneros e 47 espécies de
Loricariidae ao longo de 31 drenagens costeiras da regido Sul e Sudeste do Brasil (Apéndice
A) (Figura 1). Os vouchers e tecidos foram obtidos a partir de exemplares depositados na
colecédo de peixes do Laboratério de Biologia e Genética de Peixes (LBP), S&o Paulo, Brasil.
Os exemplares foram identificados a nivel de espécie, seguindo chaves taxondmicas ou com a

ajuda de especialistas.
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6. Conclusdo

Podemos delimitar cinco ecorregides para a regido Sul e Sudeste, baseado em padrdes de
distribuicdo de linhagens de Loricariidae. E consequentemente, vimos que os limites dessas
ecorregides podem estar intimamente relacionadas aos limites das drenagens que, ao longo do
tempo, passaram por constantes rearranjos em sua malha hidrogréfica. Nesse sentido, o presente
trabalho reforca ser de relevancia a utilizacdo das linhagens evolutivas para a delimitacdo de
ecorregides, sendo essas elementos prioritarios para projetos de manejo e preservagdo
bioldgica. Linhagens genéticas de Ancistrus multispinis, Loricariichthys castaneus, Schizolecis
guntheri e Hisonotus leucofrenatus, que se mostraram bem estruturadas e exclusivas das
drenagens do Jacui, Ribeira de Iguape e Paraiba do Sul, merecem estratégias de manejo

particulares nessas drenagens.
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