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O rio e o oceano 

 

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

Olha para trás, para toda a jornada, os cumes, as montanhas, o longo caminho sinuoso 

através das florestas, através dos povoados, e vê à sua frente um oceano tão vasto que 

entrar nele nada mais é do que desaparecer para sempre. 

Mas, não há outra maneira. 

O rio não pode voltar. 

Ninguém pode voltar. 

Voltar é impossível na existência. 

Você pode apenas ir em frente. 

O rio precisa se arriscar e entrar no oceano. 

E somente quando ele entra no oceano é que o medo desaparece, porque apenas então 

o rio saberá que não se trata de desaparecer no oceano. 

Mas tornar-se oceano. 

Por um lado é desaparecimento e por outro lado é renascimento. 

Assim somos nós. 

Voltar é impossível na existência. 

Só 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. Dissertação (Mestrado) – Instituto de 

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

 

Os rios costeiros da região Sul e Sudeste do Brasil fazem parte do complexo hidrográfico da 

bacia do Leste, que abriga diferentes drenagens isoladas atualmente, entre as quais destacam-

se, na região Sul e Sudeste as do Paraíba do Sul, Ribeira de Iguape, Itajaí e Jacuí. A grande área 

de distribuição e variedade de habitats ao longo dessas drenagens têm influência direta na 

diversidade de espécies e no seu alto nível de endemismo. No entanto, essa região vem sofrendo 

intensa exploração e perda de habitas por ações antrópicas. Trabalhos de zoneamento dessa 

região vêm sendo realizados com o intuito de fornecer melhores dados para a sua preservação. 

Nesse sentido, o presente trabalho teve como objetivo identificar unidades taxonômicas 

operacionais (OTUs) da família Loricariidae e delimitar ecorregiões através de seus padrões de 

distribuição. Foram analisadas 499 sequências parciais do gene mitocondrial Citocromo c 

Oxidase subunidade I (COI), representantes de 47 espécies de Loricariidae e encontradas 58 

OTUs distribuídas ao longo de 31 drenagens da região costeira Sul e Sudeste do Brasil, 

revelando uma diversidade genética antes não reconhecida para alguns  grupos. As 31 

drenagens, com base na Análise de Parcimônia de Endemismo (PAE), foram divididas em cinco 

grupos, caracterizando áreas propícias à delimitação de ecorregiões. As drenagens Jacuí, 

Ribeira de Iguape e Paraíba do Sul, apresentaram faunas bastante exclusivas em relação a 

padrões morfológicos e genéticos, sendo imprescindíveis para preservação. Os eventos de 

capturas de cabeceiras e paleoclimáticos que levaram à regressões e transgressões marinhas são 

em grande parte responsáveis pela distribuição da família Loricariidae ao longo das drenagens.  

Palavras-chave: DNA barcoding, identificação 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 Jacuí, Ribeira de Iguape and Paraíba 

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. 
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Introdução  

 

1.1. A bacia do Leste 

 

A bacia do Leste abriga diferentes drenagens isoladas atualmente, entre as quais 

destacam-se Paraguaçu, Contas, Jequitinhonha, Doce, Paraíba do Sul, Ribeira de Iguape, Itajaí 

e Jacuí, além de diversas pequenas drenagens distribuídas por toda a extensão costeira do Brasil 

(Ribeiro 2006). O seu surgimento e distribuição, segundo Ribeiro (2006), está relacionado a 

processos geomorfológicos que tiveram ínicio no Cretáceo e que prevalecem até os dias atuais. 

Um dos processos geomorfológicos importantes é conhecido como ressurgimento tectônico, 

que provoca modificações topográficas da região promovendo eventos de capturas de 

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

Esse evento já foi documentado em algumas regiões de cabeceiras da bacia do Leste onde 

a altitude é mais elevada (Ribeiro 2006). Por outro lado, em regiões de planícies é 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 acúmulo de sedimentos 

no leito (Albert & Reis 2011), o que acaba também promovendo a conexão entre drenagens 

adjacentes nessas regiões de planície. 

Assim como processos geomorfológicos estão relacionados a bacia do Leste, processos 

paleoclimáticos, que influenciam as oscilações do nível do mar, são também apontados como 

fundamentais para o cenário atual dessa bacia (Buckup 2011). Weitzman et al. (1988) 

argumentam que em períodos de glaciação, o nível do mar baixa em muitos metros, e com isso 

grande parte da plataforma continental fica exposta, fazendo com que os rios costeiros se 

fundem em suas trajetórias para o mar. Por outro lado, em períodos interglaciais com a elevação 

do nível do mar, há consequente submersão de grande parte da planície litorânea.  

A grande área de distribuição e variedade de habitats ao longo da bacia do Leste têm 

influência direta na diversidade de espécies e no alto nível de endemismo, incluindo mais de 

270 espécies de peixes descritas (Menezes et al. 2007), das quais mais de 90% são endêmicas 

(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 delimitações de ecorregiões ao longo da extensão costeira 

do Brasil.  

Bizerril (1994) delimitou duas subprovíncias, uma denominada “subprovíncia da costa 

sudeste” (estendendo desde a foz do Paraíba do Sul até o Estado de Santa Catarina) e outra de 

“subprovíncia da costa leste” (estendendo da foz do rio São Francisco até o rio Paraíba do Sul), 

com base na presença ou ausência de certos gêneros de peixes. Costa (1995) utilizou uma 

estratégia diferente ao comparar hipóteses filogenéticas de diferentes gêneros da família 

Rivulidae, propondo a subdivisão da região costeira de modo semelhante à de Bizerril (1994), 

com a adição de uma terceira subprovíncia que engloba as drenagens litorâneas do Uruguai e 

Rio Grande do Sul até a divisa com Santa Catarina, próximo à foz do rio Tramandaí. Além 

disso, ao realizar essa análise comparativa, Costa (1995) teve a oportunidade de estimar o 

relacionamento entre a própria malha hidrográfica da região, contando assim não somente a 

história dos grupos de peixes estudados, como também parte do histórico de relacionamento 

entre as drenagens que compõem a bacia do Leste. 

Mais recentemente, Abell et al. (2008), baseando-se nos padrões de endemismo de peixes 

de água doce, realizaram um trabalho mais abrangente e detalhado que culminou em uma 

subdivisão da bacia do Leste em sete ecorregiões: Nordeste da Mata Atlântica, Paraíba do Sul, 

Fluminense, Ribeira de Iguape, Sudeste da Mata Atlântica, Tramandai-Mampituba e Lagoa dos 

Patos. Thomaz et al. (2015), usando informações batimétricas e topográficas, inferiu 12 

paleodrenagens ao longo da região costeira desde o estado do Rio Grande do Sul ao Rio de 

Janeiro e propôs o uso das paleodrenagens para delimitação de ecorregiões, que demostraram 

ser responsáveis pelo padrão genético entre as populações de Hollandichthys multifasciatus.  

No entanto vale ressaltar que Abell et al. (2008), Costa (1995) e Bizerril (1994)  basearam 

a delimitação das ecorregiões na distribuição de grupos taxonômicos supra-específicos, 

podendo assim, ter subestimado grande parte da diversidade biológica presente na região. 

Thomaz et al. (2015) usaram apenas uma espécie no seu estudo sendo necessária a inclusão de 

outros grupos taxonômicos para verificação de correspondência do padrão sugerido.  

 Avise (2000) menciona que, para a identificação refinada de ecorregiões, ideais para a 

preservação da ictiofauna, seria necessária a realização do zoneamento com base na 

identificação de unidades evolutivas independentes (UEI) ou unidades taxonômicas 

operacionais (OTUs), que muitas vezes podem não ser distinguíveis morfologicamente e que 

podem ser consideradas como espécies crípticas (Bickford et al. 2007). 
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Organismos como insetos, anfíbios e peixes que se comunicam por sinais através de 

meios não visuais (por exemplo, som, vibração, feromônios ou sinais elétricos), são talvez os 

mais prováveis de abrigar espécies crípticas (i.e. duas ou mais espécies identificados como 

única espécie nominal devido as suas características morfológicas serem indistinguíveis [(Mayr 

1942]), porque as mudanças nos sinais transmitidos nessas modalidades não precisam envolver 

necessariamente alterações morfológicas visíveis (Bickford et al. 2007). Portanto, é provável 

que o verdadeiro número de espécies biológicas seja significativamente maior do que a 

contagem atual, visto que as definições das espécies são estabelecidas quase que 

exclusivamente por argumentos morfológicos (Lee et al. 2014). Desse modo, a identificação 

das UEI é de grande importância para a preservação da biodiversidade, visto que esse tipo de 

abordagem leva em consideração o quanto um grupo é significativo do ponto de vista evolutivo 

e biológico, independentemente de sua categoria taxonômica e de suas modificações 

morfológicas (Avise 2000). 

Atualmente estão sendo desenvolvidos diferentes métodos de identificação de UEI e 

dentre eles, os que envolvem análises de identificação molecular como o projeto global do DNA 

barcode (Hebert et al. 2003). Esse projeto visa padronizar a identificação molecular da 

diversidade biológica animal, através do uso de um fragmento de ~650pb do gene mitocondrial 

Citocromo C Oxidase subunidade I (COI), possibilitando a difusão do conhecimento e 

permitindo análises comparativas entre os diferentes grupos de organismos. 

Estudos usando a metodologia DNA barcode foram conduzidos em diferentes bacias 

brasileiras, tal como bacia do rio São Francisco (Carvalho et al. 2011), rio Paraíba do Sul 

(Pereira et al. 2011), rio Paraná (Pereira et al. 2013), rio Ribeira de Iguape (Henriques et al. 

2015), rio Mucuri (Gomes et al. 2015), revelando uma diversidade antes não reconhecida e se 

mostrando resolutiva para questões taxonômicas 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, têm sido desenvolvidas várias 

análises de identificação de UEI utilizando-se de um único locus, visando a diminuição da 

subjetividade da delimitação de UEI. Dentre essas análises destaca-se a de General Mixed Yule 

Coalecent Model (GMYC) (Fontaneto et al. 2007; Pons et al. 2006), que é baseada no método 

de verossimilhança e árvores ultramétricas que possuam múltiplas espécies e populações. Essa 

análise tem demonstrado grande eficiência em diferentes estudos de peixes neotropicais de água 
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doce e aumentado a confiabilidade na delimitação de UEI (Roxo et al. 2015; Rossini et al. 2016; 

Shimabukuro-Dias et al. 2016).  

 

1.2. Família Loricariidae 

 

Loricariidae, com 936 espécies válidas (Eschmeyer e Fong, 2017) é a maior família em 

número de espécies entre os Siluriformes e também uma das maiores famílias da ictiofauna 

mundial (Nelson 2006). Ela é dividida em seis subfamílias: Delturinae, Lithogeneinae, 

Loricariinae, Hypoptopomatinae, Hypostominae e Rhinelepinae mais Pseudancistrus 

genisetiger em incertae sedis (Lujan et al. 2015). Diferentemente da maioria das outras 

famílias, as espécies de Loricariidae apresentam o corpo coberto por placas ósseas e a boca 

modificada em um disco de sucção (Armbruster 2004), sendo que essas especializações 

possibilitam que  algumas  das  espécies  da  família  possuam  grandes  distribuições,  muito 

embora ocupando preferencialmente um ambiente particular (Menezes et al. 2007; Chiachio et 

al. 2008). 

Dentre as 85 espécies da família Loricariidae que ocupam a bacia do Leste, 53 são de 

distribuição restrita e 32 de ampla dispersão (Menezes et al. 2007). A grande maioria das 

espécies são de riachos de água clara e lótica, com substrato rochoso ou com vegetação 

submersa. Nesse tipo de ambiente os Loricariidae, como por exemplo as espécies dos gêneros 

Neoplecostomus e Harttia, possuem o hábito de ficar aderidos a esses substratos (Oyakawa 

1993; Roxo et al. 2012). Por outro lado, existem espécies que são encontradas em rios com 

fundo de lama ou arenoso (como as espécies do gênero Loricariichthys), e nesses casos o 

aparato bucal é mais utilizado para o forrageio à procura de alimentos do que propriamente para 

a fixação ao substrato (Covain & Fisch-Muller 2007).  

Apesar desses dados ecológicos, cabe ressaltar que para cerca de 25% das espécies 

de Loricariidae da bacia do Leste não existem informações quanto à sua ecologia e cerca de 

40% de suas espécies tem o status de conservação desconhecido (Menezes et al. 2007). 

Algumas espécies como, Hemiancistrus megalopteryx, Hemipsilichthys gobio, Pogonopoma 

parnahybae encontram-se seriamente em perigo de extinção e Delturus parnahybae e Otothyris 

juquiae criticamente em perigo (ICMBIO, 2014). Somado a isso, levando-se em conta que a 

caracterização do status de conservação das espécies foi baseada principalmente na distribuição 

geográfica de morfoespécies, que não apresenta o refinamento ideal para programas de 

preservação (Avise 2000), o nível de ameaça das espécies da família Loricariidae e de toda 
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fauna aquática da bacia do Leste e principalmente nas regiões costeiras Sul e Sudeste, pode ser 

muito mais grave, uma vez que essas regiões são as mais urbanizadas e exploradas do país. 

Nesse sentido, como a família Loricariidae possui um grande número de espécies na 

região da bacia do Leste e sendo essas diversas quanto à preferência de hábitats e às suas 

distribuições, um estudo da distribuição das UEI dessa família pode fornecer argumentos para 

a delimitação de ecorregiões baseadas nas distribuições de padrões genéticos, o que pode ser 

de grande valia para um melhor manejo das espécies, com a identificação de regiões com 

elevado número de padrões genéticos exclusivos e consequentemente prioritárias para 

preservação. 

 

2. Objetivo  

 

O presente trabalho teve como objetivo identificar unidades taxonômicas operacionais 

(OTUs) da família Loricariidae, delimitar o relacionamento recente entre as drenagens costeiras 

da região Sudeste e Sul, assim como estabelecer uma nova proposição de ecorregiões desse 

complexo hidrográfico, utilizando as espécies da família Loricariidae ocupantes dessas 

drenagens como modelo.  

 

3. Metodologia 

3.1 Material 

 

 Foram analisados 499 exemplares representantes de 14 gêneros e 47 espécies de 

Loricariidae ao longo de 31 drenagens costeiras da região Sul e Sudeste do Brasil (Apêndice 

A) (Figura 1). Os vouchers e tecidos foram obtidos a partir de exemplares depositados na 

coleção de peixes do Laboratório de Biologia e Genética de Peixes (LBP), São Paulo, Brasil. 

Os exemplares foram identificados a nível de espécie, seguindo chaves taxonômicas ou com a 

ajuda de especialistas.  
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6.  Conclusão 

Podemos delimitar cinco ecorregiões para a região Sul e Sudeste, baseado em padrões de 

distribuição de linhagens de Loricariidae. E consequentemente, vimos que os limites dessas 

ecorregiões podem estar intimamente relacionadas aos limites das drenagens que, ao longo do 

tempo, passaram por constantes rearranjos em sua malha hidrográfica. Nesse sentido, o presente 

trabalho reforça ser de relevância a utilização das linhagens evolutivas para a delimitação de 

ecorregiões, sendo essas elementos prioritários para projetos de manejo e preservação 

biológica. Linhagens genéticas de Ancistrus multispinis, Loricariichthys castaneus, Schizolecis 

guntheri e Hisonotus leucofrenatus, que se mostraram bem estruturadas e exclusivas das 

drenagens do Jacuí, Ribeira de Iguape e Paraíba do Sul, merecem estratégias de manejo 

particulares nessas drenagens. 
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