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Resumo 

 

Os peixes de água doce constituem o mais diverso grupo de vertebrados continentais 
registrado, no qual os ecossistemas aquáticos que habitam estão em conexão 
constante e complexa com a área vegetativa ao seu redor. Além disso, alterações na 
vegetação ripária e como elas impactam a biodiversidade dos ambientes aquáticos 
com a qual interagem estão sendo estudadas, embora ainda existam muitas lacunas 
de conhecimento. O presente trabalho tem por objetivo investigar a diversidade 
filogenética  de comunidades de peixes de 38 córregos amostrados em 2003 e 2013 
na região Sudeste Brasileira (período marcado por intensa conversão de áreas de 
pasto em áreas de cana-de-açúcar). Os resultados provenientes da árvore filogenética 
gerada mostraram as 54 espécies identificadas dispersas ao longo de 16 famílias e 5 
ordens. As principais métricas de diversidade filogenética calculadas reforçaram em 
nível de metacomunidade a relação da riqueza com a diversidade filogenética, além 
disso permitiram observar  valores elevados de distintividade evolutiva (ED) tanto em 
espécies endêmicas quanto em espécies generalistas não-nativas. A investigação da 
diversidade filogenética (PD) de cada córrego e análise da correlação dessa 
diversidade com as variações nos gradientes ambientais referentes ao uso do solo 
mostraram pouca correlação direta entre as variáveis. Porém, observamos uma 
tendência de enfraquecimento das correlações na comparação entre 2003 e 2013, 
indicando a possiblidade do legado dessas alterações no uso do solo tornarem essas 
relações ainda mais complexas. Em suma, o estudo oferece novas perspectivas sobre 
a diversidade filogenética das comunidades de peixes de água doce e destaca a 
importância de uma abordagem holística para a conservação desses ecossistemas. 
Além disso, é fundamental entender que o gradiente ambiental que envolve cada 
córrego é complexo e as análises partem de regiões que já possuem um longo 
histórico de recorrentes alterações ambientais não devidamente registradas. Tais 
conclusões reforçam a necessidade do monitoramento da biodiversidade e 
modificações nas regiões, para permitir conclusões mais assertivas das 
consequências ecossistêmicas, além de políticas eficazes de conservação das 
mesmas. 

 
Palavras-chave: peixes, diversidade filogenética, efeito legado, gradiente ambiental. 
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1. INTRODUÇÃO  

 

1.1 ECOSSISTEMAS AQUÁTICOS DE ÁGUA DOCE, COMUNIDADES DE PEIXES 

E MATA ATLÂNTICA  

 

Alta diversidade de ecossistemas, variação climática, história evolutiva e 

extensão geográfica são alguns dos fatores que justificam a riquíssima biodiversidade 

encontrada nas áreas neotropicais (ANTONELLI, 2021). Nessas regiões, os 

ecossistemas de água doce exibem uma especial riqueza de espécies, mesmo com 

uma pequena representatividade espacial e hídrica, ocupando menos de 0.8% da área 

do planeta e constituindo menos de 0.01% da água terrestre (IRFAN; ALATAWI, 

2019).  

Nesses ecossistemas está constituído o grupo de vertebrados continentais com 

a maior variabilidade de fauna registrada, os peixes de água doce, com mais de 6200 

espécies catalogadas, agrupadas em 854 gêneros, 95 famílias e 39 ordens (ALBERT 

et al., 2020). Apesar disso, o processo de descoberta de linhagens ainda é 

considerado por estar em estágio inicial, onde novas espécies são continuamente 

descritas (WORM; TITTENSOR, 2018). Mesmo com essa vasta biodiversidade, a 

maior parte dela se concentra em poucas ordens, enquanto vários outras apresentam 

baixa diversidade de peixes (ALBERT et al., 2011). Por exemplo, na América do Sul, 

caracterizada por sua vasta heterogeneidade biológica, os Characiformes, 

Gymnotiformes e Siluriformes representam 74% das espécies de peixes continentais 

registradas (REIS et al., 2016).  

Atualmente, muitos estudos tentam identificar as principais propriedades que 

justificam essa alta biodiversidade encontrada, embora muitas lacunas de 

entendimento ainda existam. Algumas análises se propõem a entender essa 

diversidade observando aspectos funcionais, como por exemplo a forma que esses 

peixes utilizam seu habitat, onde fatores como profundidade e área do ecossistema 

podem influenciar nos processos de seleção (ARBOUR; LÓPEZ-FERNÁNDEZ, 2016).  

Outras abordagens investigam essa variabilidade estudando a riqueza de 

espécies em um local específico (ABRO et al., 2020), a que se dá o nome de alfa 

diversidade (ALBERT et al., 2020), e pela variação de riqueza entre habitats, 

conhecida por beta diversidade (ROA-FUENTES et al., 2018). Além disso, outros 
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estudos se baseiam no fato dos peixes continentais de água doce normalmente serem 

incapazes de se dispersar em ambientes marinhos, portanto sendo restritos aos rios 

e lagos aos quais são fisiologicamente adaptados (ALBERT et al., 2011).Os peixes de 

água doce normalmente são restritos a esse tipo de ambiente (ALBERT et al., 2011), 

fazendo com que a história evolutiva dessas espécies seja intrinsecamente 

relacionada com as modificações e histórico das bacias hidrográficas habitadas pelas 

mesmas (REIS et al., 2016), tornando possível investigar essas conexões.  

Alguns estudos já mostraram a relação entre os ecossistemas aquáticos e a 

área vegetativa ao seu redor (LO et al., 2000). Entretanto, falta de informações mais 

precisas sobre essas relações, a recorrente falta de comunicação entre pesquisadores 

para a troca das informações já conhecidas, além da necessidade de pesquisas 

adicionais sobre os impactos antropogênicos nessas regiões são alguns desafios que 

atualmente limitam o conhecimento dessas conexões (RAMÍREZ et al., 2008). Apesar 

disso, diversos aspectos da influência e funções da vegetação próxima na estrutura 

de comunidades de peixes já foram extensamente estudados (GONÇALVES; BRAGA; 

CASATTI, 2018). A mata ciliar, também conhecida como vegetação ripária, se dá no 

limiar entre ambientes aquáticos e terrestres, e atua como impactante mediador entre 

esses dois ecossistemas (Figura 1). Ela exerce diversas funções, regrando as trocas 

de materiais e energia de acordo com as especificidades dos gradientes ambientais 

de cada local, como por exemplo a área de cobertura dessa vegetação, o tamanho 

dos córregos e/ou seu regime hidrológico (PUSEY; ARTHINGTON, 2003).  
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Figura 1 - Fluxograma de como algumas propriedades da mata ciliar criam uma rede de mudanças na 
estrutura dos ecossistemas aquáticos, inevitavelmente impactando na composição das comunidades 
de peixes no local (Adaptado de PUSEY; ARTHINGTON, 2003).  
 
 

Tendo em vista a importância dessas relações, espera-se que impactos não 

naturais afetem negativamente as dinâmicas ecológicas desses ecossistemas, onde 

ações antropogênicas perturbam a estrutura da ictiofauna local (GONÇALVES; 

BRAGA; CASATTI, 2018). No Brasil, a intensa atividade humana, principalmente no 

setor agropecuário, marcou o processo de desmatamento de florestas nacionais 

(MORTON et al., 2006). Diversos estudos já relacionaram o desmatamento dessas 

áreas com impactos em ecossistemas de água doce, seja na qualidade da água, 

diversidade de peixes, disponibilidade de alimento, sedimentação, entre outros (DOS 

SANTOS et al., 2015). 

 

 

1.2 HOMOGENEIZAÇÃO BIÓTICA E DIVERSIDADE 

A perda de biodiversidade pode levar a uma maior similaridade em diferentes 

níveis entre biotas, processo conhecido como homogeneização biótica (HB), em que 

muitas vezes se observa a substituição de espécies especialistas por espécies 
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denominadas generalistas, as quais possuem uma abrangente capacidade adaptativa 

(MCKINNEY; LOCKWOOD, 1999).  

Após as primeiras definições mais categóricas sobre HB por McKinney e 

Lockwood em 1999 e as investigações iniciais sobre as pressões promotoras que 

atuam sobre o processo (MCKINNEY; LOCKWOOD, 2001), Rahel aprofundou o tema 

no contexto de ecossistemas de água doce ao estudar suas evidências, causas, 

consequências e perspectivas futuras (RAHEL, 2002). Essas investigações iniciais 

tiveram como foco o processo de homogeneização taxonômica, ou seja, o aumento 

da semelhança na composição de espécies entre comunidades, sendo o tipo de 

homogeneização mais estudado até hoje (OLDEN; ROONEY; 2006). Entretanto, 

estudos adicionais mostraram outros tipos de HB (Figura 2), com metodologias 

capazes de capturar diferentes dimensões da biodiversidade (PETSCH, 2016).  

 

Figura 2 – Resumo dos principais tipos de homogeneização biótica em nível populacional e de 
comunidades (Adaptado de PETSCH, 2016).  

Além da homogeneização taxonômica, outro importante ramo da HB é a 

homogeneização funcional em nível populacional ou de comunidades, que pode 

ocorrer de duas formas. A primeira delas sendo pela introdução de espécies não-

nativas que possuem papéis similares no ambiente, e a segunda pelo 

desaparecimento de espécies nativas com funções únicas naquele ecossistema 
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(POOL; OLDEN, 2012).  

Comunidades também podem sofrer homogeneização filogenética, ou seja, o 

aumento do nível de parentesco evolutivo entre as espécies encontradas no local 

estudado. Sob uma perspectiva filogenética, por exemplo, uma comunidade de quatro 

espécies da mesma família corresponde a uma comunidade menos diversa que uma 

com quatro espécies pertencentes a famílias distintas, quesito que não é levado em 

consideração sob uma perspectiva taxonômica (PETSCH, 2016).  

Pode-se observar como é importante definir a perspectiva com que se analisa 

o processo de homogeneização por esses diferentes aspectos entendendo, por 

exemplo, a mudança na forma de observar uma comunidade. 

Menos estudado, porém não menos importante nos estudos ecológicos, vale 

destacar que em nível populacional também há particularidades entre indivíduos, as 

quais se dão por homogeneização genética, que se dá pela redução de variabilidade 

genética entre indivíduos de uma população (OLDEN et al., 2004).  

Muitas são as causas do processo de HB em ecossistemas de água doce, com 

esses agentes podendo ter origem de atividades humanas ou naturais (PETSCH, 

2016). Entre as principais causas antropogênicas, o processo de homogeneização 

biótica já foi associado à introdução de espécies invasoras no habitat (que 

normalmente é acompanhada da perda de espécies endêmicas), o que aumenta o 

número de espécies compartilhadas entre biotas e consequentemente eleva a 

homogeneização taxonômica (TOUSSAINT et al., 2014). A construção de represas é 

outra marcante atividade humana conhecida por promover HB, cuja desestruturação 

de aspectos hidrológicos dos rios, como seu fluxo normal de água, altera fatores como 

sedimentação e disponibilidade de alimentos, perturbando a dinâmica ecológica da 

região e consequentemente a biodiversidade local (POFF et al., 2007). Além disso, 

como já citado anteriormente, as matas ciliares estão intrinsecamente relacionadas 

aos ecossistemas aquáticos com que estão em contato, de forma que alterações no 

uso do solo trazem consequências à biodiversidade aquática (PUSEY; 

ARTHINGTON, 2003). Adicionalmente, o acelerado uso do solo para construção de 

centros urbanos, por exemplo, cria ambientes extremamente homogêneos, que 

favorecem o estabelecimento de espécies não-nativas e a perda de espécies 

endêmicas (MCKINNEY, 2006).  

A biodiversidade é por si só um fenômeno multidimensional, extremamente 
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complexo, podendo ser analisada de diferentes perspectivas que pode levar a 

diferentes conclusões (BRUM et al., 2017). Podemos estudá-la, por exemplo, pela 

riqueza e abundância de espécies, conhecida como diversidade taxonômica. Ela 

também pode ser analisada pelas propriedades relacionadas a uso de recursos, forma 

de alimentação e muitas outras características entre indivíduos, conhecida por 

diversidade funcional. Outra alternativa é a investigação da pluralidade de linhagens 

evolutivas, analisando a variabilidade observada no grau de parentesco entre as 

espécies em uma comunidade, chamada diversidade filogenética (BAGOUSSE-

PINGUET, 2019).  

Até pouco tempo o planejamento de políticas de conservação consistia quase 

completamente em estabelecer métricas direcionadas apenas para medidas de 

diversidade taxonômica, como a riqueza de espécies, entretanto, embora estudos 

envolvendo a diversidade taxonômica ainda sejam predominantes, a diversidade 

funcional e filogenética tem recebido cada vez mais atenção e tendo seu papel 

determinante na estruturação da biodiversidade cada vez mais reconhecido 

(STRECKER et al., 2011). Estudos já mostraram, por exemplo, desacordo entre locais 

com alta diversidade taxonômica floral, porém baixa diversidade filogenética, sendo 

constituída por gêneros relativamente próximos em parentesco. Essas análises 

reforçam incongruências entre diversidade taxonômica e filogenética e evidenciando 

que ações de conservação baseados apenas na diversidade taxonômicas são 

insuficientes (FOREST et al., 2007). Outras análises já evidenciaram a fortíssima 

influência das características funcionais de uma comunidade nas propriedades de um 

ecossistema. Muitas vezes esse tipo de diversidade se sobrepõe aos efeitos da 

riqueza de espécies e até mesmo exercendo influência na estruturação da diversidade 

taxonômica do ecossistema, ressaltando a insuficiência da abundância relativa de 

espécies como um anunciador efetivo da importância de uma espécie no sistema 

ecológica que ela habita, visto que espécies raras e em baixa abundância podem, 

dependendo de seus atributos funcionais, exercer papel fundamental nos processos 

ecológicos de um ecossistema (HOOPER et al., 2005).  

Mais especificamente sobre a diversidade filogenética, a menos estudada entre 

as três, entende-se que ela surgiu quando se observou que análises cruas de 

abundância e riqueza de espécies podem fornecer políticas de conservação 

insuficientes (VANE-WRIGHT; HUMPHRIES; WILLIAMS, 1991). Uma métrica 
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fundamental para a medição dessa diversidade foi criada, a diversidade filogenética, 

que mede a extensão de história evolutiva que conecta o conjunto taxonômico de um 

ecossistema (FOREST et al., 2007). Esse tipo de diversidade pode normalmente ser 

calculada para qualquer conjunto de táxons de qualquer cladograma, desde que se 

consiga estabelecer o tamanho dos ramos no diagrama cladístico, onde se estipula 

uma matriz com a distância entre dois táxons, definida inicialmente pela soma dos 

comprimentos dos ramos entre eles (FAITH, 1992).  

Entretanto, conforme os estudos avançaram, novas definições e maneiras de 

maximizar a medição da diversidade filogenética foram desenvolvidas, podendo 

envolver o cálculo de diversos ramos de uma árvore filogenética e consequentemente 

diversos táxons, considerando ramos basais comuns para todos os táxons analisados 

(RODRIGUES; GASTON, 2002). Estudos já evidenciaram que modificações em 

ramos de especiação culminam em uma perda de história evolutiva muito mais 

impactante do que a perda de ramos representando apenas linhagens de indivíduos 

na árvore filogenética (HEARD; MOOERS, 2000).  

Também foram produzidas ferramentas capazes de comparar a diversidade 

funcional e filogenética (HURTADO et al., 2019), por exemplo a criação de pacotes de 

algoritmos relacionando o sinal filogenético, ou seja, a tendência de espécies com 

maior grau de parentesco evolutivo serem mais semelhantes (BLOMBERG; 

GARLAND; IVES, 2003), utilizando aspectos funcionais previamente analisados 

(PARADIS; CLAUDE; STRIMMER, 2004).  

 

1.4 ESTUDO DE ZENI E COLABORADORES 

 

Essa seção consiste em um resumo do estudo realizado e publicado por 

Jaquelini O. Zeni, David J. Hoeinghaus e Lilian Casatti (ZENI; HOEINGHAUS; 

CASATTI, 2017), publicado em Outubro de 2017 com o nome “Effects of pasture 

conversion to sugarcane biofuel production on stream fish assemblages in tropical 

agroecosystems.”, sendo o artigo base para a realização desse trabalho de conclusão 

de curso. As informações deste segmento foram retiradas deste trabalho.  

O trabalho consistiu no estudo de córregos na região Sudeste Brasileira 

originalmente rodeados pela vegetação da Mata Atlântica, que por séculos sofreu de 

diversas ações antropogênicas, com o foco nas atividades mais recentes sendo a 
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conversão de grande parte de áreas destinadas ao pasto em prol de atividades 

pecuárias para áreas de cultivo de cana-de-açúcar visando principalmente a produção 

de biocombustíveis. 

As métricas utilizadas no estudo foram focadas em relacionar o grau de 

mudança ambiental na região com as modificações na diversidade taxonômica e 

funcional avaliadas.  

Os pesquisadores quantificaram o uso da terra nas regiões dessas bacias 

hidrográficas, juntamente com as áreas dos córregos, mata ciliar e montagem das 

comunidades de peixes encontradas em 38 córregos de bacias hidrográficas 

localizadas em São José dos Dourados e Turvo-Grande (Figura 3), sendo coletas 

desses córregos realizadas em 2003 e 2013.  

 

Figura 3 - Área estudada e indicações dos 38 córregos (pontos pretos) investigados no estudo. 
Interessante reparar o evidente crescimento de plantações de cana-de-açúcar e a diminuição das 
áreas de pasto entre o período de 10 anos analisado (ZENI; HOEINGHAUS; CASATTI, 2017). Destaca-
se também os pouquíssimos fragmentos de floresta (em verde) notados na região.  
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2. OBJETIVOS  

 

2.1. OBJETIVO GERAL  

O presente Trabalho de Conclusão de Curso tem por objetivo propor uma 

abordagem exploratória da diversidade filogenética das comunidades registradas no 

estudo de Zeni e o efeito de mudanças no uso do solo na composição dessas 

comunidades.  

 

2.2 OBJETIVOS ESPECÍFICOS 

o Elaboração das árvores filogenéticas das metacomunidades em 2003, 2013 e 

da supertree com a metacomunidade total das duas amostragens. 

 

o Estruturação, cálculo e investigação de métricas de diversidade filogenética no 

nível regional (metacomunidades);  

 

o Cálculo do PD (phylogenetic diversity) de cada um dos 38 córregos 

individualmente tanto em 2003 e 2013. 

 

o Análise da relação do PD de cada córrego com as variações no gradiente 

ambiental deles, investigando tendências de variação na diversidade 

filogenética ao longo da variação ambiental. 
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3. MATERIAIS E MÉTODOS  

 

3.1 AQUISIÇÃO DOS DADOS  

 

Um conjunto de dados com informações referentes ao estudo base do trabalho 

de conclusão de curso, “Effects of pasture conversion to sugarcane for biofuel 

production on stream fish assemblages in tropical agroecosystems”, publicado em 

2017, foi disponibilizado voluntariamente após contato com a pesquisadora principal 

do trabalho, Drª. Jaquelini O. Zeni.  

O banco de dados inclui as informações das coletas nos dois períodos de 

tempo, 2003 e 2013, com o catálogo taxonômico das espécies encontradas e as 

abundâncias e riqueza das mesmas nas duas escalas amostrais. O dataset também 

inclui a caracterização do gradiente ambiental dos 38 córregos, quantificados em 

escala local e regional, com informações referentes à composição da área ao redor 

dos rios (entre floresta, pasto, cana-de- açúcar e outros), além da presença de 

gramíneas, arbustos e árvores. Também foram registrados dados da estrutura dos 

córregos, com a presença de pools, riffles e runs, a composição entre sedimentos 

consolidados ou não consolidados e características como profundidade, volume, 

comprimento, área, velocidade da água.  

 

3.2 PRÉ-PROCESSAMENTO DOS DADOS E MONTAGEM DA ÁRVORE 

FILOGENÉTICA  

 

A montagem da árvore filogenética foi realizada utilizando o pacote 

FishPhyloMaker versão 0.2.0 no R, um programa cuja função FishTaxaMaker realiza 

a checagem da classificação taxonômica das espécies fornecidas. Este passo é 

importante no trabalho visto que o registro das espécies no dataset foi feito em dois 

períodos diferentes e mesmo no estudo mais recente, em 2013, encontram-se 

espécies que hoje são citadas com outra nomenclatura. Por fim, utilizamos a função 

que estrutura a filogenia de peixes ósseos, chamada FishPhyloMaker (NAKAMURA et 

al., 2021), que insere e remove as espécies providenciadas pelo usuário na árvore a 

partir de uma filogenia de referência.  
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3.3 MÉTRICAS PARA ANÁLISE DA DIVERSIDADE FILOGENÉTICA  

 

Com a árvore filogenética devidamente montada, aliada com outras 

informações fornecidas pelo dataset do estudo de Zeni em 2017 (como abundância e 

riqueza de espécies nas comunidades), para essa análise exploratória foram extraídos 

dos dados gerados algumas das principais métricas utilizadas na análise da 

diversidade filogenética de comunidades.  As métricas foram calculadas utilizando os 

pacotes geiger v. 2.0.10 e picante 1.8.2. 

 

3.3.1 Phylogenetic diversity (PD)  

 

Principal variável em estudos de diversidade filogenética, se dá pelo resultado 

da soma da distância entre os ramos que ligam todas as espécies presentes na árvore 

na comunidade, podendo ser obtida entre qualquer grupo de espécies em qualquer 

cladograma (FAITH, 1992).  

 

3.3.2 Phylogenetic Species Variability (PSV)  

 

Métrica que varia de 0 a 1 e indica o comprimento dos ramos não 

compartilhados entre espécies, onde o valor 1 sugere a máxima variabilidade 

(filogenia em estrela), onde nenhuma espécie é aparentada, enquanto o valor 0 indica 

mínima variabilidade. Essa métrica é obtida apenas da filogenia, com características 

da comunidade como abundância e riqueza não sendo relevantes (HELMUS et al., 

2007).  

 

 

3.3.3 Phylogenetic Species Richness (PSR)  

Métrica que é calculada multiplicando-se a riqueza das espécies na 

comunidade (ou seja, a quantidade de espécies identificadas) pelo PSV (Phylogenetic 

Species Variability) na comunidade, outra métrica que também será calculada. Essa 

métrica apresenta relação proporcional à riqueza encontrada nas comunidades, 

porém considerando-se também a proximidade evolutiva entre as espécies da árvore. 

(Helmus et al., 2007). 
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3.3.4 Species Evolutionary Distinctiveness (ED)  

Medida do nível de distinção evolutiva na árvore de cada espécie, ou seja, 

quanto de história evolutiva cada espécie possui em termos de fração de ramos não 

compartilhados na árvore, indicando a importância evolutiva de uma espécie por sua 

exclusividade na árvore. Esse método pode ser agregado com a probabilidade de 

extinção de cada espécie para análise específica do significado genético e evolutivo 

da perda daquela espécie na biodiversidade do planeta. (REEDING E MOOERS, 

2006).  

 

3.3.5 Mean Pairwise Distance (MPD)  

 

Calcula entre pares de espécies da árvore a distância média de parentesco de 

uma comunidade, podendo essa métrica ser calculada considerando-se ou não a 

abundância das espécies na comunidade, no presente trabalho essa métrica foi 

calculada das duas formas (SILVA et al., 2022).  

 

3.3.6 Mean Nearest Taxon Distance (MNTD) 

 

Calcula a média de parentesco em história evolutiva das espécies entre os 

vizinhos mais próximos de uma comunidade, fornecendo uma medida de relação entre 

táxons próximos sem considerar o enraizamento da árvore em seu nível de maior 

profundidade (WEBB et al., 2002). Também pode ser calculado considerando-se ou 

não a abundância das espécies na comunidade e, novamente, foi-se calculada a 

métrica das duas formas.  

 

 

3.4 ANÁLISE DE REGRESSÃO MÚLTIPLA 

 

Uma hipótese do trabalho se dá por associar uma relação entre modificações 

no uso do solo e diminuição no PD das comunidades. Para isso foi realizada uma 

regressão linear múltipla, com post-hoc de Shapiro-Wilk, Durbin-Watson e Breusch-

Pagan para analisar a relação entre o PD individual de cada córrego (variável 
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resposta) com os gradientes ambientais do estudo referentes ao uso do solo, 

referentes à composição das áreas ao redor dos córregos, divididos nas variáveis 

explicativas Forest, Pasture, Sugarcane e Others . Para isso foram utilizados os 

pacotes car v.3.1.0 e lmtest v.0.9.40 no R. 

 

3.5 DIAGNÓSTICO E VISUALIZAÇÃO DOS DADOS  

 

A análise dos resultados, gráficos gerados e etapas correlacionadas foram 

performadas usando os pacotes ggtree v.3.2.1, ggplot2 v.3.3.6, corrgram v.1.14 e 

factoextra v.1.0.7 pelo RStudio no R versão 4.1.2 (https://www.r-project.org/). 
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4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

4.1 MONTAGEM DAS ÁRVORES FILOGENÉTICAS 

 

A construção da filogenia se deu pela estruturação de três árvores filogenéticas, 

uma para a metacomunidade na coleta de 2003 (denominada como árvore T0), que 

apresentou 47 espécies (7 das quais exclusivas dessa coleta), outra para a registrada 

em 2013 (denominada como árvore T10), com riqueza de 44 espécies (10 das quais 

exclusivas dessa coleta), e uma última com o conjunto de espécies encontradas em 

ambas as coletas (nomeada como árvore bitemporal), com um total de 54 espécies 

distintas.  

A etapa seguinte, a construção da árvore pela função PhyloMaker, também foi 

bem-sucedida, dado que todas as 54 espécies foram reconhecidas e inseridas na 

árvore, com 16 famílias destacadas, como pode ser visto na Figura 4. 
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Figura 4 - Árvore bitemporal gerada para a comunidade dos córregos nas coletas de 2003 e 2013, 
contendo 54 espécies com 10 famílias destacadas. Destacados por linhas pontilhadas estão os 
indivíduos que são os únicos representantes da referida família na filogenia (Elaborado pelo autor). 

 

Outro ponto importante a se destacar é a predominância na filogenia das 

ordens Characiformes, Gymnotiformes e Siluriformes, seguindo a tendência de serem 

as ordens predominantes em ecossistemas aquáticos continentais na América do Sul, 

na árvore em questão abrangendo 43 das 54 espécies, representando cerca de 

79,63% da riqueza da comunidade. As outras 11 espécies se dividem por outras 2 

ordens, Perciformes, com 8 representantes e Cyprinodontiformes, com 3. 

 

 

4.2 MÉTRICAS DE DIVERSIDADE FILOGENÉTICA  

Para a obtenção das métricas primeiramente foi necessária a criação de um 

dataframe com o nome das espécies na mesma ordem em que elas aparecem nas 

árvores filogenéticas. A partir desse dataframe gerado e das árvores resultantes da 
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etapa anterior, as seis métricas alvo do estudo foram calculadas no nível de 

metacomunidades (PD, PSR, MPD, MNTD, PSV e ED). A Tabela 1 mostra um resumo 

das 5 primeiras variáveis. Os resultados referentes à árvore bitemporal foram 

registrados como um ponto de referência de como seriam os resultados abrigando 

toda a biodiversidade encontrada na região nos dois períodos, com as análises 

comparativas sendo focadas, portanto, entre as árvores T0 e T10.  

 
Tabela 1 - Resumo dos resultados das métricas calculadas, com os respectivos valores para a coleta 
dos dados de 2003 (Árvore T0), 2013 (Árvore T10) e o conjunto das duas coletas (Árvore bitemporal) 
para Phylogenetic Diversity (PD), Phylogenetic Species Richness (PSR), Mean Pairwise Distance 
(MPD), Mean Nearest Taxon Distance (MNTD) e Phylogenetic Species Variability (PSV) (Elaborado 
pelo autor). 

A primeira métrica, PD, mostrou a metacomunidade T0 com maior diversidade 

filogenética, ou seja, com uma maior soma no comprimento dos ramos que ligam 

todas as espécies, indicando que ali se apresentou uma maior quantidade de história 

evolutiva em uma visão geral. Esse resultado se deu dentro do esperado visto que PD 

é uma métrica normalmente relacionada com a riqueza de espécies em uma 

comunidade e, como visto anteriormente, a árvore T0 apresentou maior riqueza se 

comparada à árvore T10 (47 e 44 espécies, respectivamente). Um ponto importante a 

se ressaltar é que, embora haja essa diferença na riqueza entre T0 e T10 de 3 

espécies isso não significa a simples ausência de 3 espécies entre uma amostra e 

outra, mas sim diferenças das espécies que compõe a comunidade em cada coleta, 

visto que 10 e 7 espécies foram exclusivamente encontradas nas coletas de 2003 e 

2013, respectivamente. 

PSR, que inclui um nível de parentesco evolutivo junto da riqueza de espécies 

em uma comunidade, também se mostrou maior na comunidade T0 do que em T10, 

também sendo coerente com a expectativa de ser correlacionada com a riqueza das 
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espécies. 

Esse dado também se mostrou condizente com os resultados da métrica PSV, 

que mostrou uma variação muito pequena entre as metacomunidades (0,7163569 

para T0 e 0,7234949 para T10). Sabendo que PSR se dá pelo valor de PSV 

multiplicado pela riqueza de espécies, com valores tão próximos se espera que a 

diferença na riqueza entre comunidades foi o fator principal no maior PSR em T0 se 

comparado a T10 (33,66 para T0 e 31,83 para T10).  

Calculada a matriz de distância filogenética em PD, pode-se obter na métrica 

MPD qual a distância média na comunidade entre pares de espécies, ou seja, é 

possível observar qual comunidade tem um conjunto de espécies mais aparentado. 

Essa métrica pode ser calculada considerando-se ou não a abundância de cada 

espécie na comunidade, onde como pode-se observar na Tabela 2, a comunidade em 

T10 apresenta composição levemente mais aparentada que T0 (237,30 milhões de 

anos de média para T0 e 239,66 para T10).  

A proximidade observada nos valores era esperada considerando que 

comparando as comunidades em T0 e T10 os valores individuais filogenéticos de cada 

espécie se modificaram muito pouco e, mesmo espécies exclusivas entre cada 

comunidade apresentaram valores de distintividade evolutiva semelhantes. Por 

exemplo, as 37 espécies que aparecem tanto em T0 quanto em T10 possuem uma 

média de 61,81 e 64,54 milhões de anos de distintividade evolutiva por espécie, 

respectivamente.  

A variação do ED dessas espécies que se repetem em T0 e T10 também se 

deu de maneira discreta, com uma média de apenas 2,73 milhões de anos. Já 

comparando as médias das espécies exclusivas de T0 ou T10 um alto grau de 

proximidade se mantém, com valores calculados de 52,72 e 53,29 milhões de anos, 

respectivamente. Essa análise sustenta os valores próximos de MPD das duas 

comunidades e o número levemente superior encontrado na comunidade em T10, o 

que consequentemente diminui o grau de parentesco da comunidade, embora de 

maneira bastante discreta. 

Já quando a abundância teve peso atribuído, observou-se uma diferença muito 

mais acentuada entre as metacomunidades, com especial aumento na média de 

distância evolutiva entre espécies na comunidade T0 (197,59 milhões de anos para 

T0 e 223,63 para T10).  Os resultados foram extremamente interessantes, ainda mais 
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juntando-se às observações de dinâmicas envolvendo espécies não-nativas que 

fazem parte da comunidade, em especial P. reticulata, mostrando o impacto de 

espécies invasoras de alta distintividade evolutiva na investigação filogenética de uma 

comunidade tanto em sua presença ou ausência, mas também em sua abundância 

relativa. 

Em uma comparação de duas comunidades com valores tão similares tanto da 

metacomunidade como um todo quanto nos valores individuais evolutivos de cada 

espécie, a abundância relativa se tornou um fator primordial na substancial diferença 

encontrada entre T0 e T10 no MPD que considera a abundância juntamente da 

riqueza de espécies. P. reticulata, que já tinha uma abundância extremamente 

expressiva de cerca de 16% da metacomunidade em 2003, subiu para 37% em 2013.  

Mesmo em 2013, valha ressaltar, tenha sido identificada uma espécie não-nativa, X. 

maculatus, que se mostrou, entre todas as 54 espécies, a mais próxima 

evolutivamente de P. reticulata, diminuindo substancialmente sua distintividade 

evolutiva de T0 para T10 (de mais de 128 milhões de anos para 86,84), a diferença 

abrupta na abundância de uma espécie não-nativa, de alta distinção evolutiva e 

responsável por altíssima parte da composição numérica da comunidade amostrada 

fez com que não houvesse uma grande diferença no MPD com ou sem abundância 

em T10, mas quando a abundância se deu por um número bem menor, como em T0, 

a espécie perdeu considerável relevância no quadro geral da métrica, e a comunidade 

se tornou mais aparentada (aos olhos dessa métrica). 

Já calculando-se o MNTD, ou seja, o valor médio de parentesco não entre todos 

os pares da comunidade, mas sim apenas entre o vizinho mais próximo na respectiva 

filogenia, se observou um resultado diferente. Também podendo ser calculado 

atribuindo ou não peso à abundância das espécies na comunidade, houve diferença 

na comparação final entre as duas árvores. Quando a abundância não foi fator de 

impacto no cálculo, a comunidade em T0 apresentou espécies menos aparentadas, 

embora com não muita diferença, com uma média de distância de 77,70 milhões de 

anos em comparação com os 82,89 milhões na comunidade registrada em T10. Já 

quando a abundância teve peso na métrica a comunidade em T0 se mostrou menos 

aparentada, embora, seja importante observar, principalmente por uma considerável 

queda na média de distância em T10 (que passou a ser de 72,95 milhões de anos), 

visto que não houve uma mudança muito significativa no valor de MNTD para a 
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comunidade T0 (que passou a ser de 78,35 milhões de anos).  

Essa queda pode ser interpretada por alguns pontos. Primeiramente pela 

identificação em T10 de uma espécie não-nativa, X. maculatus, que diminuiu 

substancialmente a espécie de maior distintividade evolutiva em T0, P. reticulata (de 

mais de 128 milhões de anos para 86,84). Além do fato dessa espécie ter “recebido” 

um parente próximo se comparado aos demais peixes da comunidade, as altas 

abundâncias de espécies de ED baixo provavelmente propulsionaram essa 

expressiva queda no MNTD de T10. 

Vale ressaltar que apesar dos resultados consistentes entre métricas, essas 

análises em nível de metacomunidade não geram comparações estatisticamente 

assertivas. Isso se dá pelo fato de se ter apenas uma metacomunidade em T0 e uma 

para T10, fazendo com que seja necessária cautela nas interpretações. 

Os cálculos referentes ao ED (Species Evolutionary Distinctiveness) das 

espécies nas filogenias também foram realizados, como mostrado na Tabela 2, 

permitindo uma ampla gama de observações. 

 

 



 

28 
 

 
 
Tabela 2 - Espécies da árvore T0 e T10 e seus respectivos valores de ED em ordem decrescente. 
Nesse caso, por exemplo, Melanorivulus pictus é a espécie com maior ED, com 128,52 milhões de 
anos de fração da árvore atribuída somente a ela, ou seja, esse é o valor dos ramos exclusivos dessa 
espécie na árvore (Elaborado pelo autor). 
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ED também foi calculada e uma ampla gama de informações pode ser tirada 

de seus resultados. As espécies de maior ED, portanto sendo as mais isoladas 

evolutivamente nas filogenias em questão foram Melanorivulus pictus, Gymnotus 

sylvius e Eigenmannia trilineata em T10, com 128,52, 121,72 e 121,72 milhões de 

anos respectivamente de história evolutiva isolada. Já em T0 essas mesmas espécies 

foram a de maior ED com o mesmo valor se repetindo, porém com a presença de mais 

uma espécie entre os maiores valores de ED, Poecilia reticulata com o mesmo valor 

de Melanorivulus pictus, 128,52 milhões de anos.  

Já as espécies de menor especificidade evolutiva em T10 foram Oligosarcus 

pintoi e Astyanax lacustris, com valor de 34,40 milhões de anos, e Piabina argentea e 

Bryconamericus stramineus, com 24,50 milhões de anos. Em T0 as espécies de 

menor valor foram Leporinus paranaensis e Leporinus friderici, com 27,18 milhões de 

anos e novamente Piabina argentea e Bryconamericus stramineus, mas que dessa 

vez apresentaram variação no valor de ED em relação a T10, possuindo um valor um 

pouco menor, de 20,38 milhões de anos.  

Se formos analisar algumas dessas espécies relacionando-as com as suas 

respectivas abundâncias quantificadas em T0 algumas constatações interessantes 

podem ser feitas. Por exemplo, Poecilia reticulata, a espécie de maior ED em T0 foi a 

espécie com crescimento de abundância mais expressiva entre as amostragens, com 

1199 espécimes quantificadas em 2003 e 2651 espécimes em 2013, apresentando 

mais do dobro de abundância. Essa espécie é caracterizada por ser generalista 

espalhada ao longo do planeta, sendo considerada uma peste e com diversos relatos 

de países notificando impactos ecológicos após introdução dessa espécie 

(SASANAMI et al., 2021). Outro ponto importante a se observar envolvendo P. 

reticulata é a identificação em T10 de X. maculatus, outra espécie não-nativa e mais 

aparentada de P. reticulata, diminuindo substancialmente seu ED de T0 para T10. 

Tratando-se de espécies não generalistas, uma a se ressaltar uma mudança 

significativa é Characidium zebra, com ED de 71,07 em T0 e 112,47 em T10 pela não 

identificação na segunda amostra da espécie C. lagosantense, espécie mais 

aparentada de C.zebra entre todas as espécies encontradas. 

É fundamental reforçar o ponto de que uma espécie filogeneticamente isolada 

que obteve expressivo crescimento de abundância, porém um alto ED não é uma 
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regra para aumento de abundância e nem uma regra para a espécie ser generalista, 

visto que Melanorivulus pictus, a outra espécie de maior ED, porém com variação 

inexpressiva em abundância (de 5 para 8 indivíduos entre T0 e T10), é uma espécie 

endêmica da região, mais especificamente da bacia do rio Paraná (YWAMOTO; 

NIELSEN; OLIVEIRA, 2020). 

 

4.3 ANÁLISE DO PD DE CADA CÓRREGO INDIVIDUALMENTE 

 

O PD de cada um dos 38 córregos em T0 e T10 foi calculado, como pode-se 

observar na Tabela 3. Esses valores foram então cruzados com datasets contendo 

informações das espécies, características ambientais, riqueza de espécies individuais 

de cada córrego para investigação de possíveis explicações sobre as variações 

encontradas. 

      

             

Tabela 3 – Phylogenetic diversity (PD) de cada córrego individualmente em T0 e T10 

(Elaborado pelo autor). 

 

Seguindo o que é observado na maioria dos estudos de diversidade 

filogenética, uma alta relação entre a riqueza de espécies no córrego e o PD calculado 

pôde ser observada tanto em T0 quanto T10 com a realização de uma regressão linear 
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simples, atestada pelo coeficiente de correlação de Pearson (0.96 em T0 e 0.95 em 

T10). 

 

4.3.1 Correlação entre PD e variáveis ambientais de uso do solo 

 

 A regressão linear múltipla entre PD e variáveis ambientais em T0 (F 1,308; p-

value 0.287) e T10 (F 0.211; p-value 0.930) indicou que não foi possível explicar a 

variação de PD com essas variáveis. Com o intuito de explorar essas relações, foram 

elaborados correlogramas da correlação de Pearson entre as variáveis, como pode-

se observar nas Figuras 5 e 6. 

 

 

Figura 5 – Correlograma entre PD e gradientes de uso do solo em T0 (Elaborado pelo autor). Intervalo 

de confiança entre parênteses. 
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Figura 6 – Correlação entre PD e gradientes de uso do solo em T10 (Elaborado pelo autor). Intervalo 

de confiança entre parênteses. 

 

 Embora os modelos de maneira geral não apresentem correlações fortes (estão 

abaixo de 0.7), algumas observações podem ser feitas. Mesmo de forma leve, em T0 

(principalmente) e em T10 as associações se mostraram positivas entre PD e Floresta, 

enquanto as atividades agropecuárias mostram tendências negativas. Outro ponto a 

se ressaltar é a esperada forte relação negativa entre pasto e cana, justamente as 

áreas que sofreram de maneira mais intensa o processo de conversão de uso no 

período de 10 anos do estudo. 

 Além disso, pode-se observar de T0 para T10 uma queda na maioria das 

associações entre os gradientes e PD. Uma possibilidade para isso é que esse 

constante processo de modificação do solo causam eventos que geram efeitos em 

cascata, interferem em todo o funcionamento do ecossistema e deixam a relação 

gradiente/diversidade cada vez mais complexas e de difícil rastreamento (LAMBIN et 

al., 2001). 
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4.3.2 PD: a métrica absoluta para determinar políticas de conservação visando 

preservação de diversidade filogenética? 

 

Seria o PD, sendo a principal, mais usada e conhecida métrica de diversidade, 

a referência para definir um habitat prioritário para conservação em uma perspectiva 

evolutiva? Uma análise holística contraria essa ideia, ou seja, aquela além da simples 

visualização dos córregos com maior PD, contraria isso. Mesmo um PD alto sendo 

normalmente um indicativo de um valor relativo maior de riqueza na região estudada, 

ela pode ser um indicativo de área de interesse de conservação, mas não uma métrica 

que pode definir esse plano apenas por si. 

Um córrego como PD alto, por exemplo, não necessariamente é o melhor para 

preservação a longo prazo da história evolutiva de uma região se comparado a um 

córrego de PD menor. Espécies não-nativas, que muitas vezes impactam 

profundamente a composição da comunidade que invadem, frequentemente possuem 

uma distinção evolutiva alta se comparada às espécies já comumente da região e que 

são naturalmente mais aparentadas. No caso do estudo em questão, por exemplo, 4 

das 5 espécies não-nativas (C. rendalli, O. niloticus, P. reticulata e X. maculatus) estão 

no terceiro quartil de ED na composição geral de espécies encontradas em cada 

comunidade. 

Uma região, portanto, com maior PD e riqueza, mas tendo seu PD 

“inflacionado” por essas espécies altamente distintas evolutivamente e que trazem 

risco ao seguimento da sobrevivência das outras espécies especialistas/endêmicas 

no córrego, podem fazer ser uma região menos interessante para o foco em uma 

política de conservação, se comparado a um córrego de PD e riqueza menor, mas 

composto com espécies nativas, com uma maior propensão de se manterem a longo 

prazo todas as espécies ali presentes. O PD, portanto, é fundamental e um bom 

indicativo, porém se mostra insuficiente para uma medida assertiva se não 

correlacionado e investigado junto a outras métricas de diversidade filogenética. 
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5. CONCLUSÃO E PERSPECTIVAS FUTURAS  

As tentativas de uma abordagem de aspectos da diversidade filogenética aos 

dados do estudo de Zeni e colaboradores foram bem-sucedidas no que se diz respeito 

à construção das filogenias, definição, estruturação e cálculo de algumas das 

principais métricas de estudos de diversidade filogenética e o cruzamento dessas 

informações com aspectos do gradiente ambiental e abundância e riqueza de 

espécies encontradas. Entretanto, cravar a relação dessas métricas com o avanço 

das modificações recentes ambientais na floresta ou determinar um potencial 

processo de homogeneização filogenética nessas comunidades é uma questão que 

requer ressalvas.  

Um passo importante para a manutenção da biodiversidade atual e um correto 

estudo dela nos tempos que virão é a constante renovação de estudos desse tipo, 

acompanhando as mudanças encontradas na biodiversidade da região em nível 

taxonômico, funcional e filogenético ao longo do tempo para que medidas de políticas 

públicas de preservação sejam cada vez mais efetivas.  

Mais especificamente sobre os dados do estudo, mesmo considerando esses 

pontos anteriores a análise comparativa entre os dados de 2003 e 2013 deve ser feita 

com cautela. Apesar das métricas resultantes da filogenia dos dados de 2003 

apresentarem em sua maioria indicadores maiores de diversidade filogenética em 

relação aos dados de 2013, alguns pontos precisam ser levantados. 

 Primeiramente, grande parte dessas métricas apresentaram valores maiores 

pela diferença de riqueza encontrada nos dois períodos, onde em 2003 3 espécies a 

mais foram catalogadas em relação a 2013 (47 em 2003 e 44 em 2013). Como a 

riqueza muitas vezes está atrelada com um maior valor de diversas métricas, visto 

que um maior número de espécies muitas vezes é correlacionado com uma maior 

quantidade relativa de história evolutiva na árvore, impactando os valores das 

métricas, esse resultado era esperado.  

Entretanto, é fundamental que mais coletas sejam feitas, de maneira mais 

padronizada e constante, a fim de realmente acompanhar uma suposta diferença de 

riqueza ao longo de uma escala temporal, e não dada pelo acaso no momento das 

respectivas coletas. Ainda mais ressaltando-se o fato de que essa diferença de 3 

espécies entre 2003 e 2013 não se dá pela simples ausência de 3 espécies 

encontradas. Dentro das coletas de 2003 e 2013 existe uma sobreposição de 37 
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espécies iguais, porém 10 espécies foram exclusivas de 2003 e 7 espécies 

exclusivamente encontradas em 2013. 

Ainda assim, em um cenário onde se identifique uma diminuição na riqueza 

dessas metacomunidades, ainda é difícil afirmar que essa diferença de riqueza e 

consequente diminuição da diversidade filogenética se dá especificamente pela 

mudança recente da estrutura das matas próximas aos córregos, com a 

transformação das áreas de pasto para áreas de cultivo de cana de açúcar. Como foi 

mostrado pelas análises de componentes principais, o gradiente ambiental dos 

córregos é extremamente complexo. Uma gama multivariada de propriedades 

influencia a estruturação desses córregos e, embora a alteração dessas matas seja 

um dos fatores, a tendência que normalmente se observa em estudos ecológicos, 

onde os fatores determinantes na alteração da biodiversidade em um ecossistema 

raramente são atribuídos a apenas um fenômeno, é mantida também nesse projeto.  

Apesar das ressalvas, a realização do estudo fez importantes 

complementações ao valioso estudo de Zeni. Mesmo as abordagens filogenéticas no 

estudo da biodiversidade estarem sendo cada vez mais valorizadas, ainda são menos 

expressivas em relação aos estudos de diversidade taxonômica e funcional. Somente 

com uma abordagem holística, integrando todas as perspectivas de biodiversidade 

dos ecossistemas, uma análise cada vez mais assertiva dos impactos que essas 

regiões estão sofrendo poderão ser feitas e políticas de conservação mais eficazes 

poderão ser elaboradas.  
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