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RESUMO

A Ordem Primates esta dividida nas subordens Strepsirrhini e Haplorrhini, e esta
ultima inclui a Parvordem Platyrrhini que engloba os primatas neotropicais, objeto de
estudo desse trabalho. Atualmente séo reconhecidas em torno de 533 espécies de primatas
ndo humanos divididos em 82 géneros. Os platirrinos se originaram a partir de ancestrais
que viviam no Velho Mundo, por volta de 50-30 milhdes de anos atrds, no Eoceno-
Oligoceno, e umas das teorias mais aceitas para a chegada deles no continente americano
sugere que foi cruzando o oceano Atlantico em balsas flutuantes. Diversificaram-se por
toda a regido neotropical e atualmente ocorrem desde o sul do México ao norte da
Argentina. Em relacdo a classificacdo, os platirrinos passaram por extensas mudancas de
acordo com muitos autores, baseados em diversos caracteres, e no sentido de buscar novas
ferramentas para analisar a taxonomia desses animais, a abordagem molecular trouxe
nova luz para tenta decifrar as relacGes entre as varias espécies dos macacos neotropicais.
Neste contexto, 0 DNA barcoding tem sido proposto como uma ferramenta para a
descoberta de novas espécies. Tal abordagem é ainda mais relevante quando caracteres
morfologicos diagndsticos entre espécies estreitamente relacionadas sdo dubios, em
particular nos primatas. O presente estudo teve como objetivo criar uma biblioteca de
DNA barcoding para facilitar a classificacdo das espécies de platirrinos. Foram
investigadas um total de 1039 amostras, com um fragmento de 600 pares de bases do gene
Citocromo oxidase subunidade I (COI). Foram realizadas cinco analises de delimitacao
de espécies para determinar as unidades taxondmicas operacionais (OTUs), além de
reconstrugdes filogenéticas e estimativas de divergéncias genéticas entre os taxons.
Nossas analises de delimitacdo de espécies recuperaram distintos nimeros de OTUs,
variando entre 117 e 498 unidades. Nossos resultados permitiram corroborar a
identificacdo de espécies atualmente reconhecidas, além de apontar possiveis novas
espécies até o0 momento ndo identificadas. Tais resultados aumentam o conhecimento
acerca da diversidade genética e taxondmica dentro dos platirrinos, contribuindo para
diversas areas de pesquisa, incluindo estudos biomédicos e etoldgicos, bem como o
manejo apropriado de primatas em cativeiro para evitar cruzamentos entre diferentes
espécies, assim como, apoiar as estratégias de conservacdo dos primatas neotropicais de

vida livre.

Palavras-chave: Amaz6nia, DNA mitocondrial; COI; identificagdo de espécies;

conservacao.



ABSTRACT

The Order Primates is divided into the suborders Strepsirrhini and Haplorrhini, and the
latter includes the Parvorder Platyrrhini, which encompasses Neotropical primates, the
object of study in this work. Currently, around 533 species of non-human primates are
recognized, divided into 82 genera. Platyrrhines originated from ancestors who lived in
the Old World, around 50-30 million years ago, in the Eocene-Oligocene, and one of the
most accepted theories for their arrival on the American continent suggests that they
crossed the Atlantic Ocean. on floating rafts. They diversified throughout the Neotropical
region and currently occur from southern Mexico to northern Argentina. Regarding
classification, platyrrhines have undergone extensive changes according to many authors,
based on different characters, and in order to seek new tools to analyze the taxonomy of
these animals, the molecular approach has brought new light to try to decipher the
relationships between the various Neotropical monkey species. In this context, DNA
barcoding has been proposed as a tool for discovering new species. Such an approach is
even more relevant when diagnostic morphological characters between closely related
species are dubious, particularly in primates. The present study aimed to create a DNA
barcoding library to facilitate the classification of platyrrhine species. A total of 1039
samples were investigated, with a 600 base pair fragment of the Cytochrome oxidase
subunit | gene. Five species delimitation analyzes were carried out to determine the
operational taxonomic units (OTUs), in addition to phylogenetic reconstructions and
estimates of genetic divergences. between taxa. Our species delimitation analyzes
recovered distinct numbers of OTUs, ranging between 117 and 498 units. Our results
allowed us to corroborate the identification of currently recognized species, in addition to
pointing out possible new species that have not yet been identified. Such results increase
knowledge about the genetic and taxonomic diversity within platyrrhines, contributing to
several areas of research, including biomedical and ethological studies, as well as the
appropriate management of primates in captivity to avoid crossbreeding between different
species, as well as supporting strategies conservation of free-ranging neotropical

primates.

Keywords: Amazonia, mitochondrial DNA; COl; species identification; conservation.
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1. INTRODUCAO
1.1 CONSIDERACOES GERAIS SOBRE A ORDEM PRIMATES

Os macacos sdo o0s representantes da Ordem Primates, pertencentes a Classe
Mammalia, possuem um corpo que mantém caracteristicas primitivas da Classe, como clavicula
e membros pentadactilos, mas apresentam algumas caracteristicas que os distinguem das
demais ordens, como por exemplo, possuem o cérebro bem desenvolvido, dedos com maior
mobilidade, e em geral um desses dedos é um polegar opositor com capacidade de movimento
de pinca, aumento da importancia da visdo, aumento do periodo pds-natal, além do mais, 0s
primatas tém o corpo coberto de pelos e os filhotes séo alimentados com o leite produzido pelas
mamas das fémeas (Feldhamer et al., 1999).

Os primatas sdo 0s primeiros entre 0s animais no que diz respeito ao desenvolvimento
do cérebro, com cdrtex cerebral especialmente grande (Savage; Long, 1986; Thorington Jr,
1985). As espécies vivem nas regides equatoriais de trés continentes desde as florestas tropicais
do sul do México até a fronteira norte da Argentina; da Indonésia as montanhas do sudoeste da
China; e, por toda a imensidéo do continente africano, desde as matas e savanas até as bacias
dos rios (figura 1). (Vaughan; Ryan; Czaplewski, 2013). Acredita-se que seus habitos
arboricolas e agilidade em capturar alimentos ou evitar inimigos foram os grandes responsaveis
por seus avancos na estrutura do cérebro. O menor primata vivo é o Iémure-rato-pigmeu, que
pesa cerca de 30 g, 0 maior é o gorila, pesando cerca de 175 kg (Feldhamer et al., 1999; Wilson;
Reeder, 2005).

Figura 1-Distribuicéo atual dos primatas no mundo.

. Primatas vivos

. Fosseis

Fonte: Adaptado de Fleagle (1999).
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A ordem Primates se divide em duas subordens Strepsirrhini, que inclui as infraordens
Lorisiformes (gélagos, 16ris), Chiromyiformes (aie-aie) e Lemuriformes (lémures); e
Haplorrhini, que por sua vez é subdividida em duas infraordens, Tarsiiformes (tarsios) e
Simiiformes. Os Simiiformes estdo divididos em duas parvordens: Platyrrhini (primatas do
Novo Mundo) e Catarrhini (Cercopithecoidea — primatas do Velho Mundo, e Hominoidea —
humanos, grandes macacos e gibdes) (Goodman et al., 1998; Perelman et al., 2011a). A ordem
dos primatas inclui uma ampla variedade de espécies, algumas delas bastante familiares para
no6s: os lémures de Madagascar, os grandes simios da Asia e da Africa, todos os diversos
macacos neotropicais (Lehman et al., 2006). Atualmente s&o reconhecidas aproximadamente
533 espécies de primatas ndo humanos divididos em 82 géneros e um total de 723 espécies e
subespécies. A figura 2 mostra alguns exemplos de primatas.

Figura 2-Algumas espécies da Ordem Primates. a) Eulemur sanfordi; b) Callicebus discolor; c¢) Macaca
thibetana; d) Gorilla gorilla; €) Saimiri oerstedii; f) Alouatta guariba; g) Trachypithecus delacouri.

Fonte: Retirado de www.primates-sg.org e www.iucnredlist.org



http://www.primates-sg.org/
http://www.iucnredlist.org/
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1.2 ORIGEM E EVOLUC;AO DA ORDEM PRIMATES

A origem da ordem Primates remonta ao periodo Cretéceo, e de acordo com Froenicke
(2004) os primatas sofreram uma divergéncia das demais ordens de mamiferos placentarios por
volta de 78 milhdes de anos atras, coincidindo com a maior reorganizagédo da fauna terrestre e
com a divergéncia, diversificacdo e radiacdo dos mamiferos, como aponta Klonisch et al., 2001.
Os eventos de cladogénese que originaram as familias modernas ocorreram ao longo de todo o
periodo Cenozoico (Perelman et al., 2011a; Springer et al., 2012). Os primatas do Novo Mundo
se originaram a partir de linhagens de antropdides do Velho Mundo em torno de 50 e 30 milhdes
de anos atrads no Eoceno Médio (Goodman et al., 1998; Ribeiro et al., 2005). Essa radiagdo
originou uma ampla variedade de espécies que atualmente sdo encontradas por todo o
continente americano. Filogenias moleculares sustentam essa ideia, concordando que Catarrhini
é o clado irmdo de Platyrrhini (Perelman et al., 2011a; Springer et al., 2012), dois grupos
geograficamente separados pelo Oceano Atlantico. As estimativas de divergéncia entre estes
dois grupos mostram idades situadas entre o Oligoceno e Eoceno (Chatterjee et al., 2009).
Contudo, a idade estimada dos eventos de quebra da Gondwana, que separou completamente a
América do Sul da Africa, indicam o periodo Cretaceo (Sanmartiin; Ronquist, 2004). Em raz&o
disso, uma das teses bem aceitas atualmente é de que os Platyrrhini chegaram na América do
Sul em balsas flutuantes, vindos da Africa através do oceano Atlantico (Bond et al., 2015; Houle,
1998, 1999). A populacdo inicial passou por uma extensa radiacdo adaptativa que resultou em
ampla diversidade e habitos que se conhecem atualmente (Eisenberg, 1981; Goodman et al.,
1998) (Conroy, 1990).

A historia da parvordem Platyrrhini (primatas neotropicais ou macacos do Novo
Mundo) remonta a 30 milhdes de anos, e ela representa 0 taxon com a maior quantidade de
espécies entre os primatas. Recentes analises propdem 200 taxons existentes, o que significa
que esta parvordem abriga quase a metade das espécies da ordem Primates (Rylands, 2000).
Este grupo apresenta uma grande gama de modificagdes morfoldgicas e comportamentais o que
as vezes dificulta a determinagéo de algumas caracteristicas morfologicas homologas (Fleagle;
Janson; Reed, 1999) e é considerado irmdo da parvordem Catarrhini, que une os chamados
macacos do Velho Mundo, Grandes Macacos e Humanos (Nowak, 1999). De acordo com dados
moleculares, as estimativas apontam que a data para a origem da divergéncia
Platyrrhini/Catarrhini estaria entre 35 e 50 milhdes de anos atras (Chaves et al., 1999; Dumas

et al., 2005; Seuanez; Bonvicino; Moreira, 2004; Steiper; Young, 2006) e de acordo com as
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andlises fosseis, elas apontam que a maioria das linhagens ja se encontrava diferenciada desde

0 Mioceno (Fleagle; Janson; Reed, 1999).

Os platirrinos vivos ocorrem desde o sul do Mexico até o sul do Brasil e norte da
Argentina (figura 3) (Chaves et al., 1999; Fleagle; Janson; Reed, 1999; Seuéanez; Bonvicino;
Moreira, 2004), sendo encontrados em todas as principais areas florestadas da América do Sul
(exceto Chile e Uruguai) e da América Central (Hirsch et al., 2002). O nome do taxon (platis,
platos — achatado, largo e rhis ou rhino — nariz) indica a forma do nariz desses primatas, largo
e achatado com as narinas dispostas de forma mais lateral do que os primatas do Velho Mundo
e hominoide (Reis et al., 2011). Atualmente, Platyrrhini corresponde a mais de 30% da
diversidade atual da ordem, sendo o Brasil o detentor da maior riqueza de primatas no mundo,
com aproximadamente 176 taxons registrados, mais de 20% do total reconhecido
(IUCN/SSCPSG 2022).

Figura 3-Distribuicdo geografica dos primatas do Novo Mundo.

América
Central

Equador J 7

Oceano Pacifico

Oceano Atlantico

Fonte: Adaptado de Pereira (2013).
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Os primatas do Novo Mundo possuem tamanho pequeno a médio, com locomocgao
predominantemente quadripede, e algumas espécies possuem a cauda preénsil. Com excecéo
do género Aotus, 0s primatas neotropicais tém habitos diurnos e todos sdo notavelmente
arboricolas (Hershkovitz, 1977; RA, 1988). Apresentam extensa variacdo no comprimento total
e peso corporal, que varia de 33 cm e 120-190g em Cebuella pygmaea a 140 cm e 12.125g em
Brachyteles arachnoides (Ankel-Simons, 2000). Apresentam uma dieta basicamente baseada
em frutos (frugivora), existindo uma tendéncia para a insetivoria nos géneros de menor porte e
folivoria nos géneros de maior porte (Coimbra Filho; Mittermeier, 1981; Hershkovitz, 1977).
Frequentemente formam grupos sociais, raramente sao encontrados em condicao solitaria e,
dependendo do género, a prole modal é de um ou dois filhotes, que necessitam de um longo

periodo de cuidado parental que pode se estender por varios anos (RA, 1988).

Tradicionalmente os platirrinos foram divididos em dois grupos, Cebidae e
Callitrichidae (Simons, 1972; Simpson, 1945). Posteriormente um outro grupo, Callimicomidae
foi proposto para colocar o género Callimico, pois ndo havia consenso sobre qual das duas
familias anteriores ele se encaixava. Dessa forma, até a década de 1970, todos os primatas
estavam inclusos em uma dessas trés familias. Posteriormente esse arranjo foi modificado pelos
estudos subsequentes que foram realizados, com novas ideias propostas para elucidar a
sistematica desses primatas, como demonstrado na tabela 1. A principal analise foi na
delimitacdo de trés clados monofiléticos, um composto pelos macacos pequenos com garras
(Callitrichinae), um segundo clado composto pelos grandes macacos com caudas preénseis
(Atelinae) e o terceiro grupo sendo definido pelos primatas predadores de sementes
(Pitheciinae) (Ford, 1986b; Kay, 1990; Rosenberger, 1984). Ainda assim houve bastante
divergéncias quanto a posicdo de alguns tdxons, como por exemplo, Cebus, Aotus, Callimico,

Callicebus e Saimiri.

Para desenhar melhor essas relacfes entre os primatas, os estudos moleculares foram
de suma importancia. Schneider (Schneider; Rosenberger, 1996; Silva et al., 1993) foi o
primeiro a empreender esforgo para construir uma filogenia robusta com primatas neotropicais,
através dessas analises 0s autores conseguiram trés clados bem suportados, porém ainda assim,
algumas relacdes ndo puderam ser determinadas de forma eficiente, com varios nds tendo baixo
suporte estatistico. Varios estudos posteriores foram realizados na tentativa de responder e
decifrar as relagdes entre as varias espécies de platirrinos e seus graus de parentesco evolutivo
(Baba; Darga; Goodman, 1979; Ford, 1986a, 1986b; Kay, 1990; Rosenberger, 1981, 2011;

Rosenberger; Setoguchi; Shigehara, 1990; Schneider; Rosenberger, 1996). As discussdes mais
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acaloradas foram a relagéo de Callimico (macaco-de-Goeldi) onde alguns autores divergiram
sobre sua posicao dentro da filogenia (Cronin; Sarich, 1978; Seuénez et al., 1989), as relacGes
entre Cebus e Saimiri, que foi apoiada por varios estudos (Canavez et al., 1999; Harada et al.,
1995; Opazo et al., 2006; Schneider et al., 2001) e a separacdo dos saguis em dois clados

distintos, um da Amazonia (Mico) e outro da Mata Atlantica (Callithrix) (Tagliaro et al., 2000).

Um outro ponto de divergéncias foi em relacdo ao sagui-pigmeu, alguns autores
(Barroso et al., 1997; Chaves et al., 1999; Porter et al., 1997) propuseram inclui-lo no género
Callithrix, enquanto outros recomendaram manter o género Cebuella como um género distinto
(Rylands, 2000). Muitas davidas ainda permaneceram, principalmente a relacdo filogenética
entre as principais ramificac6es dos platirrinos. Um dos trabalhos mais abrangentes que buscou
resolver essas inconsisténcias foi de Canavez et al (1999) que usou sequéncia do gene beta2-
microglobulina para construir um arranjo filogenético para todos os géneros de primatas
neotropicais, posteriormente outros autores também produziram filogenias baseadas em genes
e chegaram as mesmas conclusdes, apoiando a existéncia de trés clados dentro dos platirrinos:
Pithecidae, Cebidae e Atelidae.

Uma abordagem muito promissora para a andlise das relaces filogenéticas dos
macacos sul-americanos foi a descoberta de marcadores que séo inseridos em diferentes locais
nos cromossomos, essas copias denominadas SINE’s (Short Interspersed Elements) permitem
mapear os descendentes de um mesmo ancestral. Dessa maneira, se dois tdxons compartilham
uma mesma insergéo eles a herdaram do mesmo ancestral comum mais recente (Salem et al.,
2003). Com base nessas analises os autores (Singer et al., 2003) concluiram que os géneros
Callithrix e Cebuella eram mais proximamente relacionados entre si do que com 0s demais
calitriquineos, que o género Callimico faz parte do clado monofilético dos callitriquineos e que
0s géneros Cebus, Saimiri e Aotus estdo mais relacionados entre si do que a qualquer outro
platirrino. Usando a mesma abordagem de sequéncias SINE, Osterholz; Walter; Roos, 2009,
conseguiram encontrar um resultado que corroborou a monofilia de trés familias (Cebidae,
Atelidae e Pithecidae). Mas as discussdes sobre o nimero de familia ainda permaneceram, com
Rylands (Rylands; Anzenberger, 2012) que propuseram quatro familias vélidas e

posteriormente alguns autores consideraram acrescentar uma quinta familia.

Atualmente com base em dados moleculares, trés clados monofiléticos de Platyrrhini
sdo reconhecidos (Tabela 2): Cebidae (géneros Callithrix, Cebuella, Mico, Saguinus,

Leontopithecus, Saimiri, Cebus, Sapajus, Aotus e Callimico), Atelidae (géneros Alouatta,



Brachyteles,

Lagothrix e Ateles),

e Pitheciidae (géneros Callicebus,
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Cheracebus,

Plecturocebus, Chiropotes, Cacajao e Pithecia) (Perelman et al., 2011a; Schneider; Sampaio,

2015).

Tabela 1-Algumas classificagdes propostas para 0s macacos neotropicais.

Schneider, 2000

Groves, 2001

Rylands e Mittermeier, 2009

1. Familia Cebidae

1.1. Subfamilia Callitrichinae
Callithrix, Cebuella, Mico,
Saguinus, Leontopithecus,
Callimico.

1.2. Subfamilia Cebinae
Cebus, Saimiri

1.3. Subfamilia Aotinae
Aotus

2. Familia Pitheciidae

2.1. Subfamilia Pitheciinae
Pithecia, Chiropotes, Cacajao
2.2. Subfamilia Callicebinae

Callicebus

3. Familia Atelidae

3.1. Subfamilia Alouattinae
Alouatta

3.2. Subfamilia Atelinae
Ateles, Brachyteles, Lagothrix

1. Familia Cebidae

1.1. Subfamilia
Callitrichinae

Callithrix, Callimico,
Leontopithecus, Saguinus
1.2. Subfamilia Cebinae
Cebus

1.3. Subfamilia Saimirinae
Saimiri

2. Familia Aotidae

Aotus

3. Familia Pitheciidae

3.1. Subfamilia Pitheciinae
Pithecia, Chiropotes,
Cacajao

3.2. Subfamilia Callicebinae
Callicebus

4. Familia Atelidae

4.1. Subfamilia Alouattinae
Alouatta

4.2. Subfamilia Atelinae
Ateles Brachyteles,

Lagothrix, Oreonax

1. Familia Callitrichidae

Callithrix, Saguinus, Callimico,

Leontopithecus, Cebuella, Callibella,

Mico

2. Familia Cebidae

2.1. Subfamilia Cebinae
Cebus

2.2. Subfamilia Saimiriinae
Saimiri

3. Familia Aotidae

Aotus

4. Familia Pitheciidae

4.1. Subfamilia Pitheciinae

Pithecia, Chiropotes, Cacajao

4.2. Subfamilia Callicebinae
Callicebus
5. Familia Atelidae

5.1. Subfamilia Alouattinae
Alouatta
5.2. Subfamilia Atelinae

Ateles, Brachyteles, Lagothrix, Oreonax
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Tabela 2-Proposta atual de classificacdo dos Platyrrhini reconhecidos atualmente

Familia Género Nomes populares
Cebidae Saguinus Soim, sauim, sagui
Callithrix Sagui, mico
Cebuella Sagui-ledozinho, sagui-pigmeu, mico-ledozinho
Mico Mico, sauim
Callimico Macaco-de-Goeldi
Leontopithecus Mico-ledo
Saimiri Macaco-de-cheiro, boca-preta
Cebus Macaco-prego, caiarara, mico-preto
Sapajus Macaco-prego
Aotus Macaco-da-noite
Atelidae Alouatta Bugio, guariba, barbado
Lagothrix Macaco-barrigudo
Brachyteles Muriqui, mono-carvoeiro
Ateles Macaco-aranha, coatéa
Pitheciidae Callicebus Zogue-zogue, saud, guigd
Plecturocebus Titi
Cheracebus Titi
Chiropotes Cuxiu
Cacajao Uacari, macaco-inglés, carauri
Pithecia Parauacu, macaco-velho, macaco-cabeludo

Dados baseados em Schneider & Sampaio (2015) e Byrne et al (2016).

1.2.1 Familia Atelidae

A familia Atelidae atualmente engloba quatro géneros de macacos que sdo de certa
forma endémicos do Brasil (Schneider, 2000) de acordo com Schneider (Schneider; Sampaio,
2015) dentro desta familia estdo incluidos os géneros Alouatta, Ateles, Brachyteles e Lagothrix,
reconhecidos como monofiléticos (Dunlap; Thorington; Aziz, 1985; Ford, 1986b; Ford; Davis,
1992; Strier, 1992). S&o reconhecidos como 0s maiores primatas neotropicais, apresentam uma
cauda longa e preénsil, servindo como um quinto membro ajudando na locomogéo. As espécies
dos géneros Ateles e Lagothrix possuem uma dieta primariamente frugivora, enquanto

Brachyteles e Alouatta se alimentam basicamente de folhas (Sussman, 2000).
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Dentro dessa familia, o género Alouatta foi o primeiro a separar, por volta de 16
milhdes de anos atras, seguido por Ateles (11,5M) e por Gltimo Brachyteles e Lagothrix (9,5M)
(Schneider; Sampaio, 2015). E mesmo sendo um taxon antigo, com as primeiras especiagdes
por volta de 6,8 milhdes de anos, este género continuou a sofrer especiacédo até recentemente
(Cortés-Ortiz et al., 2003). Alguns autores atribuem aos bugios (Alouatta) a posi¢do mais basal
dentro da familia, sendo os muriquis (Brachyteles) e macaco-aranha (Ateles) considerados
como grupos-irmdo, por compartilharem muitas caracteristicas morfolégicas e

comportamentais.

Os bugios do género Alouatta possuem ampla distribuicdo no continente sul-
americano, com ocorréncia desde o sul do México até a regido norte da Argentina, dentre os
primatas neotropicais, Alouatta possui a maior distribuicdo no continente (Crockett; Eisenberg,
1987; Zunino, 2001), com um numero de espécies que varia de nove a 14, dependendo do autor,
0 que permanece ainda uma questdo de debate (de Oliveira et al., 2002; Hershkovitz, 1949;
Meireles et al., 1999). Mesmo sendo um dos géneros de primatas neotropicais bastante
estudados, ainda assim ha bastante davidas e controvérsias em relacdo a sistematica desses

animais.

De acordo com revisdes mais recentes, existem faltam de consenso em relacdo a sua
taxonomia, com divergéncias entre autores sobre o nimero de espécies. Em seu trabalho de
1962, Hill estimou que neste género haviam seis espécies, outros trabalhos reconheceram até
19 subespécies (Groves, 2001; Rylands, 1995, 2000). Posteriormente em 2006, Gregorin
utilizando de dados morfoldgicos, separou Alouatta em dez espécies. Mais recentemente em
2015, Cortés-Ortiz e colaboradores reconheceram onze espécies de bugios, sendo duas
mesoamericanas e nove sul-americanas. Esses estudos se basearam em caracteres anatdmicos e
coloracgdo da pelagem. Ainda hoje ha uma falta de consenso em relacdo ao status taxonémico e
filogenético deste género, diversos trabalhos utilizando genes e metodologias moleculares
foram realizados na busca do entendimento das relacBes nesta espécie. Em um trabalho
abrangente, Doyle e colaboradores et al (2021) utilizando dados génicos de 14 regides
nucleares realizaram uma analise filogenética em espécies de bugios, sendo cinco da América
do Sul e duas espécies mesoamericanas. Nesta abordagem, o clado mesoamericano e sul-

americano que foi proposto em estudos anteriores, foi apoiado com bom suporte.

Os macacos-aranha do género Ateles sd&o um dos primatas neotropicais mais
ameacados, principalmente devido a destruicdo de seu habitat e a caca (de Lima et al., 2007,

Mittermeier; Kinzey; Mast, 1989; Peres; Palacios, 2007), eles ocorrem do México até o norte
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da Bolivia, esses primatas possuem distingcdo de cores e padrdes de pelagens. Muitos autores
questionaram a utilizagdo somente do padréo de pelagem para a taxonomia de Ateles, por conta
disso se basearam em métodos filogenéticos para inferir as relacdes evolutivas entre taxons,
porém, houve pouco consenso entre os autores, com diferentes estudos tentando reconstruir
essas relagfes taxondmicas através de sugestdes e hipoteses diferentes para tentar elucidar o
status taxondmico dos macacos-aranha (Collins; Dubach, 2000; Froehlich; Supriatna;
Froehlich, 1991; Nieves et al., 2005). O terceiro género dentro dos atelideos é o Lagothrix,
conhecido como macaco-barrigudo, primatas frugivoros distribuidos pelas bacias amazénica
central e ocidental no Brasil, Bolivia, Peru, Equador, Venezuela e Colémbia (Fooden, 1963).
Esses macacos sdo importantes dispersores de sementes, porém sofrem com perda de seu habitat
e estdo vulneraveis aos efeitos do homem, principalmente a caga (Stevenson; Guzman-Caro,
2010).

1.2.2 Familia Pithecidae

A familia Pithecidae de acordo com Schneider e Sampaio (2015) é composta
atualmente por seis géneros de macacos neotropicais, 0s géneros reconhecidos atualmente sao:
Callicebus, Plecturocebus, Cheracebus, Pithecia, Cacajao e Chiropotes. Apresentam uma
ampla distribuicdo, ocorrendo por toda a Amazdnia até o Paraguai, e partes do leste do Brasil
(Boubli et al., 2019; Serrano-Villavicencio; Vendramel; Siniciato Terra Garbino, 2017; Van
Roosmalen; van Roosmalen; Mittermeier, 2002). Esses pequenos primatas vivem em uma
grande variedade de héabitats, desde florestas montanhosas, florestas imidas de terras baixas,

florestas secas e florestas semiaridas (Kinzey et al., 1977).

Os chamados macacos zogue-zogue do género Callicebus pertencem a subfamilia
Callicebinae, eles foram inicialmente considerados monogenéticos e divididos em 22 espécies
(Miller, 1914) e posteriormente esse nimero diminuiu para seis espécies e 34 subespécies
através de revisdes completas do género (Osman-Hill, 1960). Em um trabalho abrangente,
Hershkovitz (1988, 1990) considerou dividir o género nos chamados grupos de espécies,
baseando-se em morfologia craniana e coloragéo da pelagem ele os dividiu em quatro grupos:
grupo Callicebus modestus, grupo C. donacophilus, grupo C. moloch e grupo C. torquatus.
Desde entdo 0s macacos-zogue-zogue passaram por extensos trabalhos de revisdo e analises, a
mais importante delas ocorreu recentemente quando Boubli et al. (2019) realizaram uma
extensiva avaliacdo das relacGes filogenéticas e tempos de divergéncia e encontraram

evidéncias moleculares, morfoldgicas, cariotipicas e biogeograficas que apoiam a divisao dos
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zogue-zogues em trés géneros: Callicebus, para o zogue-zogue brasileiro oriental; Cheracebus
para o zogue-zogue de coleira e Plecturocebus para o zogue-zogue da Amazonia e do Chaco.
A histdria evolutiva destes pequenos primatas foi sO recentemente elucidada através de
evidéncias moleculares com trabalhos que investigam e lancam novos dados para esclarecer as

relacOes filogenéticas entre as linhagens calicebinas e suas estruturas biogeogréficas.

Os macacos do género Chiropotes sdo primatas de tamanho médio, pesando cerca de
3 kg, habitam as florestas altas de terra firme, com predominancia em altitudes baixas, porém
ja houveram ocorréncias em regides do Cerrado, ambientes alagaveis, incluindo florestas de
igapos (Ayres, 1981; Frazao, 1992; Van Roosmalen, 1981). Existem discrepancias em relagdo
a taxonomia de Chiropotes. Hill (1960) sugeriu trés espécies de cuxius: Chiropotes chiropotes,
C. satanas e C. albinasa (sic). Hershkovitz (1985)descreveu uma nova espécie, C. utahickae, e
classificou satanas e utahickae como subespécie de C. chiropotes. Em seu trabalho, Groves,
(2001) seguiu a proposta de Hershkovitz (1985). C. satanas, C. chiropotes e C. utahicki foram
consideradas como espécies validas em trabalhos posteriores (de Sousa e Silva Junior;

Figueiredo-Ready; Ferrari, 2013; Figueiredo et al., 2006; Silva Junior; Figueiredo, 2002).

Os primatas do género Cacajao, conhecidos popularmente como uacaris, S&0 macacos
da familia Pithecidae de ocorréncia na regido amazoénica. Sua taxonomia segue Hernandez-
Camacho et al. (1976), Hershkovitz, (1987), Eisenberg, (1989) e Boubli, (1994). Hershkovitz,
(1987) em seu trabalho, tratou 0s uacaris-de-cabeca-preta sendo uma espécie com duas
subespécies (Cacajao melanocephalus melanocephalus na bacia do alto Rio Orinoco e Cacajao
melanocephalus ouakary no interflivio Rio Negro-Japura, e 0s uacaris carecas como uma
segunda espécie com quatro subespécies (Cacajao calvus calvus, C. c. ucayalii, C. c.
rubicundus e C. c. novaesi). Boubli et al. (2012) reavaliaram a posi¢éo taxondmica do uacari-
de-cabeca-preta onde apds analises morfoldgicas e moleculares com DNA mitocondrial, eles
propuseram um arranjo em trés espécies, Cacajao melanocephalus, Cacajao hosomi e Cacajao
ayresi. Ferrari et al. (2014) contestou essa proposta, muito embora Boubli et al. (2008) tenham
levantado essa discussdo sobre a classificacdo taxondmica dos uacaris-de-cabeca-preta, 0s
uacaris-careca permanecem ainda com sua taxonomia negligenciadas. Apesar de as quatro
subespécies serem morfologicamente distintas, Figueiredo et al. (2006) analisou 16 individuos

e indicou que elas sdo geneticamente homogéneas.

O quarto género do taxon Pithecidae, sdo 0s macacos que dao nome a familia, género
Pithecia conhecidos como parauacus. S&o encontrados em todas as florestas tropicais sul-

americanas, desde as Guianas até o sopé dos Andes no Equador e no Peru, do sul ao norte da
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Bolivia e por toda a bacia Amazonica no Brasil. Tem havido bastante conflitos em relagéo a
taxonomia de Pithecia, parte disso provém do uso indevido de nomes, material insuficiente
disponivel em colecdes, localizacao tipografica incerta e incompreensdo do dimorfismo sexual
desses animais (Hershkovitz, 1979; Marsh, 2014). Os primeiros taxonomistas tiveram
dificuldade em descrever os macacos parauacus, porque era incomum observa-los. Um dos
erros que eles cometiam ao realizar a descricdo foi utilizar o termo barba, pois os membros do
género Pithecia ndo possuem barba, j& que inicialmente eles foram incluidos junto aos
Chiropotes que sdo os verdadeiros cuxius barbudos. Até a década de 1960, duas a quatro
espécies, e até seis subespécies, foram reconhecidas para o grupo (Miller, 1914; Osman-Hill,
1960). Um dos primeiros a propor uma revisdo detalhada foi Hershkovitz, 1979) reconhecendo
quatro espécies: Pithecia albicans, P. hirsuta, P. monachus e P. pithecia. em um trabalho
posterior, Hershkovitz (1987) reavaliou algumas de suas propostas e sugeriu um novo arranjo
com cinco espécies, sendo trés delas politipicas. Mais recentemente, Marsh (2014) reconheceu
16 espécies monotipicas, nesta classificacdo o autor se baseou em padrdes de coloragdo da

pelagem obtidos a partir da analise de 876 peles e 690 cranios.

1.2.3 Familia Cebidae

A outra familia reconhecida atualmente é a Cebidae, sendo subdividida em trés
subfamilias: Callitrichinae, que inclui Saguinus, Callithrix, Cebuella, Mico, Callimico e
Leontopithecus; Cebinae que compreende trés géneros: Saimiri, Cebus e Sapajus e a monotipica
Aotinae contendo o género Aotus. Essa familia inclui 0s menores macacos neotropicais, com

uma ampla ocorréncia no pais inteiro.
Subfamilia Aotinae

Os macacos do género Aotus, conhecidos como macacos-coruja, sao 0s Unicos
antropodides platirrinos com héabitos noturnos, com uma ampla distribuicdo nos neotrépicos
desde o sul do Panama até o norte da Argentina. Apresentam uma alta similaridade morfoldgica,
com contraste com sua alta indefinicdo filogenética o que reflete sua posicdo dentro dos
platirrinos com bastante controvérsias em relacdo a quantidade de espécies existentes em
constantes reclassificagcdes, com um aceno a distribuicao geogréafica para compreender algumas
inconsisténcias (Kay, 1990; Rosenberger et al., 2009; Schneider et al., 2001; Steiper; Ruvolo,

2003). A taxonomia dos macacos-coruja tem sido objeto de calorosa disputa académica devido
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ao grande numero de diferentes cariotipos, sem distinges fenotipicas claras entre populagdes,
ndo havendo consenso sobre quantas espécies fazem parte do género (Ruiz-Garcia et al., 2016).

Hershkovitz (1949) realizou a primeira avaliagdo taxonémica moderna do género,
reconhecendo apenas uma espécie, com duas subespécies. Posteriormente outros estudos
vieram trazer mais informacdes e modificar essa taxonomia tradicional. Brumback et al. (1971),
Brumback; Willenborg, (1973) sugeriram que Aotus possuia duas espécies. Logo ap0ds, Ma et
al (1976), propuseram que dentro do género havia uma grande diversidade de espécies. Em
uma nova revisdo mais detalhada, Hershkovitz. (1983) prop6s nove espécies e quatro
subespécies de Aotus classificadas em dois grupos de espécies, o de pescoco cinza e o de
pescoco vermelho. Ford (1994) e Groves (2001) reafirmaram os dois grupos de espécies
propostos por Hershkovitz. Posteriormente, 0 esquema proposto por esse autor foi questionado
por estudos baseados em citogenética e dados moleculares. Ashley e Vaughn(1995) realizaram
o primeiro estudo molecular no género, utilizando sequéncias de nucleotideos da subunidade I1
da enzima citocromo C oxidase (COIl) em trés taxons, colocando em xeque a dicotomia
pescoco cinza/vermelho. Levando em consideracdo os estudos moleculares, as sequéncias do
gene COII provaram ser bastante Uteis para desemaranhar relagBes intra e intergenéricas
(Ascunce; Hasson; Mudry, 2002; Collins; Dubach, 2000; Figueiredo, 1998; Nieves et al., 2005;
Sena et al., 2002).

Subfamilia Callitrichinae

Atualmente 21 espécies de Callitrichini sdo reconhecidas (Rylands; Anzenberger,
2012); séo classificados em quatro géneros: Callibela, Callithrix, Cebuella e Mico. Embora
esteja comprovado gue esta tribo € monofilética, ndo h& consenso sobre quantos géneros ela

inclui (Rosenberger, 2011; Schneider; Sampaio, 2015).

Chaves (1999) usando de sequéncia do gene nuclear do fator de von Willebrand (VWF)
de diferentes taxons de platirrinos, forneceu suporte para o status de Callitrichinae como uma
subfamilia monofilética dentro dos Cebidae. Inclusive esse arranjo sugeriu que os calitriquineos
eram mais proximos entre si, o que forneceu apoio para coloca-los em uma tribo, Callitrichini.
Inicialmente os Callitrichini eram agrupados em dois géneros, Callithrix e Cebuella. O primeiro
foi dividido em dois grupos de espécies: “argentata” e “jacchus”, os primeiros com ocorréncia
na Amazobnia e os Ultimos ocorrendo na Mata Atlantica (Hershkovitz, 1977). Estudos

filogenéticos indicaram que o grupo “argentata” era mais proximo de Cebuella do que do grupo
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“jacchus”. Mostrando dessa forma que o género Callithrix é parafilético (Barroso et al., 1997,
Porter et al., 1997). Com base nesses estudos moleculares que corroboraram a parafilia do
género, Rylands (2000) propuseram a elevagdo do grupo “argentata” de Callithrix ao nivel
genérico, assumindo o nome Mico. Groves (2001, 2005) ndo concordou com essa proposta,
adotando uma postura conservadora e classificou Mico, Cebuella e Callibela junto com
Callithrix como subgéneros deste ultimo. O género Mico nédo € apoiado por alguns autores, pelo
fato de ndo ser sustentado por nenhum carater morfologico (Aguiar; Lacher Jr, 2003; Aguiar;
Lacher, 2009; Kay et al., 2008; Marroig et al., 2009; Rosenberger, 2011).

O género Callithrix atualmente compreende seis tdxons, todos endémicos do Brasil:
Callithrix aurita, C. flaviceps, C. geoffroyi, C. jacchus, C. kuhlii e C. penicillata. Os quatro
primeiros ocorrem na Mata Atlantica, o quinto ocorre na Mata Atlantica e Caatinga e o Gltimo
ocorre na Caatinga e Cerrado. Callithrix divergiu de seu grupo irmdo, os saguis amazénicos, ha
cerca de 5,9 milhdes de anos (Perelman et al., 2011a). De acordo com dados, as espécies C.
aurita e C. flaviceps sdo os mais antigos de divergéncia e os tdxons C. jacchus e C. penicilatta
sdo os que divergiram ha menos tempo um do outro, hd cerca de 1 milhdo de anos
aproximadamente (Buckner et al., 2015; Malukiewicz et al., 2017; Rylands; Mittermeier,
2009).

Morfologicamente pode-se diferenciar as espécies de Callithrix, mais especificamente
pela coloracédo e pela forma do tufo da orelha, assim como pela coloragéo dos pelos faciais.
Alguns autores colocam C. aurita e C. flaviceps em seu proprio grupo, denominado “aurita”,
enquanto que os demais Callithrix sdo alocados no “grupo jacchus”, eles se baseiam em
caracteristicas de grupo, preferéncia de habitats entre outros caracteres (Marroig; Cropp;
Cheverud, 2004; Mendes; Vielliard; De Marco, 2009; Natori, 1994; Tagliaro et al., 1997).
Segundo alguns autores (Buckner et al., 2015; Rylands, 1996; Rylands; Mittermeier, 2009) o
ancestral de Callithrix se originou no sudeste da Mata Atlantica, onde hoje atualmente C. aurita
e C. flaviceps sdo encontrados. Portanto, supdem-se que o género deva ter se espalhado para o
norte ao longo da costa brasileira, onde hoje C. geoffroyi é encontrado no estado de Minas
Gerais e Espirito Santo e C. kuhlli ocorrendo em Minas Gerais e Bahia. A radia¢do desses saguis
terminou em C. jacchus que hoje ocupa regides da Mata Atlantica e Caatinga, no nordeste
brasileiro e C. penicillata ocupando a regido do Cerrado no Brasil (Buckner et al., 2015).
Garbino; Semedo; Pansonato, (2015) utilizaram uma andlise filogenética juntando caracteres
osteologicos, de pelagem, tegumento, vocais, e dados de sequéncia de nucleotideos

mitocondriais e nucleares, com base nesses critérios, trés linhagens de Callitrichini foram
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propostas, sendo uma dela corroborando Callithrix como um género separado dos saguis da
Amazonia, outra proposicao, apoia Buckner et al. (2015) que propuseram, que a radiacéo de

Callithrix ocorreu de uma trajetoria sul-norte.

Os saguis-da-amazénia do género Mico, pertenciam ao género Callithrix até os anos
2000, quando Rylands (2000) atraves de estudos filogenéticos separou os saguis em dois
géneros. Estes primatas sdo animais pequenos, aproximadamente do mesmo tamanho que os do
género Callithrix (Stevenson, 1988); com uma pelagem branca em sua maior parte, com
variacBes de gradiente do branco-amarelado ao cinza, os tufos auriculares caracteristicos de
alguns saguis, estdo presentes somente em algumas espécies de Mico (Vivo, 1992). As espécies
do género tém ocorréncia no sudeste da Amazonia (Rylands; Mittermeier, 2013). Apesar dos
grandes avancos nas pesquisas de sistematica, taxonomia, biogeografia e evolucao nos primatas
neotropicais, a diversidade e distribuicdo das espécies de saguis amazonicos permanece escassa,
devido a diversos motivos, como por exemplo, auséncia de dados de campo e falta de amostras

adequadas para analise molecular entre outros (Garbino et al., 2019).

Os saguis da Amazonia dos géneros Mico e Cebuella permanecem como os primatas
neotropicais menos estudados, com controvérsias em relacdo a classificacdo deste clado. Os
primeiros estudos moleculares revelaram que os saguis-pigmeu (Cebuella) eram mais préximos
filogeneticamente dos saguis da Amazonia do que dos saguis da Mata Atlantica (Canavez et
al., 1999; Chaves et al., 1999; Tagliaro et al., 1997). Atualmente o género Mico abrange em
torno de 14 espécies, considerado grupo irmao de Cebuella, representam duas linhagens

independentes e monofiléticas (da Cunha et al., 2011).

van Roosmalen et al. (1998) descreveram um espécime de sagui ando com base na
morfologia de um individuo macho adulto, identificando este espécime como Callithrix
humilis; sua classificacdo permanece em discussdo. Rylands (2000) foi quem primeiro prop6s
uma mudanca, reclassificando a espécie como Mico humilis, posteriormente van Roosmalen;
van Roosmalen, (2003) propuseram entdo coloca-los em seu proprio género denominado
Callibella, os autores se basearam na analise de mais dois individuos e argumentaram que estes
individuos eram distintos o suficiente de Mico e Cebuella para coloca-los em seu préprio
género. Neste mesmo ano, Aguiar e Lacher (2003) através de uma andalise morfométrica
apoiaram essa nova classificagdo de Mico humilis no género Callibella. Estudos subsequentes
forneceram suporte para a manutencdo de Callibella como um género, e Mico e Cebuella como
géneros distintos (Rylands; Mittermeier, 2009). Posteriormente Schneider et al. (2012) através

de anélises com genes mitocondriais e nucleares, prop6s que o0 sagui-anao era um congénere de
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Mico, proposta apoiada por Garbino; Semedo; Pansonato, (2015) com base em uma analise
filogenética de um conjunto de dados morfol6gicos, sendo revalidado com Mico humilis.

Os saguis-pigmeus, estdo inclusos no género Cebuella, sdo os menores de todos os
primatas antropoides recentes, possuem uma ampla distribui¢éo na regido amazonica ocidental
do Brasil, Bolivia, Peru, Equador e sul da Colémbia. Estudos moleculares sugerem que o sagui-
pigmeu se separou de seu clado irmao (Mico), ha 4,5 milhdes de anos atras (Buckner et al., 2015),
outros autores sugerem, baseados em evidéncia fosseis, que essa separa¢do seja mais antiga,
em torno de 11 milhdes de anos atras (Marivaux et al., 2016). Inicialmente somente uma espécie
de sagui-pigmeu foi reconhecida (Cebuella pygmaea), levando em consideracdo que 0s
individuos sdo semelhantes em toda a sua ocorréncia de distribuicdo geografica (Hershkovitz,
1977).

Alguns taxonomistas, baseados na variacdo da pelagem ao longo da distribuicao
geogréfica do género, apoiaram a separacdo de Cebuella em duas subespécies, C. p. pygmaea
e C. p. niveiventris (Cruz Lima, 1945; Groves, 2001, 2005; Napier, 1976; Van Roosmalen; Van
Roosmalen, 1997). Porém esta proposicdo foi contestada por alguns estudos, onde
argumentaram que a separacao de Cebuella em duas subespécies ndo pode ser validada somente
em caracteristica fenotipicas, pois podem ocorrer variacbes em sua pelagem dentro e entre
diferentes localidades (Garbino et al., 2019; Rylands; Mittermeier, 2009). Silva et al. (2018)
sugeriram que existem dois grupos moleculares distintos e trés tipos morfoldgicos de Cebuella
no Brasil. Os autores se basearam em analises moleculares e através de uma reavaliacdo da
diferenga de pelagens entre populagdes. Garbino et al (2019) realizaram um teste de delimitagdo
de espécies e examinaram padrdes de pelagens de Cebuella e concluiram que havia duas
espécies distintas, propondo C. pygmaea com distribuicdo ao norte do médio/baixo rio

Solimdes e rio Napo e C. niveiventris com ocorréncia ao sul destes rios.

Porter et al. (2021) analisaram espécimes de museus, amostras fecais e fotografias de
animais de vida livre, para avaliar a diversidade molecular e os padrbes na pelagem desses
taxons e propuseram que as evidéncias moleculares suportam que as duas subespécies
reconhecidas de Cebuella devem ser elevadas ao nivel de espécies (C. pygmaea e C.
niveiventris), essa proposicdo foi baseada em dados moleculares e ndo pelos padrbes de
pelagem, ja que esses autores encontraram quatro padrdes distintos de pelagem em suas
amostras que variavam dentro dos clados e entre individuos dentro de uma mesma populag&o.

Mais recentemente Boubli et al (2021) apresentaram dados moleculares de um especime de C.
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pygmaea mantida no Bavarian State Collection of Zoology e amostras de genoma mitocondrial
de saguis-pigmeu da suposta localidade tipo da espécie, juntaram esses dados com sequéncias
de citocromo b disponiveis de saguis-pigmeus de toda a sua distribuicdo, por meio dessas
analises eles forneceram o arranjo filogenético mais amplo desse taxon e confirmaram a

sugestao correta de duas espécies de Cebuella.

Os saguis do género Saguinus representam uma das mais diversas radiacfes de
primatas, sdo arboricolas diurnos e possuem habitos insetivoros-frugivoros, sendo encontrados
na floresta Amazo6nica em regiGes da Colémbia, Equador, Peru, Bolivia, Guianas e no Brasil,
com registros também de ocorréncia no Panama (Hershkovitz, 1977). Hershkovitz (1977)
reconheceu 33 taxons, que foram agrupados em dez espécies e trés grupos de espécies de acordo
com suas semelhancas fenotipicas e distribuicdo geogréafica. Os arranjos sisteméaticos propostos
por Hershkovitz foram corroborados por estudos subsequentes baseados em caracteres
morfoldgicos cranianos e dentérios (Hanihara; Natori, 1987; Natori, 1988; Natori; Hanihara,
1988). Porém, estudos genéticos realizados, ndo apoiaram essa divisdo, mostrando um cenario
filogenético diferente. Andlises usando dados de sequéncias mitocondriais (Cyt-b e D-loop)
apoiaram a diviséo do género em dois clados distintos de acordo com o tamanho corporal, um
composto por espécies menores e outro, pelas espécies maiores (Cropp; Larson; Cheverud,
1999). Posteriormente outros estudos foram realizados incluindo também dados nucleares, e
independentemente de qual conjunto de dados foi utilizado, todos esses trabalhos apoiavam a
divisdo de Saguinus em dois clados principais (Buckner et al., 2015; da Cunha et al., 2011;
Kiesling et al., 2015; Perelman et al., 2011a; Tagliaro et al., 2005).

Em uma revisdo recente realizada, Rylands et al. (2016) mostraram que havia
diferencas na morfologia, ecologia, no comportamento e tempos de divergéncia entre os dois
clados propostos. Dessa maneira, foi proposto que Saguinus deveria ser dividido em dois
géneros: Saguinus e Leontocebus, sendo espécies que as espécies maiores permanecendo no
género Saguinus e as espécies menores foram definidas como Leontocebus. Em um trabalho
posterior, Garbino e Martin-Junior (2018) ndo apoiaram a divisdo de Saguinus em dois géneros,
ao invés disso eles propuseram que Saguinus deveria ser classificado em trés subgéneros:
Leontocebus, Saguinus e Tamarinus. Na mais recente revisao geral do género, Brcko et al
(2022) realizaram inferéncias filogenéticas com base em 44 marcadores moleculares, 37 de
DNA nuclear e sete de DNA mitocondrial. Nesse estudo, eles recuperaram quatro linhagens de
saguis, independentes e monofiléticas e sugerem que eles sejam classificados em quatro

géneros, com base em evidéncias ecoldgicas, comportamentais e morfoldgicas (por exemplo,
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pelagem, denticdo e caracteristicas cranianas). Corroboraram Leontocebus e Saguinus como um
género, de acordo com Rylands et al. (2016), e propuseram 0s géneros Tamarinus e

Oedipomidas.

Os primatas do género Leontopithecus sdo popularmente conhecidos como micos-
leGes, pelo fato de suas pelagens faciais se assemelharem a uma juba de ledo (Rylands, 2000;
Rylands; Anzenberger, 2012). Compreendem quatro taxons, e sao facilmente distinguidos pelo
padrdo de cores: micos-leGes-preto (Leontopithecus chrysopygus), micos-ledes-dourados (L.
rosalia), micos-ledes-da-cara-dourada (L. chrysomelas) e micos-ledes-da-cara-preta (L.
caissara). Atualmente ocorrem em fragmentos remanescentes da Mata Atlantica, com
distribuicdo alopatrica e endémica (Coimbra Filho, 1976; Coimbra-Filho; Mittermeier, 1973;
Cruz Lima, 1945; Hershkovitz, 1977; Joly et al., 1991; Kierulff, 2002; Valladares-Padua, 1987;
Veloso, 1966). Todas as quatro espécies de micos-ledes reconhecidas atualmente, estdo
enquadradas em alguma categoria de ameaga da IUCN (IUCN/2023). O principal fator
desfavoravel que coloca essas espécies em ameaca € a perda e fragmentacdo de habitats nos

ecossistemas naturais da Mata Atlantica (Kierulff, 2002).

Atualmente sdo reconhecidas essas quatro espécies, como taxons distintos dentro do
género (Seuanez et al., 2002). Trés dessas espécies foram reconhecidas formalmente como
clados distintos através de estudos morfologicos, que utilizaram dados cranianos, mandibulares
e dentarios (Burity; Mandarim-De-Lacerda; Pissinatti, 1999; Della Serra, 1951; NATORI,
1989; Rosenberger; Coimbra-Filho, 1984). Posteriormente, Mundy e Kelly (2001) em um
estudo filogenético com genes da proteina IRBP, reconheceram essas trés espécies como um
grupo monofilético. Dessa forma, apenas Leontopithecus caissara permanece com sua
taxonomia incerta, devido principalmente a falta de estudos genéticos e morfoldgicos, sendo
este tdxon considerado uma subespécie dentro do género (COIMBRA-FILHO, 1990).

Estudos realizados conflitam entre si sobre as relaces interespecificas nos micos-
leBes, por exemplo, alguns sugerem que L. chrysopygus e L. rosalia séo relacionados entre si,
enquanto outros propdem que L. chrysopygus esta mais proximo com L. chrysomelas
(NATORI, 1989). L. chysopygus foi sugerido como ancestral de todos os micos-ledes do
género, baseado em sua coloracdo que afirma que o padrdo da cor da pelagem evoluiu de formas
escuras para formas claras (Hershkovitz, 1987). Essa sugestdo da posi¢do evolutiva de L.
chysopygus foi sugerida e apoiada também por Rosenberger; Coimbra-Filho (1984), eles
utilizaram caracteres morfolégicos em seu estudo. Em contrapartida, outros estudos

morfoldgicos e genéticos atribuem a L. chysomelas a posi¢éo basal mais parecida com o mico-
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ledo ancestral (Mundy; Kelly, 2001; NATORI, 1989). Perez-Sweeney et al (2008) realizaram
uma analise usando dados mitocondriais e dados geograficos para investigar as relagcdes dentro
do género Leontopithecus, e sugerem trés clados distintos dentro de mico-ledo, as analises
filogenéticas também apoiam a posi¢do de L. chrysomelas como o mico ledo basal, de acordo
com Mundy e Kelly (2001).

O macaco-de-Goeldi (Callimico) € um pequeno primata diurno com uma distribuicéo
geogréfica que se estende da regido sudeste do Peru e norte da Bolivia até o sul da Colémbia e
Brasil, ocorrendo no Acre e oeste do Amazonas (Hershkovitz, 1977; Hirsch et al., 2002; Pook;
Pook, 1981). Atualmente apenas uma espécie de Callimico € reconhecida, Callimico goeldii,
embora tenha sido proposto que exista mais de uma espécie neste género (Vasarhelyi, 2002).
Dentro da taxonomia, o macaco-de Goeldi ocupa um lugar particular, sendo classificado de
diversas maneiras, por exemplo, nos Cebidae, na sugerida familia Callitrichidae e até mesmo
em sua propria familia Callimiconidae. Parte dessa confusdo se deve pelo fato de Callimico
possuir caracteristicas que sdo exclusivas da subfamilia Callitrichinae e de caracteristicas
comuns aos demais platirrinos (Porter; Christen, 2002; Porter; Garber, 2004). As primeiras
hipoteses das relacGes filogenéticas dos calitriquineos concordam que Callimico era o grupo
irmdo de todos os demais (Ford, 1986a; Kay, 1990; Rosenberger, 1977). Estudos posteriores
colocaram Callimico como intimamente relacionado com Callithrix e Cebuella. As
caracteristicas de Callimico compartilhada com os demais membros calitriquineos inclui as
unhas em forma de garra, exceto no polegar, no entanto, assim como os demais platirrinos, e ao
contréario dos calitriquineos, Callimico conserva o terceiro molar, mesmo que em tamanho

reduzido, e da a luz, um dnico filhote (Porter; Garber, 2004).
Subfamilia Cebinae

Os macacos-de-cheiro (Saimiri) sdo pequenos primatas arboricolas, com dieta
frugivora-insetivora, pesam pouco mais de 1 kg (Baldwin, 1981; Boinski, 1999; Defler, 2003;
Robinson; Janson, 2008). Esses pequenos macacos séo um grupo difundido, com uma ampla
distribuicdo, abrangendo a maior parte da Bacia Amazonica e das Guianas, com uma espécie
encontrada na Costa Rica e Panama. Ocorrem em diferentes habitats, como florestas tropicais
sazonalmente inundaveis, florestas de galeria, florestas primarias e secundarias e remanescentes
florestais isolados e degradados (Baldwin, 1981; Defler, 2003). A taxonomia dos macacos-de-
cheiro, da mesma maneira que muitos taxons platirrinos, tem passado por bastante controvérsias

com base em estudos morfoldgicos e moleculares que apresentaram resultados divergentes em
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relagcdo a quantidade de taxons validos, seu status taxondmico e distribuicdo geografica, além
disso as relacOes entre as espécies dentro do género sdo contestadas, principalmente devido as
diferencas morfologicas entre taxons (Boinski, 1999; Costello et al., 1993; Hershkovitz, 1984,
1987; Lavergne et al., 2010).

Diferentes estudos reconheceram de uma a sete espécies com até 16 subespécies de
Saimiri. Hershkovitz (1984) realizou uma classificacdo que foi a mais apoiada e recebeu um
bom suporte por evidéncias moleculares e genéticas (Boinski, 1999; Lavergne et al., 2010; Silva
et al., 1993; Vandeberg et al., 1990). Hershkovitz (1984) reconheceu nove taxons de macaco-
de-cheiro, incluindo quatro espécies (Saimiri sciureus, Saimiri boliviensis, Saimiri ustus e
Saimiri oerstedii) e oito subespécies, que foram divididos em dois grupos de espécies, romano
e gético. O primeiro grupo, contendo S. b. boliviensis e S. b. peruviensis e o0 segundo, contendo
S. sciureus (com quatro subespécies: S. s. sciureus, S. s. macrodon, S. s. albigena e S. s.
cassiquiarensis), S. oerstedii (com duas subespécies: S. 0. oerstedii e S. 0. citrinellus) e S. ustus.
Essa divisdo foi baseada em padrdes comportamentais, distribuicdo geogréafica, aspectos
morfoldgicos, como por exemplo a coloracdo da pelagem, morfologia das sobrancelhas e cor

da cauda.

Thorington Jr (1985) sugeriu que S. ustus era o Unico taxon diferenciado e que todos
0os demais macacos-de-cheiro deveriam ser agrupados como S. sciureus. Ayres (1985)
descreveu uma nova espécie, S.vanzolini. Hershkovitz (1984) propds que mais duas subespécies
bolivensis poderiam existir, S. boliviensis pluvialis e S. boliviensis jaburuensis e que 0 novo
taxon proposto por Ayres (1985) poderia ser uma outra subespécie de S. boliviensis, S.
boliviensis vanzolinii e colocou S. boliviensis e S. vanzolinii como taxons irmaos de todos 0s
outros macacos-de-cheiro. Posteriormente, Costello et al. (1993) propuseram que todos 0s
macacos-de-cheiro da Amaz6nia eram somente uma espécie, S. sciureus, diferentes do macaco-

de-cheiro da América Central, S. oerstedii.

Estudos mais recentes (Chiou et al., 2011; Lavergne et al., 2010) levantaram outra
hipdtese, baseado em evidéncias moleculares, que S. boliviensis € o0 grupo irmao das demais
espécies e subespécies de Saimiri. Em um estudo baseado em DNA mitocondrial, D-loop e cytb
(Mercés et al., 2015a) os autores sugeriram uma taxonomia onde reconhecem sete espécies de
Saimiri, sendo duas delas politipicas com subespécies, S. cassiquiarensis com cinco
subespeécies e S. oerstedii com duas subespecies. E no estudo mais recente, Ruiz-Garcia et al.
(2015) analisaram DNA mitocondrial (Coxl e Coxll) e sugeriram uma nova classificacdo: S.

oerstedii, com duas subespécies, S. 0. oerstedii e S. o. citrinelo; S. vanzolinii e S. sciureus, com
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duas subespécies, S. s. boliviensis [com duas linhagens: 1 (boliviensis) e 2 (peruviensis)] e S. s.
sciureus [com 12 linhagens: 1 (sciureus), 2 (cassiquiarensis), 3 (ustus I=A), 4 (ustus 11=B), 5
(ustus 111=C), 6 (macrodon I=D), 7 (macrodon II=E), 8 (macrodon Il = F), 9 (macrodon IV =
G), 10 (macrodon V =H), 11 (collinsi) e 12 (albigena).

Os macacos-prego (Cebus e Sapajus) sdo primatas médios que ocorrem em todos 0s
tipos de florestas tropicais e subtropicais da América do Sul e Central (Fragaszy; Visalberghi;
Fedigan, 2004; Freese et al., 1981). Eles formam um clado monofilético, tendo como tempo de
divergéncia dos macacos-de-cheiro (Saimiri) de 13,8 a 15,5 milhdes de anos (Chiou et al., 2011;
Lynch Alfaro, 2015). A taxonomia desses primatas tem passado por constantes disputas e
confusdo. Miller (1914), em sua proposta taxonémica dividiu 0s macacos-prego em dois
grupos, os que possuiam tufos e o que ndo possuiam. As revisdes realizadas posteriormente,
mantiveram esse critério de divisdo. Hershkovitz (1949) considerou essa divisdo e propds
quatro espécies, Cebus apella (com subespécies) no grupo tufado e C. albifrons, C.

nigrivittatus, C. capucinus no grupo dos que nao tinham tufos.

Osman-Hill (1960) também considerou C. apella como uma espécie cosmopolita
englobando todos os macacos-prego tufados. Groves (2001, 2005) considerou elevar varias
subespécies a categoria de espécies validas e as dividiu em dois grupos de espécies: o grupo C.
capucinus, com C. capucinus, C. albifrons, C. olivaceus e C. kaapori; e o grupo C. apella, com
C. libidinosus, C. nigritus e C. xanthosternos. Em uma revisdo posterior, SILVA (2001)
analisou a morfologia craniana, p6s-craniana e a pelagem e com base nesses caracteres separou
0S macacos-prego com tufos, em um subgénero diferente (Sapajus) dos macacos-prego sem
tufos (Cebus). Ele argumentou que os macacos-prego do subgénero Sapajus possuem o cranio
e a mandibula mais robustos do que os do subgénero Cebus, essa diferenca se deve ao habito
alimentar desses primatas. Por essa diferenca, os Sapajus também sdo conhecidos como

macacos-prego robustos e os Cebus, como macacos-prego graciosos.

Posteriormente, essa classificagdo que divide os macacos-prego em robustos e
graciosos foi confirmada por estudos genéticos usando marcadores mitocondriais e nucleares
(Boubli et al., 2012; Lima et al., 2017; Perelman et al., 2011a). Uma reviséo recente realizada
por Boubli et al. (2012) propds que 0s macacos-prego deveriam ser divididos em dois géneros
distintos: Cebus, agrupando 0s macacos-prego graciosos e Sapajus, juntando 0s macacos-prego
robustos, os autores basearam essa proposta na morfologia distinta, comportamento, ecologia e
historia biogeografica desses primatas. Alguns autores discordam dessa divisao Cebus-Sapajus

(Feijo; Langguth, 2013; Rosenberger, 2012) enquanto outros fornecem fortes evidéncias de que
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esse arranjo taxondmico é valido (Martins Jr et al., 2015; Schneider; Sampaio, 2015). Viana et
al. (2015) utilizaram dois elementos Alu, e forneceram forte embasamento para a divisdo dos
macacos-prego nos clados robusto e gracioso. Porém, ainda ha bastante discussdes em
andamento a respeito da diversidade de espécies dos dois géneros, sua origem e padrdo de

diversificacdo (Rylands; Mittermeier, 2013).

Os macacos-prego nao tufados ou graciosos (Cebus) ocorrem desde o norte da
Ameérica do Sul até o sul da América Central, em florestas de terras baixas, montanhosas pré-
montanhosas, desde o nivel do mar até acima de 2.000 metros (Aquino; Encarnacion, 1986;
Fragaszy; Visalberghi; Fedigan, 2004; Tirira, 2007). Atualmente sdo reconhecidas quatro
espécies de Cebus (Lynch Alfaro, 2015). A histéria taxonémica deste taxon sempre foi
permeada por discordancias e pautada por diagnosticos confusos. Hershkovitz (1949)
reconheceu trés espécies de macacos-prego do grupo sem tufos — Cebus albifrons, C. capucinus
e C. olivaceus (anteriormente nigrivittatus). Queiroz (1992) descreveu uma quarta espécie
dentro do grupo sem tufo, C. kaapori. Hershkovitz (1949) reconheceu uma grande diversidade
dentro deste grupo e classificou 13 subespécies de C. albifrons, cinco de C. olivaceus e cinco
de C. capucinus. Lynch Alfaro (2015) identificaram dois clados principais em Cebus: um inclui
0s macacos-prego amazoénico C. albifrons e C. olivaceus e o outro, os andinos C. albifrons e C.
capucinus. Isso sugere que o taxon C. albifrons é parafilético e necessita de revisdes. Boubli et
al. (2012) em uma andlise molecular indicou gque 0s macacos-prego graciosos apresentam uma
diversidade muito maior do que havia sido proposto anteriormente (Groves, 2001, 2005) e os
autores confirmaram também que C. albifrons e C. olivaceus sdo parafiléticos. Os macacos-
prego tufados ou robustos (Sapajus) compreendem um grande grupo de primatas encontrados
na maior parte da América do Sul, até o norte da Argentina, ocorrem em simpatria com 0s
macacos-prego graciosos em grande parte da bacia amazonica, atualmente s&o reconhecidas
sete espécies de Sapajus (Boubli et al., 2012; SILVA, 2001).

Como revisado, determinados taxons dentro da filogenia dos platirrinos permanecem
sob discussdo no contexto da taxonomia, mas atualmente o crescente aumento de dados de
sequéncias de DNA disponiveis em bancos de dados, associados a um aumento das capacidades
computacionais de anélises de dados, tem possibilitado um eminente avango na elaboracéo e
leitura da arvore da vida (Hedges; Kumar, 2009). Utilizando dados de DNA nuclear e

mitocondrial, pesquisadores tém conseguido avancgar nesse sentido.
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1.3. DNA MITOCONDRIAL

A mitocobndria apresenta um genoma proprio, denominado DNA mitocondrial
(mtDNA), que consiste em uma molécula circular de dupla fita, covalentemente fechada e
compacta, cujo tamanho varia de 15 ou 20 Kb, (figura 4). Cerca de 90% do genoma consiste
em regibes codificantes, contendo 36 genes que codificam: dois genes para subunidades
ribossémicas (12S e 16S), 22 para RNA transportadores (tRNA), trés para subunidades
citocromo oxidase | (COI), citocromo oxidase Il (COII) e citocromo oxidase 111 (COIIl), um
para o citocromo b, dois para subunidades ATPase (6 e 8) e sete para as subunidades da NADH
desidrogenase. A porcao ndo codificante é conhecida como Regido Controle, e no geral, o DNA
mitocondrial é uma importante fonte de informacéo genética extracelular (Billington; Hebert,
1991).

Figura 4-Genoma mitocondrial em vertebrados, com destaque para a regido do gene citocromo

oxidase subunidade 1 (COI).
N
\ \ /
i /

RNA ribossdmico 125 Origem /
de replicagao Citocromo B

NG 7
o
RNA ribossémico 168

Subunidades do complexo
NADH desidrogenase

" Genes de RNAs transportadores (22 no total)

"\.__ Subunidades do complexa -. Genes codificadores de proteinas (13 no total)
/ NADH desidrogenase

7
/ Subunidades do complexo

/’ NADH desidrogenase

i\
AR
\ \
Subunidade \
do complexo \
Subunidade do complexo Subunidades  citocromo oxidase
citocromo oxidase do complexo \

Ve ATP sintase \
/ \ N \
/ L [N \
AN [\
N\ [\

Citocromo oxidase subuni

Fonte: Adaptado de nature.com.

Segundo Galtier et al. (2009), o DNA mitocondrial tem sido o marcador molecular
de diversidade animal mais utilizado ao longo das tltimas trés décadas. Tem sido a escolha para
fazer o diagndstico molecular, uma vez que ele oferece muitas vantagens em relacdo ao DNA
nuclear, como: possuir um elevado nimero de copias por célula, apresentar diferencas de

sequéncias entre espécies proximas de 5 a 10 vezes maiores do que em genes nucleares; possuir
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variacdo intraespecifica pequena na maioria das espécies animais; ndo apresentar introns, o que
facilita a obtengdo da amplificagdo de DNA mitocondrial; possuir heranga predominantemente
materna e baixo polimorfismo ancestral (Hebert; Ratnasingham; De Waard, 2003; Stoeckle et
al., 2003).

A identificagdo de individuos de uma determinada espécie, assim como a sua
delimitacdo, € muito necessdria para que haja uma melhor compreensdo da extensa
biodiversidade, pois isso é um pré-requisito em estudos da manutencdo da diversidade e
gerenciamento de planos de manejo e de conservagdo, além de auxiliar em projetos de
levantamento da biodiversidade (Diniz; Ferreira, 2000; Frézal; Leblois, 2008). Nesse contexto,
além da identificacdo das espécies por métodos tradicionais, como o morfoldgico, abordagens
moleculares estdo sendo atualmente utilizadas com sucesso nos mais variados grupos
taxondémicos, como mamiferos (Borisenko et al., 2008; Clare et al., 2007), aves (Kerr et al.,
2007), peixes (Ward et al., 2005a) e insetos (Hebert et al., 2004b).

Os sistemas de identificacdo molecular tiveram um grande avangco, com o
aprimoramento dos métodos da biologia molecular. Os marcadores moleculares tém se
mostrado eficientes no diagndstico de espécies de diversos agrupamentos (Avise, 2004; Hebert
etal., 2004b; Hebert; Ratnasingham; De Waard, 2003; Markmann; Tautz, 2005). Muitos desses
marcadores sdo genes de DNA mitocondrial (MtDNA), ja que essa molécula possui muitas
caracteristicas que ajudam a identificar espécies que sdo proximas do ponto de vista evolutivo,
entre essas caracteristicas inclui heranga materna, alta taxa de mutacdo de alguns genes e
auséncia de recombinacdo. O mtDNA apresenta também um nimero relativamente constante

de genes entre os animais garantindo a ortologia dos genes (Ribeiro et al., 2005).

O COlI (Citocromo Oxidase subunidade 1) foi escolhido por apresentar sequéncias
nucleotidicas conservadas interespecificamente e variaveis quando se compara as mesmas
espécies, proporcionando um estudo compartilhado dessas sequéncias. Pelo fato de ser um gene
conservado em termos de sequéncia nucleotidicas, o COIl permite desenvolver iniciadores

(primers) universais com bastante sucesso (Palumbi; Cipriano, 1998).

1.3.1. O Cddigo de Barras do DNA

Em uma tentativa de tornar a identificacdo molecular padronizada, no ano de 2003 foi
estabelecido a criacdo de um sistema que identificasse uma espécie baseando-se em um
fragmento de DNA de 650 pares de bases (pb), a partir da base 58 da extremidade 5’ do gene

mitocondrial citocromo oxidase subunidade I (COI). O nome desse marcador € DNA barcode,
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pelo fato de que ele funciona como um codigo de barras, que séo utilizados na identificacdo dos
produtos de varejo que utilizam 10 numerais alternativos em 11 posi¢Oes para gerar bilhdes de
identificadores Unicos, portanto ele funciona como um “bioidentificador” (figura 5) (Hebert;
Ratnasingham; De Waard, 2003).

O método de DNA Barcode se baseia no uso dessa pequena sequéncia padronizada do
gene mitocondrial COl, que é suficiente para distinguir individuos de uma mesma espécie,
devido a variacdo genética entre espécies ser maior do que a variacdo dentro de espécies, esse

método foi proposto por Hebert et al. (2003).

Figura 5-Analogia entre o DNA barcode e o cddigo de barras universal
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; ﬂ 35\{3 AAEEC A AAAAT A
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Fonte: O autor

O conceito de DNA barcode tornou-se um dos mais importantes e significativos
métodos da ultima década, ganhando popularidade em todo o mundo (Trivedi et al., 2015). As
abordagens genémicas para diagnosticar taxons exploram a diversidade que ha entre as
sequéncias de DNA para identificar organismos (Kurtzman, 1994; Wilson, 1995). No caso o
DNA barcode, pode ocorrer até quatro possibilidades de nucleotideos (adenina, citosina,
guanina e timina) em cada posi¢do, porém com uma cadeia de sitios mais longa que 11 posicdes,
a combinacéo de 15 dessas posi¢des de nucleotideos, por exemplo, criaria um bilh&o de codigos
exclusivos, o que € um nimero muito maior do que o de espécies conhecidas, aproximadamente
15 milh@es. Isso permite que cada taxon seja identificado por apresentar uma sequéncia Unica
de DNA barcode (Hebert; Ratnasingham; De Waard, 2003).
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De acordo com Stoeckle et al (2005) a utilizagdo deste método apresenta algumas
vantagens, como por exemplo, identificar espécies a partir de pequenos pedacos ou fragmentos,
incluindo material ndo utilizado no processamento, e produtos biol6gicos ndo reconheciveis; a
possibilidade de trabalhar em qualquer estagio de vida (ovos, larvas, adultos); e a capacidade
de fazer distingdo entre espécies que sdo morfologicamente muito semelhantes, incluindo por
exemplo, organismos perigosos similares a outros ndo-perigosos, e especies cripticas. Este
método de identificacdo vem contribuindo com a Taxonomia, Sistematica e Genética de

Populacdes.

O DNA barcode ganhou relevancia através do “Consortium for the Barcode of Life
(CBOL)”, com o objetivo de criar um banco de dados de cddigos de barras, sequéncias parciais
de DNA do gene COI, da biodiversidade global, para facilitar o processo de identificacdo de
espécies. Foi estabelecido um banco de dados genémico especifico para armazenar sequéncias
do tipo de DNA barcode, o BOLD (Barcode os Life Data System). Nesse banco de dados s&o
depositadas as informacGes sobre coleta, fotos de espécimes (voucher) e a instituicdo onde estdo
depositados os dados taxonémicos, informacdes moleculares e demais dados importantes. Para
preencher esse banco de dados, tém sido utilizadas as amostras previamente identificadas por
taxonomistas (Ratnasingham; Hebert, 2007).

A aplicacdo do método DNA barcode vem apresentando resultados satisfatorios em
diversos grupos de animais como lepidopteras, peixes, anfibios, répteis, aves e mamiferos
(Clare et al., 2007; Hajibabaei et al., 2006; Hebert et al., 2004a, 2004b; Meganathan et al.,
2013; Vences et al., 2005; Ward et al., 2005a; Zhang; Hanner, 2011). Da mesma forma vem
apresentando resultados animadores na identificacdo de espécies cripticas ou de hibridos
(Carvalho et al., 2008; Hebert et al., 2004b; Lara et al., 2010).

Apesar do sucesso do método em diversos grupos, ha algumas controvérsias em
relacdo a utilizacdo de mtDNA para a identificacdo de espécies, pelo fato de adotar uma Unica
sequéncia como critério taxondémico, sendo que um unico fragmento génico possui uma histdria
unica, portanto, sujeito a retencdo de polimorfismos ancestrais (Meyer; Paulay, 2005; Moritz;
Cicero, 2004). Dessa forma, espécies que divergiram recentemente em alguns casos ainda
compartilhem os mesmos haplétipos, o que torna sua identificacdo mais complicada (Blaxter,
2004; Lukhtanov et al., 2009; Moritz; Cicero, 2004). A variacdo da taxa evolutiva, dentro e
entre grupos de espécies relacionadas pode ocasionar que haja sobreposicdo dos niveis de
variacdo intra e interespecifica de alguns tdxons, e isso acaba por tornar dificil a identificacdo

de um individuo do grupo (Moritz; Cicero, 2004). Quanto maior for a sobreposigdo entre a
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variacdo genética dentro de uma espécie e a divergéncia que separa especies irmas, menor sera

a precisao do Barcode (Meyer; Paulay, 2005).

O ponto a favor do Barcode foi definido por Hebert et al (2003), eles sugerem que o
principal pressuposto para a efetividade do DNA Barcode é de que a diferenca genética
interespecifica é 10 vezes maior do que a intraespecifica. Esclarecendo melhor, hd um intervalo
(“gap”) entre as variagdes intra e interespecifica que garantem que os valores das distancias
intraespecifica sejam menores que os valores da distancia interespecifica. Isto é, o intervalo que
se espera haver entre os padrdes genéticos intraespecificos e interespecificos do mtDNA é
chamado de “barcode gap” (figura 6), portanto quanto maior for o intervalo entre esses padroes,

maior sera o sucesso da técnica (Meyer; Paulay, 2005).

Ha& outros segmentos génicos sendo sugeridos como DNA barcode, como 0s genes
mitocondriais 16S e Citocromo B (Vences et al., 2005). Porém, por questdes de padronizacéo
e pelo seu melhor desempenho, o CBOL (Consortium for the Barcode of Life) adotou o

fragmento do gene COI como sequéncia padréo.

Figura 6-Esquema representando um barcode gap
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Fonte: Adaptado de Meyer e Paulay (2005).
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2. OBJETIVOS
2.1 Objetivo geral
Criacdo de um banco de dados Barcode para as espécies de primatas neotropicais e

avaliar a sua aplicabilidade na identificacdo das espécies

2.2 Objetivos especificos
e Obter sequéncias do gene COIl do DNA mitocondrial para primatas neotropicais de
diferentes grupos.
e Identificar molecularmente os individuos sequenciados, comparando os dados obtidos
com bancos moleculares de dominio publico
e Comparar a identificacdo molecular por DNA barcode com a taxonomia cléssica e

filogenias moleculares conhecidas
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3. MATERIAIS E METODOS

3.1. Coleta das Amostras e procedimentos laboratoriais

Para a realizacdo deste estudo nds reunimos 1039 amostras. Uma parte das amostras sao
oriundas de expedic¢des de campo relativamente recentes, a outra parte foi obtida e reunida nas
ultimas trés décadas, durante trabalhos de resgaste de fauna, onde aliquotas de sangue eram
retiradas de animais capturados, que estavam sendo remanejados de areas das florestas que
seriam alagadas em represas durante a construcéo de hidrelétricas na Amazonia. Para aumentar
a cobertura de tdxons e regides geograficas examinadas, nés também obtivemos sequéncias do
Genbank e Bold System, nas quais havia informacdes de coordenadas geograficas ou localidade

especifica onde as amostras foram coletadas (Figuras 1, 2 e 3).

Figura 7-Localidade das amostras dos individuos da familia Atelidae.
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Figura 8-Localidade das amostras dos individuos da familia Cebidae.
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Figura 9-Localidade das amostras dos individuos da familia Pitheciidae
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O DNA total foi isolado usando o kit Wizard® Genomic DNA Purification (Promega,
Madison, EUA) de acordo com as instrug¢des do fabricante. Dois conjuntos de primers (Ward
et al., 2005b) foram utilizados para amplificacdo do fragmento Barcode referente ao gene
cytochrome oxidase subunit I — COI. As reacdes de PCR foram realizadas com um volume final
de 25 pl, com aproximadamente 100 ng de DNA, 1.5 ul de cada primer (10 mM), 1.5 ul MgCl2,
2.0 ul DNTP's (2 mM cada), 10x tampao e 0.2 pul Taqg DNA polimerase (1U/ul) (Promega
Corporation Madison, Wisconsin). No termociclador configuramos o seguinte protocolo: um
ciclo de desnaturacdo a 95°C por 3 min; 40 ciclos de desnaturacdo a 94°C por 30s, 0 tempo
para o anelamento dos primers foi 60s, contudo a temperatura variou entre 48 °C e 61 °C
dependendo da espécie, a extensdo de 72° por 45s, e um ciclo de extensao final de 72 °C por
10 min. Os produtos de PCR foram avaliados a partir de gel de agarose 2% em eletroforese, as
reacOes positivas foram purificadas com polietilenoglicol (PEG) e etanol (Schmitz; Riesner,
2006). As reacdes de sequéncias foram realizadas com o kit Big Dye (Applied Biosystems), e
posteriormente injetadas no sequenciador automatico ABI 3500 XL (Applied Biosystems).

3.2. Alinhamento das sequéncias, modelos evolutivos e andlise filogenética

As sequéncias foram alinhadas na versdao online do MAFFT v.7.470 (Katoh;
Rozewicki; Yamada, 2019) com o método Interative refinement methods G-INS-i e as demais
opcdes no modo default. No BioEdit v.7.2.5 (Hall, 1999) realizamos edi¢des manuais no banco
de dados. As reconstrucdes filogenéticas foram executadas no 1Qtree2 (Minh et al., 2020).
Devido ser uma reconstrucao apoiada em um Unico marcador (COIl), ndo esperdvamos que ele
sozinho fosse capaz de reconstruir a historia evolutiva dos platirrinos, e foi 0 caso nas nossas
analises preliminares, principalmente para nos que representam cladogéneses mais antigas.
Desta forma, construimos bancos de dados agrupando os individuos em seus respectivos
géneros e realizamos uma filogenia para cada género. Os seguintes modelos evolutivos foram
recuperados pelo IQTree: Alouatta - HKY+G4; Aotus - HKY+G4; Saguinus e Leontophitecus
- HKY+G4; Ateles - TPM2u+G4; Cacajao - HKY+G4; Callicebus - HKY; Callithrix -
TPM2u+G4; Cebus - HKY; Cheracebus - TIM2+G4; Chiropotes - TPM2u+G4; Lagothrix -
HKY; Mico e Cebuella - TPM3u+l; Pithecia - HKY+G4; Plecturocebus - HKY+G; Saimiri -
TN+I; Sapajus - HKY. Os valores de suporte foram gerados a partir de mil pseudorréplicas
bootstrap (Thi Hoang et al., 2017).
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3.3. DelimitacOes de espécies e distancias genéticas

Realizamos cinco anélises de delimitacdo de espécies para determinar as unidades
taxonémicas operacionais (OTU’s) e posteriormente avaliamos a congruéncia entre elas. Dois
métodos sdo baseados em distancias genéticas: Automatic Barcode Gap Discovery (ABGD)
(PUILLANDRE et al., 2012) e Assemble Species by Automatic Partitioning (ASAP)
(Puillandre; Brouillet; Achaz, 2021). Enquanto, a bayesian implementation of Poisson tree
processes (bPTP) (Zhang et al., 2013) and the bayesian general mixed yule coalescent
(bGMYC) sdo duas abordagens baseados em arvores. Por fim, realizamos um método que
calcula a razdo entre a distdncia genética interespecifica média de dois clados (K) e a
diversidade genética intraespecifica (0) (KoT) (Spori et al., 2022).

Para o ASAP (implementado em https://bioinfo.mnhn.fr/abi/public/asap/) e ABGD
(https://bioinfo.mnhn.fr/abi/public/abgd/abgdweb) usamos configuragdes padréo e distancias
Kimura 2 par@metros (K2p). Para o método PTP (implementado em https://species.h-its.org/),
usamos a arvore génica de ML geradas com IQTree. A corrida foi executada com 500.000
geracGes, Thinning de 100 e um burn-in de 0,2. A analise bGMYC necessita de arvores
ultrametric and bifurcating and with no zero branch lengths, tais arvores foram geradas no
software BEAST v.1.10.4 (Drummond et al., 2012) usando modelo GTR + 1+ I" com um prior
de especiacdo Birth-Death e a taxa do reldgio estrito, a analise foi corrida com 50 milhdes de
geracOes e burn-in de 20%. No Tracer v1.7.2 verificamos os effective sample sizes e valores
acima de 200 foram considerados satisfatorios. For the KoT method (implemented on
https://eeg-ebe.github.io/KoT/), também usamos a configuracdo padrdo da analise. No MEGA

X v10.2.6. nos investigamos as distancias genéticas.

4. RESULTADOS

Os conjuntos de dados finais resultaram em um total de 1039 amostras, que
representam todas as familias de macacos do Novo Mundo, compostas por fragmentos de 600
pb do gene COI. As sequéncias foram submetidas a cinco métodos de delimitacdo de espécies
(ABGD, ASAP, bPTP, GMYC, KoT) para posterior comparacdo. Em sua maioria, os resultados
obtidos estiveram em conformidade com a taxonomia atual dos Platyrrhines, com apenas
pequenas divergéncias que indicam uma diversidade potencialmente maior dentro desta
Parvordem (Tabela S1).


https://bioinfo.mnhn.fr/abi/public/asap/
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A delimitacdo de espécies recuperou distintos nimeros de unidades taxonémicas
operacionais (OTU’s), 0 método ABGD resultou na delimitacdo de 117 unidades, enquanto o
método ASAP produziu 104 OTUs, ambos 0s métodos se baseiam em distancias genéticas. Os
métodos fundamentados em andlises de arvores filogenética identificou 146 OTUs para bPTP
e 172 OTUs para o método GMYC. Por fim, baseado na razéo entre a distancia média entre
dois clados a nivel de espécie e a diversidade genética 0 método KoT identificou o maior
numero de unidades, 498 OTUs. Os valores de unidade recuperados em ASAP e ABGD
apresentaram maior concordancia a classificacdo morfologica descrita para o0s NWM. Algumas
OTU’s apresentaram divergéncia quanto aos taxons reconhecidos, agrupando espécies distintas

ou dividindo uma espécie em mais de uma unidade.

4.1. Atelidae

Dentro da familia Atelidae foram analisadas 15 espécies, distribuidas em quatro
géneros, Alouatta Lacépede, 1799, Ateles E. Geoffroy, 1806, Brachyteles Spix, 1823 e
Lagothrix E. Geoffroy in Humboldt, 1812 (Figura 4).
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Figura 10-Filogenias da familia Atelidae: a) filogenia do género Alouatta; b) filogenia do género Lagothrix; c) filogenia do género Ateles.

Fonte: o autor
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No género Alouatta identificamos nove OTUs, enquanto no género Ateles foram
delimitadas apenas trés OTUs, e Lagothrix somente duas OTUs, de acordo com 0s métodos de
delimitacdo utilizados. No caso de Brachyteles, encontramos duas amostras denominadas
ACCOI, que nao foram associadas a uma espécie especifica, mas com base nas distancias
genéticas observadas em relacdo as demais espécies, elas demonstraram uma afinidade com
Atelideos, especialmente os macacos-aranha (Ateles). Portanto, sugerimos que essas duas
amostras provavelmente pertencem ao género Brachyteles, embora ndo seja possivel identifica-

las com precisdo em relagdo ao nivel de espécie.

A espécie Alouatta paliatta exibiu a maior porcentagem de distancia para os demais
membros do género. Alouatta belzebul, A. caraya e A. macconelli agruparam juntos em trés
unidades de delimitacdo. A média de distancia dentro do género Alouatta foi de 4,5. Ateles
geoffroy exibiu a maior porcentagem entre as espécies do género, com 4,5 de distancia,
enquanto Ateles chamek, A. paniscus, A. marginatus e A. belzebuth foram agrupados em uma
unica OTU. A média de distancia dentro do género Ateles foi de 1,9. O género Lagothrix
representada pela espécie Lagothrix lagothricha, apresentou mdltiplas OTUs em todos o0s

programas de delimitacdo, e a média de distancia entre os grupos foi de 1,6.

4.2. Cebidae

Dentro da familia Cebidae, 46 espécies foram analisadas, distribuidas em dez géneros
Saguinus Hoffmannsegg 1807, Callithrix Erxleben, 1777, Cebuella Gray, 1866, Mico Lesson,
1840, Callimico Miranda-Ribeiro, 1912, Leontopithecus Lesson, 1840, Saimiri Voigt, 1831,
Cebus Erxleben, 1777, Sapajus Linnaeus, 1758 e Aotus Illiger, 1811 (Figura 5 e 6).



Figura 11-Filogenias da familia Cebidae: a) filogenias dos géneros Saguinus e Leontopithecus; b) filogenia do género Callithrix; c) filogenias dos géneros Mico e Cebuella.
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Figura 12-Filogenias da familia Cebidae: a) filogenia do género Cebus; b) filogenia do género Saimiri; c) filogenia do género Sapajus.
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Nas delimitacdes das OTU’s os géneros da subfamilia Callitrichinae obtiveram cinco
OTUs para Callithrix, trés para Cebuella, cinco para Mico, nove para Saguinus, dois para
Leontopithecus e um para Callimico. O género Saimiri apresentou sete OTUs delimitadas,
Aotus obteve sete unidades, Cebus apresentou quatro e trés OTUs foram delimitadas para o
género Sapajus. Neste Gltimo género acreditamos que haja uma subestimativa da diversidade

de espécies.

No género Callithrix, a espécie C. jacchus foi a que apresentou a maior porcentagem
de distancia, em torno de 9%, enquanto que Callithrix geoffroyi, C. kuhlii, C. penicilata,
C.jacchus e Mico emiliae foram agrupados juntos em todos os programas, e a media de distancia
deste género foi de 2,6. A espécie Cebuella pygmaea apresentou a maior diferenca
interespecifica para os demais membros do género, com 6,5% de distancia e a média de
distancia dentro do género foi de 3,9. A espécie Mico humeralifera apresentou a maior distancia
para as demais espécies do género Mico, com 10% de media de distancia e a média de distancia

dentro do género foi de 4,1.

O género Saguinus exibiu uma super divisao e a média de distancia dentro do género
foi de 0,9. Cebus exibiu uma ampla divisdo, com a média de distancia dentro do género de 3,3.
A média de distancia dentro do género Saimiri foi de 2,3. O género Sapajus foi delimitado em
trés grupos, um deles incluindo a maior parte das espécies, e 0s outros dois, mantendo S. nigritus
e S. xanthosternos em grupos distintos. A média de distancia dentro do género Sapajus foi de
0,4. Leontopitheus ficou dividido em duas OTU’s representadas pelas espécies L. rosalia e outra
por L. chrysopygus. Para o género Callimico possuimos somente um espécime, este se mostrou

delimitada.

Aotus nancymaae (Figura 7) foi dividido nos programas ABGD e KoT, mas com uma
distancia intraespecifica de 1,2%. Aotus azarae e Aotus nigriceps formaram um dnico grupo,
porém outros exemplares de A. nigriceps formaram outro grupo separado sozinhos, estes dois
agrupamentos tiveram a menor distancia entre si, o que também aconteceu com Aotus
nancymmae. Aotus nigriceps foi dividido em todos os programas de delimitagdo, exceto, no
GMYC, porém com uma diferenca interespecifica muito baixa para ser considerado dois taxons
validos e sempre agrupando junto com Aotus azarae, que por sua vez, todas as suas subespécies
se mostraram com uma média geral de diferenca interespecifica de 0,4%. Uma amostra de Aotus
trivirgatus e outra de Aotus vociferans, se mantiveram na mesma OTUs em todos 0s programas

de delimitacdo. Aotus trivirgatus foi o que apresentou a maior porcentagem de distancia dos
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demais do género, apresentando 8,5% de distancia, e a média de distancia dentro do género foi

de 2,2.

Figura 13-Filogenia do género Aotus.
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A andlise revelou uma meédia de divergéncia genética de 18,4% entre todos 0s

exemplares do conjunto de dados, enquanto a divergéncia média genética intraespecifica K2P

situou-se em 0,75% (variando de 0 a 15,8%). Observou-se que algumas espécies intimamente

relacionadas foram agrupadas em uma Unica categoria, enquanto outras espécies com alta

diversidade foram subdivididas em multiplos grupos adicionais.

4.3. Pitheciidae

Na familia Pitheciidae foram analisadas 39 espécies distribuidas em seis géneros,
Callicebus Thomas, 1903, Plecturocebus (Byrne et al, 2016), Cheracebus (Byrne et al, 2016),
Pithecia Desmarest, 1804, Chiropotes Lesson, 1840 e Cacajao Lesson, 1840.

Na subfamilia Callicebinae (Figura 8), foram identificadas a delimitacéo de duas, onze

e cinco unidades de taxonomia operacionais moleculares para os géneros Callicebus,
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Plecturocebus e Cheracebus, respectivamente. Para o género Chiropotes, identificamos onze
OTU’s, no género Pithecia foram delimitadas nove OTU’s e para Cacajao revelou-se a
presenca de sete OTU’s delimitadas (Figura 9).

No género Cacajao formou-se um grupo que incluiu trés subespécies (C. calvus
calvus, C. c. ucayalii e C. c. rubicundus) deste género, apresentando uma distancia média
elevada de 3,9 em relacdo aos demais, enquanto a media de distancia dentro do género € 2,5.
No género Plecturocebus, a média de distancia foi de 3,7, para o género Cheracebus foi de 2,7,
e no género Callicebus também foi de 2,7. Em relacdo ao género Chiropotes, a média de
distancia foi de 1,8, e observamos uma fusdo de quatro espécies em um mesmo grupo
(Chiropotes chiropotes, C. satanas, C. israelita e C. utahicki), além de outras duas unidades,
uma contendo espécimes de C. satanas e outra OTU exclusivamente com C. albinasus. Quanto
ao género Pithecia, ele formou um grupo com quatro espécies (P. pissinati, P. hirsuta, P.
mittermeieri e P. irrorata) e mais duas unidades distintas uma com as espécies P. albicans e P.
monachus, e outra unidade com P. chrysocephala e P. sp., apresentando uma média de distancia

dentro do género de 1,6.



Figura 14-Filogenias da subfamilia Callicebinae: a) filogenia do género Plecturocebus; b) filogenia do género Cheracebus; c) filogenia do género Callicebus.
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Figura 15-Filogenias da subfamilia Pithecinae: a) filogenia do género Pithecia; b) filogenia do género Cacajao; c) filogenia do género Chiropotes.
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5. DISCUSSAO
5.1. Atelidae

A familia Atelidae € composta por quatro géneros, Alouatta (bugio), Ateles (macaco-
aranha), Brachyteles (muriqui) e Lagothrix (macaco-barrigudo) (Schneider, 2000). Muitos
autores concordam que esses géneros sdo monofiléticos, descendendo de um Unico ancestral
comum B34 No entanto, as relagdes taxondmicas entre eles (Ford, 1986a; Ford; Davis,
1992; Rosenberger, 1984; Rosenberger; Strier, 1989) e numero de espécies e taxonomia em
cada género ainda permanecem sob intensas discussdes (Cortés-Ortiz et al., 2003; Cortés-Ortiz;
Rylands; Mittermeier, 2015; Hill, 1962; Meireles et al., 1999; Rylands, 1995; Villalobos;
Valerio; Retana, 2004).

Analisamos amostras de sete espécies de Alouatta, uma delas com trés subespécie. A
delimitacdo resultou em nove OTUs. Algumas espécies reconhecidas, agruparam em uma
mesma OTU (A. caraya, A. seniculus spp., A. belzebul e A. macconelli). Por outro lado, outras
espéecies foram subdivididas em OTUs separadas, com uma distancia consideravelmente
consistente para delimitar uma unidade valida. O periodo recente de especiacao de A. caraya,
A. seniculus, A. belzebul e A. macconelli, pode ter contribuido para um baixo nivel de resolucdo
nas analises de delimitacdo. (Villalobos; Valerio; Retana, 2004).

Alouatta palliata foi delimitada em uma Unica OTU, sem agrupamento com outras
espécies e apresentou a maior distancia genética para as demais OTUs, 0 que coincide com a
ocorréncia geogréafica da espécie Mesoamérica (Cortés-Ortiz; Rylands; Mittermeier, 2015) e
concorda em parte com a hipd6tese postulada por Villalobos; Valerio; Retana, 2004 de que esta
espécie € a mais basal dentro do género. Alouatta guariba também foi delimitada em uma Unica
OTU, concordando com a proposicdo Doyle et al. (2021) de que esta espécie estd bem
estabelecida, como uma unidade separada das demais espécies de bugios sul-americanos. A
subespécie Aloautta seniculus puruensis ficou em um agrupamento sozinha, separada de

Alouatta seniculus spp.

As primeiras tentativas de classificar os macacos do género Ateles, foram baseadas na
cor da pelagem (Kellogg; Goldman, 1944), desde entdo, diversos caracteres taxondmicos tém
sido usados para conseguir esclarecer as relagcdes entre as diversas espécies e subespécies
propostas para Ateles, porém ainda ha pouco consenso entre 0s autores em relagao a taxonomia
do grupo (Collins; Dubach, 2000; Froehlich; Supriatna; Froehlich, 1991; Groves, 2001,

Medeiros et al., 1997; Nieves et al., 2005) e nimero de espécies, variando de uma a sete
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(Froenicke, 2004; Groves, 2001; Hernandez-Camacho et al., 1976; Kellogg; Goldman, 1944;
Medeiros et al., 1997; Mercés et al., 2015b). Dentro do género Ateles, analisamos cinco das
sete espécies propostas por (Groves, 2001) e trés delas foram delimitadas com bom suporte (A.
geoffroyi, parte dos individuos de A. chamek e A. paniscus). Espécimes de A. belzebuth e A.
marginatus se juntaram na mesma OTU que parte dos espécimes de A. chamek. Com poucos
exemplares dentro do banco amostral ndo temos robustez para propor com consisténcia que se
trata de subespécies. Ateles geoffroyi apresentou a maior distancia para os demais membros do

género sendo a Unica espécie de ocorréncia mesoamericana (Collins; Dubach, 2000).

O ultimo género que estudamos em Atelidae, € o Lagothrix. Atualmente dentro do
género, sdo reconhecidas duas espécies: L. lagotricha e L. flavicauda (Kierulff et al., 2008).
Em nossas analises trabalhamos apenas com L. lagotricha, que foi dividida em mais de uma
OTU com base nos programas de delimitacdo, porém sugere-se que ndo sdo duas espécies
separadas, e que essa distancia genética se deve a distancia geografica onde as amostras foram
coletadas. Duas amostras, as quais ndo apresentavam espécies descritas, se agruparam em uma
unica OTU, apresentando proximidade com Ateles e Lagothrix. Sugerimos gue estas amostras
pertencam a exemplares do género Brachyteles, em acordo com estudos que mostram que esses
trés géneros apresentam uma proximidade maior entre si (Ford; Davis, 1992; Rosenberger;
Strier, 1989).

5.2. Cebidae

A familia Cebidae atualmente é composta por trés subfamilia (Callitrichinae, Aotinae e
Cebinae (Schneider, 2000; Schneider; Sampaio, 2015). Para a subfamilia Callitrichinae, ha
bastante discussdo taxondmica, com seis géneros atualmente reconhecidos, embora alguns
debates ainda permanecam ocorrendo sobre esse delineamento (Cortés-Ortiz, 2009; Schneider

et al., 2012; van Roosmalen; van Roosmalen, 2003).

O género Saguinus, representam uma das mais diversas radiacdes de primatas, e estao
distribuidas na floresta Amazo6nica em regiGes da Colémbia, Equador, Peru, Bolivia, Guianas
e no Brasil, com registros também de ocorréncia no Panama (Hershkovitz, 1977). Para os saguis
(Saguinus) diversas propostas foram sugeridas para a divisao do grupo, com dois a quatro novos
géneros (Boinski, 1999; Hanihara; Natori, 1987; Hershkovitz, 1977; Perelman et al., 2011a;
Tagliaro et al., 2000). No presente estudo, obtivemos amostras para 12 taxons de Saguinus
representativo dos quatros possiveis clados do género. As espécies, S. bicolor, S. midas e S.

niger formaram OTUs com baixo valor de distancia, demonstrando maior similaridade genética
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entre si, sustentando pertencerem ao mesmo género, contudo, observando S. midas e S. niger,
estas agruparam em uma tnica OTU com um baixo valor de distancia para espécies validadas
na literatura (Cortés-Ortiz et al., 2003; Ford; Davis, 1992; Strier, 1992; Sussman, 2000), o que

pode sugerir que S. niger e S. midas sdo a mesma espécie, com provavel subdivisao.

As amostras de S. nigricollis e S. fuscicollis, mostraram-se proximas de acordo com o
valor de distancia interespecifica, S. wendelli agrupou com uma das OTUs de S. fuscicollis.
Considerando ambas as OTUs, (de S. nigricollis e S. fuscicollis) a distancia observada ao
comparar com a OTU das demais espécies de Saguinus foi de 17% corroborando com Rylands
et al., (2016) que propuseram a divisdo do género Saguinus em dois novos géneros: Saguinus e
Leontocebus (S. nigricollis e S. fuscicollis), bastante apoiada em caracteristicas morfologicas.
Outros estudos usando dados moleculares apoiam a divisdo desses dois clados (Buckner et al.,
2015; da Cunhaetal., 2011; Kiesling et al., 2015; Perelman et al., 2011b; Tagliaro et al., 2005).

Os taxons S. imperator, S. labiatus, S. inustus e S. mystax mostraram uma grande
similaridade genética entre si, 0 que corrobora os dados moleculares de Brcko et al (Brcko et al.,
2022) de que esses taxons formam um clado suportado para ser um novo género, Tamarinus. A
espécie S. mystax foi separada em duas OTUs, com 2,2% de distancia entre si, o que pode
significar um complexo de subespécies. Os tdxons S. oedipus e S. geoffroy também mostraram
similaridade genética entre si, estas espécies estdo inclusas no género Oedipomidas proposto
por Brecko et al., (2022). As formagdes das OTUSs recuperam as quatro linhagens para os géneros
de Saguinus, corroborando com a proposta de quatro géneros sugerido por Brcko et al., (2022)
com Leontocebus representados no presente estudo por S. nigricollis, S. fuscicollis e S. wendelli;
Tamarinus com amostras das espécies S. imperator, S. labiatus, S. inustus e S. mystax; género

Oedipomidas com S. oedipus e S. geoffroy e Saguinus com S. bicolor, S. midas e S. niger.

Além dos saguis, a subfamilia Callitrichinae inclui os sagui-pigmeu (Cebuella), os
saguis-da-amazonia (Mico), os saguis-da-mata-atlantica (Callithrix), o macaco-de-goeldi
(Callimico) e os micos-ledes (Leontopithecus) (Garbino; Semedo; Pansonato, 2015; Rylands;
Anzenberger, 2012; Schneider et al., 2012; Schneider; Sampaio, 2015). Os primatas do género
Leontopithecus, estdo classificadas em quatro taxons (Leontopithecus chrysopygus, L. rosalia,
L. chrysomelas e L. caissara)(Seuanez et al., 2002). N6s obtivemos amostras de L. rosalia e L.
chrysopygus, que foram delimitadas em duas unidades taxonémicas com um bom valor de
distancia para duas espécies separadas, em torno de 2,5%, portanto suportando a delimitacéo

de L. rosalia e L. chrysopygus como duas unidades taxondmicas separadas ao nivel de espécie.
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Atualmente, dentro do género Callimico, apenas uma espécie é oficialmente
reconhecida, o Callimico goeldii (Rylands; Mittermeier, 2009). No entanto, a classificacdo do
macaco-de-Goeldi tem sido objeto de debate e incerteza taxonémica, com diferentes propostas
que o colocam em varias categorias, como Cebidae, Callitrichidae e até mesmo em sua propria
familia, Callimiconidae (Porter; Christen, 2002; Porter; Garber, 2004). Essa confusdo
taxondbmica €, em parte, devida as caracteristicas morfologicas exclusivas da subfamilia
Callitrichinae, bem como a caracteristicas compartilhadas com outros platirrinos. Em nosso
estudo, analisamos uma unica amostra de Callimico goeldii, recuperada em sua prépria OTU,
e que apoiam a ideia de que esse género possui proximidade genética aos outros membros dos
callitriquideos, conforme sugerido anteriormente na literatura (Ford, 1986a; Kay, 1990;
Rosenberger, 1977).

O género Callithrix atualmente compreende seis tdxons, todos endémicos do Brasil:
Callithrix aurita, C. flaviceps, C geoffroyi, C. jacchus, C. kuhlii e C. penicillata. Os quatro
primeiros ocorrem na Mata Atlantica, o quinto ocorre na Mata Atlantica e Caatinga e o Gltimo
ocorre na Caatinga e Cerrado (Valladares-Padua, 1987). Em nossas analises nds encontramos
uma OTU agrupando quatro tdxons de Callithrix (C. geoffroyi, C. kuhlii, C. penicilatta e C.
jacchus) e espécimes de Mico emiliae, porém observamos que a distancia dessa OTU para a de
Mico emiliae foi superior a 11%, o que pode significar que tais amostras foram erroneamente
identificadas como Mico emiliae, quando provavelmente sdo de Callithrix. Essa unidade
taxondmica juntando essas espécies corroboram com as afirmacfes de que essas espécies
sofreram um processo de diversificagdo mais recente (Buckner et al., 2015; Rylands, 1996;
Rylands; Mittermeier, 2009).

Callithrix aurita apresentou uma distancia maior para as demais OTUs do género, com
distancia de 4,1%, dado que sugere que essa espécie sofreu um processo de separacdo mais
antiga, assim como proposto por Buckner et al. (2015). Um ponto interessante foi a OTU
contendo C. jacchus que apresentou uma distancia de 9% para as demais OTUs de Callithrix,
mas apresentou uma distancia de 2,8 para a uma OTU contendo Mico humeralifer, sendo que
esta, mostrou-se com mais de 10% de distancia para as demais OTUs contendo Mico. Portanto,
existe maior similaridade genética entre as espécies de C. jacchus e Mico humeralifer do que
com as espécies dos seus respectivos géneros, fato bastante discutido sobre proximidade e
monofilia dos clados que formam o género Callithrix e Mico (Canavez et al., 1999; Moreira;
Seuénez, 1999; Ribeiro et al., 2005; Schneider; Rosenberger, 1996; Sena et al., 2002; Tagliaro
etal., 1997).
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Os saguis-da-Amazonia (Mico), pertenciam ao género Callithrix até os anos 2000,
quando Rylands et al. (2000) através de estudos filogenéticos separou os saguis em dois
géneros. Atualmente o género Mico abrange em torno de 14 espécies, Mico argentatus, Mico
leucippe, Mico emiliae, Mico cf. emiliae, Mico malanurus, Mico marcai, Mico intermedius,
Mico nigriceps, Mico humeralifer, Mico chrysoleucus, Mico mauesi, Mico saterei, Mico
manicorensis e Mico acariensis (da Cunha et al., 2011). Obtivemos amostras de cinco taxons
de Mico, incluindo uma amostra de sagui-ando, em nossas analises, sagui ando apresentou uma
distancia média de 6% para as demais unidades taxonémicas delimitadas, exceto para M.
humeralifer, que foi de 10,9%. M. humeralifer foi dividida em duas OTUs, uma contendo
espécimes de M. humeralifer e M. saterei e outra contendo somente individuos de M.
humeralifer, esta Ultima apresentando uma distancia de 10% para todas as demais OTUs
delimitadas dentro do género, incluindo a qual contém M. humeralifer+M. saterei. As demais
OTUs delimitadas mostraram uma distancia média de 2,5 entre si, compativel com a diferenca
esperada entre espécies do mesmo género.

Como grupo irmdo dos saguis-da-Amazonia temos 0s saguis-pigmeus, do género
Cebuella, sdo os menores de todos os primatas antropoides recentes, possuem uma ampla
distribuicéo na regido amaz6nica ocidental do Brasil, Bolivia, Peru, Equador e sul da Colémbia.
Em nossas analises, os dois taxons de Cebuella (C. pygmaea e C. niveiventris) foram
delimitados em duas unidades taxondmicas, com 7,6% de distancia entre si, delimitando com
eficiéncia os dois clados de Cebuella, corroborando com a classificacdo de duas espécies
distintas dentro do género. C. niveiventris ainda foi separada em duas OTUs, porém com uma

distancia de 1% entre si, 0 que sugerimos que seja apenas diferencas populacionais.

Compondo a subfamilia Cebinae, temos os géneros Saimiri, Cebus e Sapajus. A
taxonomia dos macacos-de-cheiro (Saimiri), da mesma maneira que muitos géneros em
platirrinos, tem passado por bastante controvérsias com relacdo a quantidade de tdxons validos
e status taxondmico (Boinski, 1999; Costello et al., 1993; Hershkovitz, 1984, 1987; Lavergne
et al., 2010; Thorington Jr, 1985). Obtivemos amostras de sete taxons do género Saimiri, as
amostras das espécies S. cassiquiarensis, S. macrodon, S. ustus e S. sciureus formaram uma
Unica unidade taxondmica, concordando como proposto por Ruiz-Garcia et al. (2015). As
amostras identificadas como S. boliviensis boliviensis apresentou delimitagdo com uma OTU e
S. boliviensis peruviensis duas OTUs, entre esses dois tdxons a distancia foi de 1,6%. S.
oerstedii delimitou-se em uma unica OTU bem distinta, com distancia compativel a nivel de

espécies dentro do mesmo género, embora apenas um individuo tenha sido analisado, esse dado
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se mostrou semelhante aos encontrados por outros autores em diferentes trabalhos (Boinski;
Cropp, 1999; Chiou et al., 2011; Costello et al., 1993; Lavergne et al., 2010). S. sciureus e S.
ustus apresentaram varias unidades moleculares, o primeiro com cinco e o segundo com quatro.
Podemos supor que as linhagens de espécies propostas por Ruiz-Garcia et al. (2016) se

mostraram compativeis com as OTUS encontradas aqui para as duas espécies.

Os macacos-prego (Cebus e Sapajus) sd@o primatas médios que ocorrem nos mais
diversos biomas, da América do Sul e Central (Fragaszy; Visalberghi; Fedigan, 2004; Freese et
al., 1981). Os dois géneros formam um clado monofilético, tendo como tempo de divergéncia
dos macacos-de-cheiro (Saimiri) de 13,8 a 15,5 milhdes de anos (Chiou et al., 2011; Lynch
Alfaro, 2015). Sapajus possuem o cranio e a mandibula mais robustos do que os do subgénero
Cebus, essa diferenca se deve ao habito alimentar desses primatas. Por essa diferenca, 0s
Sapajus também sdo conhecidos como macacos-prego robustos e os Cebus, como macacos-
prego graciosos. Posteriormente, essa classificacdo que divide 0os macacos-prego em robustos
e graciosos foi confirmada por estudos genéticos usando marcadores mitocondriais e nucleares
(Limaetal., 2017; Lynch Alfaro et al., 2012; Perelman et al., 2011b).

Atualmente s&o reconhecidas quatro espécies de Cebus (Lynch Alfaro, 2015). Lynch
Alfaro et al. (2015) identifica dois clados principais nesse género: um inclui 0s macacos-prego
amazonico C. albifrons e C. olivaceus e os outros, os andinos C. albifrons e C. capucinus.
Contudo Boubli et al. (2012) em uma analise molecular indicou que os macacos-prego
graciosos apresentam uma diversidade muito maior corroborando com estudos anteriores
(Groves, 2001, 2005). Nossos dados sugerem que C. albifrons é um grupo extremamente
diverso, com varias OTUs moleculares e C. olivaceus também, concordando com os estudos
realizados nestes grupos (Boubli et al., 2012; Lynch Alfaro, 2015). Essa diversidade condiz
com a enorme distribuicdo geogréfica desta espécie. Nossas analises indicam que a taxonomia
dos macacos-prego baseada somente em morfologia é bastante divergente, observamos uma
alta diversidade molecular para alguns tdxons, com espécies apresentando varias OTUs com
distancias consideraveis para delimitar espécies separadas dentro de um mesmo género, bem
como taxons distintos agrupando-se em uma unica unidade taxondmica, demonstrando essa

fragilidade na atual classificagdo do género.

Os macacos-prego tufados ou robustos (Sapajus) compreendem um grande grupo de
primatas encontrados na maior parte da América do Sul, até o norte da Argentina, ocorrem em
simpatria com 0S macacos-prego graciosos em grande parte da bacia amazonica, atualmente

sdo reconhecidas sete espécies de Sapajus (Kierulff et al., 2008; Lynch Alfaro et al., 2012;
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SILVA, 2001). Obtivemos amostras representantes de todas as espécies de Sapajus, contudo
foram recuperadas somente trés agrupamentos com uma distancia compativel para espécies, 0
clado agrupando os individuos de S. nigritus separou dos demais com uma distancia de 3,5%.
Nossas analises ndo conseguiram diferenciar geneticamente as amostras de cinco espécies de
macacos-prego robusto: S. apella, S. flavius, S. macrocephalus, S. libidinosus e S.
xanthosternos, que formaram um Gnico agrupamento, reconhecido como uma tnica OTU. Estes
dados estao de acordo com Lima et al (2017) que incluiu também individuos de Cebus albifrons
provenientes do Equador, o que demonstra que essas espécies parecem ter tido uma divergéncia
muito recente, diferente de S. nigritus que se separou h& mais tempo (Martins-Junior et al.,
2018). Outra observacéo interessante foi a proximidade genética maior entre todas as OTUs de
Sapajus e duas OTUs de C. albifrons provenientes do Equador. Fato que foi reforcado pela
juncéo de individuos de C. albifrons do Equador na mesma OTU que agrupou cinco taxons de

Sapajus.

Pertencente a subfamilia Aotinae, os macacos-da-noite, género Aotus, sao 0s Unicos
antropodides platirrinos com héabitos noturnos, com uma ampla distribuicdo nos neotrépicos
desde o sul do Panama até o norte da Argentina. Para esse género também € bastante discutido
0 namero de espécies validas, a partir da amostragem de oito tdxons representantes do género
Aotus, conseguimos validar sete unidades taxondmicas, sendo uma delas um agrupamento
juntando A. azarae, A.a. infulatus, A.a boliviensis e A. nigriceps, sendo esta Gltima separada em
mais uma OTU, com uma diferenca genética muito pequena, questionando a validade desse
taxon como espécie, podendo considera-la uma subespécie dentro do complexo Aotus azarae.
O que ndo é algo novo dentro do debate sobre quantas subespécies compdem o complexo Aotus
azarae (Hershkovitz, 1983; Pieczarka et al., 1993; Ramirez-Cerquera, 1983), alguns estudos
sugerem Aotus a. infulatus como espécie separada e Aotus azarae como sendo um taxon

politipico contendo A. a. boliviensis e A. a. azarae (Hershkovitz, 1983).

A partir das OTUs recuperada e dos valores de distancia, Aotus azarae infulatus
aparenta pertencer ao complexo de Aotus azarae, e além disso, considerando Aotus nigriceps
como subespécie dentro deste mesmo complexo A. azarae. As demais OTUS tiveram um bom
suporte para considera-las espécies validas. Divergente ao proposto por Hershkovitz (1983) ndo
identificamos separacdo entre 0s grupos de espécies de pescoco cinza e pescoco vermelho
baseados em seu estudo morfologico, mas apoiamos a validade de agrupamento de espécies
com subespécies e de unidades taxonémicas validas. Em nossas analises encontramos uma

amostra nomeada como Aotus trivirgatus que se mostrou bastante divergente geneticamente de
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todas as outras espécies analisadas em nosso estudo, com distancias superiores a 8%, porém
sendo somente um exemplar, necessitariamos de mais espécimes para conclusfes mais

robustas.

5.3. Pitheciidae

A familia Pithecidae é composta atualmente por seis géneros de macacos neotropicais
(Byrne et al., 2016; Schneider; Sampaio, 2015). Os chamados macacos zogue-zogue pertencem
a subfamilia Callicebinae, eles foram inicialmente considerados monogenéricos e divididos em
22 espécies (Miller, 1914). Byrne et al (2016) realizaram uma extensiva avaliacdo das relaces
filogenéticas e tempos de divergéncia e encontraram evidéncias moleculares, morfoldgicas,
cariotipicas e biogeograficas que apoiam a divisdo dos zogue-zogue em trés géneros:

Callicebus, Cheracebus e Plecturocebus.

Das seis especies de Cheracebus, foram incluidas cinco em nosso estudo, sendo todas
delimitadas pelas nossas analises. C. lugens foi separada em duas OTUs com uma distancia
média de 1,5% entre elas, com base nesse parametro, podemos suspeitar da existéncia de duas
espécies validas, porém consideramos que mais pesquisa € necessaria para resolver tais
questdes, pois essa diferenca pode ter sido devido as distancias geogréaficas onde as amostras
foram coletadas. C. regulus foi o clado que apresentou a maior distancia em relacdo aos demais
grupos, quase 5%. Atraves de nossas analises de delimitacdo conseguimos reafirmar a
classificagdo proposta por Byrne et al (2016) e reforgar as unidades taxondmicas dentro do
género Cheracebus.

Nossos dados apontam uma distancia de 6,8% entre as duas espécies do género
Callicebus do nosso estudo: C. personatus e C. nigrifrons, concordando com os dados de
Carneiro et al (2018) que mostram uma grande distancia entre essas duas espécies. Das 22
espécies listadas para o género Plecturocebus, utilizamos oito e identificamos nove unidades
taxonémicas em nossas analises, com alguns pontos de atencdo, como as separacdes em duas
OTUs cada para as espécies P. bernhardi, P. cupreus e P. miltoni, com uma distancia média de
1,5%. No entanto, como discutido para Cheracebus lugens, consideramos que essas unidades
taxonbmicas representem apenas uma espécie cada, e que essas distancias genéticas sejam

explicadas pela separacdo geografica.

Chiropotes € um género de primatas onde atualmente estdo inseridas cinco espécies,
com ocorréncia na Floresta Amazonica brasileira (Rylands; Mittermeier, 2009): Chiropotes

albinasus; C. satanas; C. chiropotes; C. utahickae; e C. israelita. No entanto, a literatura
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apresenta discrepancias em relacdo a taxonomia de Chiropotes, quanto a quantidade de taxons
e o status quanto espécie ou subespécie (Bonvicino et al., 2003; Figueiredo et al., 2006; Groves,
2001; Osman-Hill, 1960; Silva Janior; Figueiredo, 2002). Em nossas analises, dentro de
Chiropotes trés unidades taxonémicas foram bem suportadas. NOs encontramos um
agrupamento com alta proximidade entre C. chiropotes, C. israelita, C. utahicki e parte das
amostras de C. satanas, concordando com Herskovitz (1985) e Groves (2001) que sugerem que
estes taxons sdo subespécies de Chiropotes satanas e com Silva-Junior (2002) que argumenta
que ha uma certa confusdo quanto a C. israelita, que na verdade seria Chiropotes chiropotes.
Uma segunda OTU continha somente exemplares de C. Satanas. E uma terceira OTU
delimitando C. albinasus, refor¢ando sua classificagcdo como espécie valida.

Os primatas do género Cacajao, conhecidos popularmente como uacaris, sS40 macacos
da familia Pithecidae de ocorréncia na regido amazonica. Sua taxonomia foi discutida por
Hernandez-Camacho et al. (1976), Hershkovitz (1987), Eisenberg (1989), Boubli (1994),
Figueiredo et al (2006) e Ferrari et al (2014). Entre os sete taxons de Cacajao analisados, quatro
unidades taxonémicas foram estabelecidas dentro do género. Duas dessas OTUs contendo
Cacajao calvus, sendo em uma delas agrupados com C. c. ucayalii, C. c. rubicundus e C. c.
novaesi, todas subespécies propostas por Herskovitz (1987) e a outra unidade somente com
exemplares de C. c. calvus, com distancia entre as duas de 1,8%, a menor distancia entre
qualquer OTU desse género. Em outra OTU, duas espécies reconhecidas de Cacajao (C. ayresi
e C. hosomi) se juntaram em um agrupamento com uma distancia de 2% para uma quarta OTU,

contendo Cacajao melanocephalus e uma distancia de 4,4% para as demais OTUSs.

O ultimo género inserido na familia Pithecidae, sdo os macacos que dao nome a
familia, os macacos do género Pithecia (Desmarest, 1804) conhecidos como parauacus. Tem
havido bastante conflitos em relacdo a taxonomia de Pithecia, parte disso provém do uso
indevido de nomes, material insuficiente disponivel em colec¢des, localizacdo tipografica incerta
e incompreensdo do dimorfismo sexual desses animais (Hershkovitz, 1979; Marsh, 2014;
Miller, 1914). Em nossas andlises trés OTUs foram delimitadas para nove tdxons de Pithecia
analisados. Uma das OTUs agrupou os taxons Pithecia pithecia chrysocephala e P. p. pithecia,
com uma distancia média de 3% para as demais OTUSs, esse agrupamento esta de acordo com
Hershkovitz (1987) que definiu esses dois taxons com subespécies dentro do grupo Pithecia
pithecia. Outra OTU agrupou os taxons Pithecia pissinati, P. hirsuta, P. irrorata e P.
mittermeieri e a terceira OTU juntou duas espécies (Pithecia albicans e P. monachus), com

uma distancia de 1,8% entre as OTUs.
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6. CONCLUSAO

Em nossa pesquisa, utilizamos o gene COI, também conhecido como DNA barcoding,
por ser uma ferramenta eficaz e de baixo custo para delimitacdo de géneros e espécies, com 0
objetivo de proporcionar uma abordagem molecular amplamente aceita na identificacdo de
tdxons. Embora este gene mitocondrial apresente vantagens notaveis, reconhecemos suas
limitacdes inerentes, sobretudo quando se trata da reconstrucao filogenética de primatas e da
caracterizacdo de taxons que tenham passado por eventos de especiacdo recente. Ndo obstante,
os resultados que obtivemos revelaram-se esclarecedores, permitindo a identificacdo e a
delimitacdo de diversas espécies validamente reconhecidas em todos 0s géneros de primatas
neotropicais que foram objeto de investigacdo neste estudo. Essa abordagem molecular
proporciona uma base solida para a compreensdo da diversidade genética e taxonémica dentro
dessas populacdes de primatas, contribuindo para os esforcos de conservacgédo e o delineamento

preciso da biodiversidade em nosso ambiente natural.
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KoT) utilizado na delimitagéo dos taxons.

D: dividido, A: agrupado, X: delimitado, DI: distancia intraespecifica.

ANEXO |
Tabela S1: Resultados por espécie para cada método (ABGD, ASAP, bPTP, GMYC,

Cacajao calvus ucayalli
Cacajao hosomi
Cacajao melanocephalus
Callicebus caligatus

Callicebus cinerascens

Taxon ABGD ASAP bPTP GMYC KoT D)
Alouatta belzebul D D D D D 4,8
Alouatta caraya D D D D D 4,6
Alouatta discolor X X X D X
Alouatta guariba clamitans X X X D D
Alouatta macconelli A A A A A
Alouatta palliata X X X D D
Alouatta seniculus spp. D D D D D 4,4
Alouatta seniculus juara A X X D X
Alouatta seniculus puruensis D D D D D 4,3
Aotus azarae spp. A A D X D 0,5
Aotus azarae boliviensis A A D A D 0,5
Aotus azarae infulatus A A A A D
Aotus griseimembra X X X X X
Aotus lemurinus X X X X X
Aotus nancymaae D X X X D 1,2
Aotus nigriceps D D D A D 0,8
Aotus vociferans D D D D D 53
Ateles belzebuth A A A A A
Ateles chamek A X A D D 3,7
Ateles geoffroy X X X A X
Ateles marginatus A X X D X
Ateles paniscus D D D D D 3,5
Cacajao ayresi A X X X D
Cacajao calvus calvus D D D X D 3,9
Cacajao calvus novaesi X X X X X
Cacajao calvus rubicundus X D D X D 1,5

X X X X D

X X X X X

X X X X D

X A X X D

X X X X D

X A X X X

Callicebus dubius
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Callicebus nigrifrons
Callicebus personatus
Callimico goeldii
Callithrix aurita
Callithrix geoffroyi
Callithrix jacchus
Callithrix kuhlii
Callithrix penicilata
Cebuella pygmaea niveiventris
Cebuella pygmaea pygmaea
Cebus albifrons

Cebus kaapori

Cebus olivaceus

Cebus unicolor
Cheracebus lucifer
Cheracebus lugens
Cheracebus purinus
Cheracebus regulus
Cheracebus torguatus
Chiropotes albinasus
Chiropotes chiropotes
Chiropotes israelita
Chiropotes satanas
Chiropotes utahicki
Lagothrix lagotricha
Leontocebus fuscicollis
Leontocebus nigricolis
Leontocebus wedelli
Leontopithecus chrysopygus
Leontopithecus rosalia
Mico argentatus

Mico emiliae

Mico humeralifer

Mico humilis

Mico saterei

Mico sp.

Pithecia albicans
Pithecia sp.

Pithecia irrorata hirsuta

> > > X » X U U X X X X X OUOU X U X X X O X X 0O X >» » X0 O0OOOUOUO X X X X X
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0,4
10,9
0,7
2,7
1,0
6,6

1,0

3,7

51

1,6

2,6
11,6
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Pithecia irrorata irrorrata
Pithecia mittermeieri
Pithecia monachus
Pithecia pissinatti
Pithecia pithecia chrysocephala
Pithecia pithecia pithecia
Plecturocebus bernhardii
Plecturocebus brunneus
Plecturocebus cupreus
Plecturocebus grovesi
Plecturocebus hoffmansi
Plecturocebus miltoni
Plecturocebus moloch
Plecturocebus vieirai
Saguinus bicolor
Saguinus geoffroy
Saguinus imperator
Saguinus inustus
Saguinus labiatus
Saguinus midas

Saguinus mystax
Saguinus niger

Saguinus oedipus

Saimiri boliviensis
Saimiri boliviensis peruviensis
Saimiri cassiquiarensis
Saimiri macrodon
Saimiri oerstedi

Saimiri sciureus

Saimiri ustus

Sapajus apella

Sapajus cay

Sapajus flavius

Sapajus libidinosus
Sapajus macrocephalus
Sapajus nigritus

Sapajus xathosternos

O X » » » » » U 0O X X » U X X X OO X X O X X X UOOX X UOXUO®>»?>»>» >» >» >

O U X X X X » U O X X X X X X X OO X X OX X X >» U X X X X UOX X X X X X
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1,5

15
2,1

1,9

2,5

2,2

0,5
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3,6
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