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Introducao

O género Ctenomys possui mais de 60 espécies habitando ambientes distintos na
metade sul da Regiao Neotropical, tendo sua origem atribuida ao noroeste da
Argentina (Reig et. al., 1990; Verzi et. al., 2010). No Brasil, atualmente sao descritas
sete espécies, sendo que cinco ocorrem na regiao Sul em areas de campo e dunas e
duas ocorrem na regiao Centro-Oeste do pais (C. bicolor, em Rondo6nia e C. natereri,
no Mato Grosso). Além das espécies descritas para o Centro-Oeste, ha outras
populacoes amostradas nessa regiao cujo status taxonOmico permanece
desconhecido. Conhecidos popularmente como  tuco-tucos (RODENTIA:
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Ctenomyidae) sao roedores subterraneos que possuem adaptacdoes na sua
morfologia relacionadas com o habito fossorial (Reig et al., 1990; Cook & Lessa, 1998;
Lessa & Cook, 1998; Mascheretti et al., 2000), como cerdas nas patas, garras e dentes
incisivos proeminentes, que auxiliam na escavacao, corpo fusiforme e pavilhao
auditivo reduzido. No presente trabalho analisamos 55 cranios de individuos |
representando sete populacoes da regiao do Mato Grosso (MT) (Caceres (CA), n=9; \
Pontes e Lacerda (PL), n=10; Sapezal (SP), n=5; Nova Mutum (NM), n=10; Nova ) N / i
Olimpia (NO), n=8; Nova Ubiratal (NU1), n=8 e Feliz Natal (FN), n=5) visando
caracterizar diferencas morfologicas no intuito de elucidar as relacoes
interpopulacionais e compara-los aos dados obtidos através de marcadores
moleculares. Todos os cranios foram obtidos junto a colecao do Laboratorio de
Citogenética e Evolucao do Departamento de Genética da UFRGS.
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Metodologia

As analises foram realizadas atraves do metodo de Morfologia Geometrica, ‘, 7
utilizando a vista lateral dos cranios. Foram tiradas fotos com camera digital e o4
utilizamos os softwares TPSUtil para digitalizar as imagens e TPSDig para plotar os 21
marcos anatomicos designados por Fernandes et. al. (2009) para estudos do género.
Foram rodadas Analises dos Componentes Principais e Analise das Variaveis ¥ ‘
Canonicas através do software Morphol.
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Fig. 2: Vista lateral do cranio de Ctenomys com os marcos anatdomicos
- Fernandes et. al. (2009)

Resultados

A PCA realizada nao apresentou resultados significativos para nenhuma populacao, pois os individuos sao bastante varidaveis entre si,
podendo também sugerir um possivel tempo recente de divergéncia entre elas. Ja a CVA, considerando todas as populacoes do MT isoladas
(Fig. 3A), obteve 76,77% de explicacao para os dois primeiros eixos, apresentando Caceres como uma populacao distinta das demais e Nova
Olimpia se assemelhando somente a Nova Ubiratal, localizada na regiao mais ao Norte da distribuicao conhecida. Quando agrupamos as
populacoes de acordo com os clados obtidos através dos dados moleculares (Fig. 3B), os clados Norte (FN, NU1 e NO) e Sul (CA, PL e SP)
apresentam semelhancas e a populacao de NM esta mais proxima morfologicamente com o clado Norte. Levando em consideracao as

distancias genéticas (Fig. 3C), CA novamente aparece isolada, assim como NO. Nova Mutum permanece mais proxima do clado Norte.
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Fig. 3: Representagao grafica das Analise das Variaveis Candnicas baseadas em (A) populagdes como grupos independentes, (B) clados genéticos baseados em mtDNA segundo Leipnitz (2015) — Clado Norte: NO, NU1, FN; Clado Sul: CA, SP, PL; NM isolada e (C) CVA baseada nos
clados genéticos levando em conta as populagdes com maior divergéncia genética como populagdes independentes. P-valores em negrito na tabela representam valores nao significativos (P>0,05) para diferenga nas distancias de procrustes entre os grupos. Siglas: CA — Caceres;

FN — Feliz Natal; NM — Nova Mutum; NO — Nova Olimpia; NU1 — Nova Ubiratal; PL — Pontes e Lacerda; SP — Sapezal; N — Clado Norte; S — Clado Sul

Discussao

A populacao de Caceres, localidade tipo de C. nattereri, aparece isolada em
relacao as demais. Para Nova Olimpia, que se localiza na porcao intermediaria
entre os clados Norte e Sul propostos por Leipnitz (2015), podemos inferir que
seja derivada do clado Norte, porém apresenta diferencas que podem ser
reflexo do habitat, distinto dos demais do clado Norte. Nova Mutum apresenta
maiores semelhancas com o clado Norte, apesar de apresentar morfotipo
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Conclusao

O método da morfometria geometrica trouxe informacdes para complementar
os estudos do género Ctenomys. Os resultados sugerem que as populacdes que
habitam o MT divergiram de um ancestral comum em tempo recente e ainda
possuem semelhancas entre si. Mais estudos necessitam ser realizados pois o
baixo numero amostral, assim como a extensao da regiao de ocorréncia, o que
possibilita hiatos amostrais, podem influenciar os resultados obtidos.
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