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Resumo: Historicamente, a taxonomia, que ¢ a drea rcsponsévcl por
descrever novas espécies, utilizou, a priori, somente caracteristicas
morfoldgicas. Darwin (1872) j4 ressaltava que havia uma divergéncia
muito grande entre os taxonomistas quando classificavam algum
organismo como uma espécie. Qymdo uma nova espécie ¢ descrita,
devido ao peso histdrico, os caracteres morfolégicos sio considerados
como o primeiro critério de demarcagao de espécie, porém, com o avango
da genética e da biologia molecular, ocorre a adi¢ao de novos métodos.
A utilizagio de multiplos métodos parece ser necessaria para desenvolver
uma taxonomia contemporinea; sendo assim, a pouco mais de uma
década, surgiu a “taxonomia integrativa’, que se refere a uma taxonomia
que tem como objetivo integrar todas as fontes de dados disponiveis para
enquadrar os limites das espécies. A integragio de dados nio ¢ possivel,
pois ndo se tem capacidade tecnoldgica para tal. Visto isso, pode-se
interargir com os dados através da taxonomia interativa, que sugere
uma forma de tratar os dados tendo como pressupostos diferentes linhas
de evidéncia, através das quais, as explicagdes possuem consequéncias
logicas passiveis de teste mitigando o subjetivismo do sujeito no processo.
As interagoes de dados podem se sobrepor as descri¢oes taxondmicas,
pois podem abarcar diferentes fendmenos ¢ a resolucio de problemas,

" Mestra em Filosofia pela Universidade do Vale do Rio dos Sinos (2015), com énfase
em Filosofia da Biologia. Doutorado em Biologia (2019) pela mesma institui¢io na
drea de Epistemologia e Mastozoologia de Roedores. E-wail: heloisaallgayer@gmail.
com Orecid Id: http://orcid.org/0000-0002-2597-6750

" Mestre em Ciéncias da Comunicagio pela Universidade do Vale do Rio dos Sinos
(2015). Mestre em Filosofia pela Universidade de Caxias do Sul (2019). E-mail:
rafaclfhfilo@gmail.com Orcid Id: http://orcid.org/0000-0002-3942-9280

" Mestre em Gendética ¢ Biologia Molecular pela Universidade Federal do Rio
Grande do Sul (1993). Doutor em Genética ¢ Biologia Molecular pela Universidade
Federal do Rio Grande do Sul (1999). Estigio em 2001 na University of Arizona,
Arizona — Estados Unidos com o tema Evolugio de Elementos Transponiveis em
Drosophila. Atualmente ¢ Professor-Adjunto na Universidade do Vale do Rio dos
Sinos. Coordenador do Programa de Pés-Graduagao em Biologia. E-mail: valiati@

unisinos.br Orcid Id: http://orcid.org/0000-0002-4467-4547

Conjectura: Filos. Educ., Caxias do Sul, RS, v. 26, Dossié, 2021 85 |

ISSN online 2178-4612 Dispontvel: http://www.ucs.br/etc/ revistas/index.php/conjectura



Uma andlise epistémica para a clucidagio do complexo de espécies cripticas

mitigando, dessa forma, o subjetivismo. Para tanto, em diferentes
campos, seriam necessarios, no minimo, dois indicios, que poderiam
estar contidos em duas abordagens distintas: uma hipotética e uma
por estimagao. Tais interpelagdes conteriam indicios com pressupostos
distintos e caracteristicas de dados dissemelhantes, aumentando, dessa
maneira, o nimero de indicios, bem como melhorando a confiabilidade
do argumento. Desse modo, pode-se trazer a luz novas espécies com um
viés mais objetivo ¢ com menor probabilidade de erro.

Palavras-chave: Taxonomia. Espécies cripticas. Estimacao. Hipotética.

Abstract: Historically, taxonomy, which is the area responsible for
describing new species, used a priori only morphological characteristics.
Darwin (1872) already pointed out that there was a great divergence
among taxonomists when they classified some organism as a species.
When a new species is described, due to its historical weight, the
morphological characters are considered as the first species demarcation
criterion, however, with the advance of genetics and molecular biology,
new methods are added. The use of multiple methods seems to be
necessary for us to develop a contemporary taxonomy, so, a little more
than a decade ago, the “integrative taxonomy” emerged, which refers to
a taxonomy that aims to integrate all available data sources to frame the
data. species limits. Data integration is not possible, as we do not have the
technological capacity to do so. In view of this, we can interact the data
through interactive taxonomy, which suggests, a way of treating the data
under the assumption of different lines of evidence, through which the
explanations have logical consequences that can be tested, mitigating the
subjectivity of the subject in the process. Data interactions can overlap
taxonomic descriptions, as they could encompass different phenomena
and problem solving, thereby mitigating subjectivism. Therefore, in
different fields, at least two indications would be necessary, which could
be contained in two different approaches, one hypothetical and one by
estimation. Such interpellations would contain evidence with different
assumptions and dissimilar data characteristics, thus increasing the
number of evidence, as well as improving the reliability of the argument.
In this way, we can bring new species to light with a more objective bias
and with less likelihood of error.

Keywords: Taxonomy. Cryptic species. Estimation. Hypothetical.

Introdugao

Os desafios aqueles que adentram na seara dos estudos
relacionados a bios sio enormes. Somos desafiados, constantemente,
pois nos debrugamos sobre sistemas extremamente complexos ¢, por
isso, dificeis de serem generalizados. Ao contrério das ciéncias duras, o
status de lei cientifica ainda nio foi alcancado por nenhuma hipédtese
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das ciéncias bioldgicas. Tal fato se deve pelas inimeras facetas dos
fen6menos de matiz bioldgica. Mesmo nao tendo alcangado szazus de
lei, a grande drea possui uma teoria central que a une e torna as ciéncias
da vida uma 4rea de conhecimento. Sendo assim, podemos considerar
a Teoria da Evolugao a partir dos pressupostos filoséficos de Thomas
Kuhn (2020), como um paradigma central das ciéncias bioldgicas. A
partir disso, podemos pressupor que, em diferentes campos de pesquisa
das ciéncias bioldgicas, devemos gerar nossas hipdteses, criar nossos
modelos e, acima de tudo, pensar na vida sob a luz da evolugio, mas
sempre nos preocupando com o rigor dos métodos.

A teoria da evolugio tem, como objetivo central, compreender
de que forma surgem e se mantém novas variedades de seres vivos na
natureza. Usamos o termo variedade no presente artigo, pois Darwin
(1872) afirma que espécies sao variedades bem-marcadas. A nogao de
espécie na obra A origem das espécies perde o carater fixista e ganha
um carater maledvel, pois ¢ através de formas primitivas que podem
surgir novas formas. Esse marco traz 4 luz uma discussio recorrente
nas ciéncias da vida, discussao, essa, que pode ser expressada a partir
do seguinte questionamento: Como devemos conceituar o que ¢
uma espécie? O termo conceito tem sua origem no latim conceptus
que, etimologicamente, significa conter completamente. Dessa forma,
o conceito de espécie deveria abarcar, em sua totalidade, todas as
diferentes formas de vida, desde os seres vivos unicelulares até os seres
vivos multicelulares.

1 O problema do conceito univoco de espécie

Partimos de, no minimo, 20 conceitos distintos para categorizar o
que seria uma espécie ( %J EIROZ,2007),eisso ocorre, principalmentc,
devido & complexidade dos diferentes arranjos dos seres vivos. Dentre os
conceitos de espécie, o conceito biolégico de espécie (CBE), proposto
por Mayr (1977), parece ter uma boa aceitagio, principalmente pelos
zodlogos. Por defini¢ao, o CBE considera que espécies sao grupamentos
de populagdes naturais que se intercruzam e estao, reprodutivamente,
isoladas de outros grupos. Dentro do CBE, um grupo de uma dada
espécie ¢ composto por uma populacio reprodutiva com potenciais
reprodutivos que se intercruzam, assim sendo, compdem uma unidade
ecoldgica em que interagem e dividem o ambiente com outras espécies,
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bem como possuem um patriménio génico que se intercomunica com
seu grupo.

O individuo torna-se um meio tempordrio que contém uma
pequena porgio do patriménio génico total (MAYR, 1977). O CBE
foi construido por meio de pesquisas que constataram que um recorte
que leva em conta somente diferengas e semelhangas morfoldgicas sao
insuficientes para definir o que sdo espécies. Tal conceito ressalta que
as espécies consistem em populacdes que sdo reais e que estio coesas
internamente por intermédio do fluxo génico.

O CBE delimita as espécies em um recorte temporal e espacial,
pois se tratade um conceito horizontal de espécie. Podemos compreender
tal conceito como bioldgico, pois ele tem sentido apenas em um mundo
dotado de vida, de movimento, com propriedades de cruzamento, sendo
que conceitos anteriores poderiam ser facilmente aplicados em objetos
inanimados (QUEIROZ, 2005). Tal definigio recebeu respaldo de
diversos fundadores da sintese moderna da evolugao, dentre eles, Julian
Huxley e Theodosius Dobzhansky. O principal limite desse conceito
¢ abarcar somente a reprodugao sexuada e limitar a compreensio do
surgimento dos hibridos na natureza. Cada grupo de organismos
possui uma forma de vida complexa, que pode variar desde a forma de
reprodugio (assexuada e sexuada) até as relagdes necessrias com outros
organismos. Devidoaisso, parece bastante improvével que consigamos
conceituar, através de um viés pratico, o que ¢ uma espécie.

2 Taxonomia e descri¢ao de espécies: o problema da
inducao

Historicamente, a taxonomia, que ¢ a drea responsével por
descrever novas espécies, utilizou, « priori, somente caracteristicas
morfoldgicas. Darwin (1872), ja ressaltava que havia uma divergéncia
muito grande entre os taxonomistas quando classificavam algum
organismo como uma espécie. Um grupo deles poderia, segundo
Darwin, facilmente classificar um organismo como espécie, enquanto
outro poderia agrupd-lo como uma variedade. Caracteristicamente,
podemos inferir que a taxonomia tradicional estd baseada no método
indutivo, pois ¢ herdeira de uma caracteristica descritivista (PEIRCE,
1970). Tal método consiste em uma operagao mental, em que ¢
estabelecida uma verdade universal ou uma referéncia geral que se
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baseia em dados singulares, seguindo a estrutura: caso — resultado —
regra. Exemplificando, o raciocinio indutivo pode ser representado da
seguinte forma:

Caso 1 - O Homo sapiens ¢ mamifero.
Caso 2 — O Cephalorhynchus commersonii ¢ mamifero.
Caso 3 - O Deltamys kempi ¢ mamifero.
.... N Casos
Resultado — As espécies sdo placentérias.

Regra - Logo, todos os mamiferos sao placentarios.

No exemplo acima, podemos verificar o limite da indugao
ao chegarmos 4 conclusio (regra) de que todos os mamiferos sao
placentdrios a partir de um raciocinio indutivo que generaliza por
meio de casos limitados. O limite do raciocinio indutivo estd no fato
de que a conclusio (regra) contém informagdes que as premissas (caso,
resultado) nao abarcam, sendo que essas informagoes faltantes podem
levar ao falseamento da conclusio (regra). Nao importa o quao grande
seja nosso “n” amostral, nao hd como garantir que iremos abarcar a
totalidade das variacoes.

A revisao taxondmica, em diferentes grupos, como, por exemplo,
em Deliaezal. (2007), Wangez al. (2015) e Cai ez al. (2019) pode advir
dos limites do método indutivo. A partir da descri¢ao acima, tomamos
consciéncia de que a taxonomia tradicional se baseia no método
indutivo. Dessa forma, podemos inferir que um dos motivos que conduz
a incongruéncia de resultados, possivelmente, esteja relacionado aos
limites do método indutivo, pois, por mais que tenhamos um nimero
alto de observagoes, continuamos extraindo uma conclusio que nao
estd contida nas premissas (dedugio).

Podemos concluir, também, que a prépria escolha subjetiva
de critérios para a parte descritiva dos organismos, assim como a
subjetividade do sujeito que descreve, podem levar, de forma conjunta
aincongruéncia. Nesse sentido, podemos verificar os principais limites
de um processo metodoldgico puramente indutivo.

Karl Popper (2013) critica o método indutivo na ciéncia, pois,
segundo ele, o conhecimento adquirido através do referido método
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nao pode ser justificado racionalmente. Dessa maneira, para Popper,
uma ocorréncia sucessiva de um mesmo evento nao garante que, no
futuro, tal evento permaneca ocorrendo da mesma forma e dentro de
uma mesma periodicidade. O método indutivo ¢ sustentado somente
por meio de fatores psicoldgicos ligados a crenga dos sujeitos. A mente
humana age, de tal maneira que faz com que pensemos que pelo fato de
determinado evento ter transcorrido intimeras vezes ele continuara a
transcorrer ad infinitum. Hume (2009) ¢ quem apresenta a ideia da qual
Popper compartilha, ao afirmar nao ser possivel, através de preposicoes
l6gicas e de observagoes, corroborar a verdade dos enunciados universais
tampouco aumentar a probabilidade de os mesmos serem verdadeiros

(HILLER; ALLGAYER, 2014).

3 A ascensao do método hipotético nas ciéncias da
vida

A medida que as outras técnicas adentram nas ciéncias bioldgicas
e, consequentemente, na taxonomia, podemos perceber que o raciocinio
hipotético comeca a se infiltrar nesse campo de conhecimento em
conjunto com o método indutivo. Para Peirce (1878) a hipdtese (regra
— resultado — caso) surge quando encontramos alguma circunstincia
curiosa, que seria explicada pela suposi¢ao que se tratava de uma regra
geral e, por conseguinte, adotamos essa hipdtese em nossa investigagao
ou quando descobrimos que, em alguns aspectos, dois objetos tém uma
semelhanca marcante e inferimos que eles se assemelham notavelmente
em outros aspectos. Por exemplo, a partir do avango das pesquisas
taxondmicas, foi reconhecido um novo tipo de espécie, as espécies
cripticas (MORITZ et al. 1992). No tal grupo, caracteristicamente,
sao indistinguiveis de forma confidvel com base somente na morfologia
externa, aumentando, assim, a necessidade de pesquisas que perpassem
somente pelo método indutivo a partir de caracteres morfoldgicos.

Quando uma nova espécie ¢ descrita, devido ao peso histérico, os
caracteres morfoldgicos sio considerados como o primeiro critério de
demarcagao de espécie, porém, com o avango da genética e da biologia
molecular, ocorre a adi¢ao de novos métodos. A utilizagao de multiplos
métodos parece ser necessdria para desenvolver uma taxonomia
contemporinea; em sendo assim, a pouco mais de uma década, surgiu
a “taxonomia integrativa’, que se refere a uma taxonomia que tem como
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objetivo integrar todas as fontes de dados disponiveis para enquadrar
os limites das espécies.

A taxonomia integrativa, como 4rea de conhecimento, foi
formalmente apresentada no ano de 2005, tendo, como objetivo central,
a delimitagio e a descrigao de novas espécies, integrando, desse modo,
informagdes de distintas metodologias e dados (DAYRAT, 2005; WILL
et al., 2005). Tal 4rea de conhecimento ainda ¢ recente, pois possui
limitagoes objetivas quanto a escolha de métodos e caracteres para a
delimitagio de espécies. Visto isso, hd debates acerca da hierarquia dos
tipos de caracteres e quais s3o os critérios que devem ser utilizados para
estabelecer os limites de espécies (SCHLICK-STEINER ez al, 2009;
PADIAL ez al., 2010; YEATES ez al., 2011). Apesar das limitacoes, a
maioria dos taxonomistas parece concordar que a abordagem mais bem-
fundamentada, para inferir hipdteses robustas de espécies, deve estar
contida em uma estrutura formalizada, na qual sao avaliadas, de forma
objetiva, diversas linhas de evidéncia (SAMADI; BARBEROUSSE,
2006; QUEIROZ, 2007).

3.1 A taxonomia integrativa: uma saida ainda tec-
nologicamente limitada

Partimos da nogao de que a taxonomia integrativa tem como
objetivo integrar dados. Esse parece ser o problema central do campo de
estudo, visto que intentamos integrar dados que possuam significados
e limites distintos. A integragio de dados ¢ uma das dreas primordiais
das ciéncias da computagio que originou diferentes arquiteturas de
bancos de dados. Um dos problemas dessa drea ¢ interoperabilizar
bancos de dados heterogéneos. Sheth e Larson (1990) classificam a
heterogeneidade em: estrutural, sintdtica e seméntica. A heterogeneidade
estrutural se refere & ocorréncia de fontes de informagao em distintas
estruturas esquematicas, ou seja, os dados possuem modelos diferentes.
A heterogencidade sintditica se refere a contetidos iguais com sintaxes
diferentes, como, por exemplo, em bancos de dados distintos, o 4cido
desoxirribonucleico possui dois nomes como DNA em um ¢ ADN
em outro. Em contrapartida, a heterogeneidade semintica tem como
pressuposto principal considerar o significado dos dados, isto ¢, em
cada uma das bases devem ser verificadas as diferencas e similaridades
do significado dos dados. Esses fendmenos, segundo Hakimpour e
Geppert (2001), se referem & interpretagio que as pessoas dao aos
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dados. Sendo assim, o dado ¢ relacionado ao entendimento do sujeito
sobre o mundo, ¢ sdo essas interpretagdes distintas que causam a
heterogeneidade seméntica.

Dos trés tipos de heterogeneidade descritos acima, o mais
complexo ¢ o que estd fortemente relacionado ao problema da
taxonomia integrativa ¢ do tipo semdntico. Para tanto, o campo que
tem como objetivo solucionar esse tipo de conflito ¢ a ontologia na
inteligéncia artificial (IA). A partir dos anos 90 (GRUBER, 1993,
1995; SOWA,1995), as ontologias tornaram-se uma drea de pesquisa
bastante atrativa para os pesquisadores de distintos campo como:
engenharia do conhecimento, e processamento da linguagem natural.
Na IA, segundo Guarino (1998), as ontologias utilizam um artefato
da engenharia que consiste em um vocabulério especifico que ¢ usado
com a finalidade de descrever uma realidade, sendo acrescentado um
conjunto de conjecturas que estd relacionado ao resultado esperado.
Geralmente, essas conjecturas ficam na forma légica de primeira ordem,
cujas expressoes do vocabuldrio apresentam-se como predicados undrios
ou binarios, chamados, respectivamente, de conceitos e relagoes.

Para que seja possivel solucionar o problema da heterogeneidade
semdntica, devemos partir de ontologias que tém, como funcio,
representar diferentes bases de dados que serao integradas a posteriori
em uma ontologia global. Diferentes ontologias deverdo ser integradas,
gerando uma nova ontologia, havendo uma sobreposicio fisica ou
virtual. Dessa forma, as ontologias poderao ser utilizadas separadamente,
porém, nos dois casos, elas devem ser alinhadas, consistindo em um
acordo mutuo que conduza a dados consistentes e coerentes. Segundo
McGuinnes ez al. (2000), para que as ontologias sejam integradas, ¢
necessario seguir os seguintes pressupostos:

1) Buscar, dentro das ontologias, os termos nos quais hé so-
breposicao;

2) Através de relagdes de alinhamento (equivaléncia e clas-
sificacdo), relacionar os conceitos que sio semantica-
mente fechados; e

3) Verificar a coeréncia, a consisténcia e a nao redundincia
dos resultados.

Alinhar os conceitos entre as ontologias se torna extremamente
complicado, pois ele exige que haja a compreensiao dos significados
dos conceitos através do sistema de inferéncia que foi selecionado.
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Dados com heterogeneidade semantica sio extremamente complexos
de serem alinhados em distintas ontologias devido a0 modo como serao
distinguidos através de uma hierarquia de conceitos, assim como pela
necessidade de alta capacidade de processamento para a andlise dos
dados. O modo como, atualmente, se integram dados ¢ por meio da
concatenagio de drvores com pressupostos distintos (com caracteres
anatdmicos e moleculares), porém, tal método é limitado para explicar
o fendmeno das espécies, pois nao levaria em conta a particularidade
de cada um dos conjuntos de dados, tampouco levaria em conta dados
descritivos dos organismos.

Através das afirmagdes acima, constatou-se que ainda nio foi
desenvolvida uma Inteligéncia Artificial (IA) que proporcione uma
andlise racional de distintos dados, ou seja, nao temos como abordar
os dados de forma integrada computacionalmente, ¢ sim, o sujeito
(pesquisador) dever4 delimitar os pardmetros, compreender de forma
objetiva os resultados das andlises cabiveis e, a partir do conjunto de
dados, delimitar o limiar das espécies.

3.2 Interagir e nao integrar: uma abordagem vidvel
para a descrigao das espécies

Uma abordagem que sugere uma forma de tratamento dos dados
através de diferentes linhas de evidéncia ¢ a taxonomia interativa proposta
por Yeates ez al. (2010), na qual as explicagdes possuem consequéncias
l6gicas e podem ser testadas reduzindo, assim, o subjetivismo do sujeito
na descrigao.

(@) processo de taxonomia interativa seguiria os seguintes passos
segundo Yeates ez al., (2010):

1) Estabelecer uma estimativa prima facie (HO) dos limites
da espécie tendo como fundamento uma fonte de dados (genéticos,
etoldgicos, ecoldgicos) na qual possa ser usado um protocolo que pode
ser repetido.

2) Testar os limites dos resultados através de um conjunto de
dados diferente, com a amostragem baseada em HO com a finalidade
de produzir H1.

3) Se HO ¢ H1 produzirem resultados congruentes, os limites
de espécies se mantém, e a iteracio entre os dados pode terminar. Caso
novos dados estejam disponiveis, deve-se retornar ao passo 2.
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4) Se HO e H1 resultarem em limites de espécies incongruentes,
devem-se buscar explicagoes bioldgicas da discordancia.

5) A partir do resultado do passo 4, aprimorar os limites das
espécies com a finalidade de produzir uma nova hipétese para os limites
daespécie H2. Se os limites da espécie se mantém nos testes, a interagao
pode terminar. Qu'ando novos dados forem disponibilizados, retornar
a0 passo 2.

O sistema de taxonomia interativa parece, em linhas gerais,
bastante relacionado a0 modo como Peirce (1903) sugere como se daria
o fendmeno da descoberta através da abdugao, cuja implicagio nao ¢
uma fungio da verdade, mas uma relagio de causalidade (MAUTNER,
1997). A abdugio, caracteristicamente, estipula a probabilidade de
conclusio da inferéncia e nao necessariamente a sua verdade. O
objetivo geral do processo abdutivo ¢ alcangar uma explicagio paraum
conjunto de fatos ou um determinado acontecimento. Exemplificado:
se estivermos na Amazonia e avistarmos a pegada de um grande felino,
a abdugao mais provével ¢ que essa pegada pertenca & Panthera onga
(onga-pintada), do que Panthera leo (ledo).

Partimos do pressuposto de utilizagao do fluxo proposto por
Yeates ez al. (2010). Conjuntamente, utilizamos métodos estatisticos
que tém, em seu cerne, caracteristicas distintas, bem como métodos
descritivistas, para, dessa forma, acumular indicios com pressupostos
diferentes, tendo, como finalidade, alcancar uma melhor explicacao
para o fendmeno em questao. Nesse sentido, se pretende adicionar
alguns pressupostos 4 ideia interativa, partindo da visio de Mayr (2005)
que afirma que parte das ciéncias bioldgicas se comportam como uma
ciéncia histdrica, e parte, como uma ciéncia dura. Em linhas gerais, o
sistema corre por um fluxo légico, de testes continuos de hipdteses
independentes. Sugerem-se algumas intervengoes, para que esse sistema
possa ser mais eficiente, englobando, desse modo, as espécies cripticas,
bem como as distintas formas de pesquisar as ciéncias bioldgicas.

4 O desafio metodoldgico da descoberta das es-
pécies cripticas: a escolha do método

Como referido, aideia é abarcar, dentro do sistema, o complexo
de espécies cripticas. As espécies cripticas sao aquelas em que dois ou
mais grupos biolégicos sao morfologicamente indistinguiveis porém
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incapazes de cruzar e gerar uma prole fértil. A descoberta dessas
espécies, utilizando ferramentas moleculares e cariotipicas, tornou-se
recorrente em diversos grupos de animais, porém, em muitos casos,
nao ¢ acompanhada de uma revisao de dados morfolégicos, causando
sucessivos problemas na taxonomia e na conservacao. Visto isso, essas
espécies sio um grande desafio tanto para a descrigio taxondmica
quanto para as outras areas das ciéncias naturais. Sendo a espécie
geralmente o eixo central de qualquer pesquisa dessas 4reas, definir a
riqueza, ultrapassando as dificuldades impostas pelos grupos cripticos,
¢ condicao primordial.

Partindo-se do pressuposto de que as espécies cripticas niao
possuem caracteristicas morfoldgicas bem-marcadas que as distingam de
outras espécies, o que poderd diferencid-las s3o as caracteristicas, como
as comportamentais, como as encontradas nos estudos de bioacustica,
as genéticas advindas de analises de sequéncia de DNA e cariétipo, bem
como alguma especificidade no ciclo de vida, entre outras.

Diante disso, o trabalho inicia com as coletas na natureza. Cabe
ressaltar que se pretende trabalhar com informagées além da morfologia
externa e, portanto, deve-se estar atentos para os seguintes pressupostos
quanto s coletas: registrar o ponto geogréfico da coleta, fotografar o
local, descrever, em caderno de campo, as caracteristicas do ambiente,
acondicionar parte do material em dlcool absoluto para uma possivel
extragio de DNA a posteriori e preparar o organismo de forma adequada,
de modo que seja preservado o maior nimero possivel de caracteristicas.
Manter esse fluxo ¢ indispensével para que se possa compreender os
detalhes que conduzem & explicagao desses complexos de espécies.
Tendo isso estruturado, o fluxo pode ser facilmente aplicado por todos
os pesquisadores que estio em busca de revelar os aspectos importantes
que envolvem o processo de especiacio, além do reconhecimento de
espécies cripticas.

Entende-se que se forem tomadas as devidas precaugoes citadas
acima, serd possivel aplicar a interacio dos dados em um sistema que parta
de trés métodos gerais gerados independentemente: método descritivo;
método hipotético; e método estimativo. Destaca-se a multiplicidade
do método, pois cada um deles possui suas peculiaridades e limitagoes.
Essas caracteristicas nao sio incorporadas de forma sistémica na
proposta de Yeates ¢z /. (2010), mas sio métodos necessdrios que
podem, tranquilamente ser incorporados ao fluxo. A ideia, em termos
gerais, ¢ utilizar diferentes métodos em dados distintos, incorporando,
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dessa maneira, um sistema com pressupostos metodoldgicos que se
diferenciam entre si. A multiplicidade metodoldgica serd descrita e
justificada nos pardgrafos que seguem.

Dentro dos métodos citados, haverd duas abordagens distintas:
a abordagem orientada por hipdteses e a abordagem da descoberta.
A abordagem orientada por hipdteses é aquela que contém o teste
de hip6teses a partir de dados prévios com a orientagio estatistica
hipotética. Geralmente, os intervalos de confianga sero a forma mais
explicativa para apresentar os principais resultados de uma pesquisa
(ANDERSON; BURNHAM, 2004). Quando se utiliza 0 método
hipotético, na maioria das vezes, o interesse esta em torno de corroborar
ou falsear uma hipdtese. Alguns exemplos de métodos hipotéticos
estatisticos s10 a Anova, a Manova e a Permanova. Esses métodos podem
ser empregados nas métricas da morfometria tradicional (segmentos
de reta) e da morfometria geométrica (forma).

A abordagem da descoberta tem por caracteristica que nao ha
uma hip6tese prévia na andlise dos dados, ou seja, a hipdtese parte
do dado. E, nesse caso, poderfamos adicionar a conclusio do método
descritivo (ndo estatistico, indicios descritivos, linguagem gramatical) e
o método de estimagio (estatistico, linguagem matemdtica). O método
descritivo ¢ englobado a um texto descritivo que tem como objetivo
descrever algo, cuja fungio ¢ transmitir para o leitor as propriedades que
tem a natureza de um ser e suas impressdes (ANDREWS, 2006). Ede
suma importancia, ao se utilizar esse método, acentuar as caracteristicas
que se tem a pretensao de analisar. Em roedores sigmodontincos, por
exemplo, o conjunto de dados foi composto por parte descritiva do
caridtipo, descrigio dos pelos e dos dentes e, em linhas gerais, acerca
do corpo do organismo (CHRISTOFF ez al., 2016; PALMA;
RODRIGUEZ-SERRANO, 2018).

O método da estimacio consiste em um estimador aleatdrio
que assume valores distintos para cada amostra (ANDREWS, 2006).
Nesse sentido, o pardmetro de interesse é estimado por um intervalo de
valores que avalia a variagdo existente na amostra contendo o intervalo
de confianca. A fim de que seja possivel conceber um intervalo de
confianca, ¢ necessario conhecer a distribui¢ao de probabilidades do
estimador, sendo que esse ¢ uma varidvel aleatéria singularizada por sua
distribui¢ao de probabilidades. Sendo assim, ¢ possivel atestar que o que
abarca tal método sao as andlises de dados moleculares como inferéncia
Bayesiana e a maxima verossimilhanga.
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Considerando que o processo de taxonomia interativa deve
ser caracterizado pelo teste de diversos indicios, e que a uniao desses
dados deve transcorrer de forma abdutiva, ou seja, procurando a melhor
explicagao através dos indicios, para os nossos indicios serem mais
consistentes é interessante contar com um maior nimero de varidveis
de modelos de abordagem, pois, assim, diferentes vieses sobre o mesmo
fendmeno podem ser obtidos, construindo um conhecimento mais
proximo da realidade.

S Conclusao

A forma como se d4 a interagao dos dados pode ir além do
processo de descri¢ao taxondmica, visto que os processos de pesquisa
de seres vivos contam com diferentes fendmenos ¢ podem conter duas
formas de pesquisa como sugerido por Mayr (2005). Nesse sentido,
sugere-se a interagao de, no minimo, dois indicios, seguindo o fluxo
sugerido por Yeates ez al. (2010), adaptando, assim, a metodologia aos
mais variados problemas de pesquisa. A interagao ¢ uma boa alternativa
para ser aplicada, pois, como dito, a integra¢io entre os dados ainda ¢
computacionalmente invidvel, e a interagio por meio de um processo
abdutivo, contendo indicios que possuem caracteristicas de dados
distintos, melhora a confiabilidade do argumento.
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