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RESUMO

O dominio da Mata Atlantica abriga uma das maiores diversidades e niveis de
endemismo de anfibios do planeta. Novas espécies e populagdes tém sido frequentemente
descobertas, no dominio como no caso de anuros da subfamilia Paratelmatobiinae. Esta
subfamilia é composta por 13 espécies endémicas e constitui um grupo modelo para a
investigacao dos padrdes de distribuigéo e diversificacdo de grupos endémicos associados
a Mata Atlantica. Nesse contexto, o presente estudo objetiva gerar modelos de
distribuicdo potencial, que servirdo como guias para expedicGes de campo focadas no
encontro de novas populagdes. Também sera gerada uma hipédtese filogenética com maior
amostragem taxonOmica e génica para 0s relacionamentos entre exemplares de
Paratelmatobiinae. Por fim, dados moleculares datados, modelos de distribuicdo e
registros de ocorréncia serdo integrados para as analises de inferéncias de biogeografia
historica. Os resultados obtidos serdo importantes para um melhor entendimento sobre a
historia evolutiva de grupos endémicos da Mata Atlantica e poderdo auxiliar na
proposicao de medidas de conservagdo em um dominio altamente ameacado.

PALAVRAS-CHAVE: modelagem de distribuicdo, sistematica, biogeografia, Mata

Atlantica.
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INTRODUCAO
A Mata Atlantica é um dominio distribuido ao longo do leste do Brasil e Paraguai e

nordeste da Argentina, compondo a segunda maior area de floresta tropical tmida da América
do Sul (Cémara, 2003). Este dominio apresenta ampla heterogeneidade de condicbes
ambientais, com grandes alcances latidudinal, longitudinal e altitudinal (Camara, 2003;
Ribeiro et al., 2009). Estas caracteristicas favorecem a alta diversidade e elevado grau de

endemismo de espécies neste dominio (Ribeiro et al., 2009). Apesar disso, a Mata Atlantica



encontra-se altamente ameagada, principalmente devido a perda e fragmentagdo de habitats
(Myers et al., 2000; Ribeiro et al., 2009).

Em relacéo aos anfibios, a Mata Atlantica abriga uma das maiores diversidades e niveis
de endemismo do planeta, com mais de 500 espécies conhecidas, 0 que representa quase um
décimo da riqueza mundial. Dessas, quase 90% sdo endémicas do dominio (Haddad et al.,
2013). As serras associadas ao dominio contribuem para este padrdo, ja que alojam grande
ndmero de espécies e alguns géneros endémicos (Cruz & Feio, 2007; Haddad et al., 2013;
Vasconcelos et al., 2014). Mudancas geoldgicas decorrentes de atividades tecténicas no
Neodgeno e Quaternario, mudancgas no nivel do mar no Quaternario (Martins & Coutinho,
1981; Suguio, 2010) e oscilagdes climéaticas no Pleistoceno (Haffer, 1969; Carnaval &
Moritz, 2008) podem ter favorecido a formacéo de enclaves topograficos, fitofisionémicos e
climaticos nas areas de altitude, o que explicaria 0s numerosos eventos de especia¢do (Cruz
& Feio, 2007).

Ainda que a Mata Atlantica seja um dos dominios mais estudados da regido neotropical,
novas espécies e/ou populacGes conhecidas por uma ou poucas localidades tém sido
frequentemente descobertas (Vrcibradic et al., 2010; Barata et al., 2013; Teixeira Jr et al.,
2013; Ribeiro et al., 2015). Dessa forma, existe uma parcela de biodiversidade desconhecida,
incluindo aquela presente na regido dos complexos serranos. A dificuldade de acesso aos
topos de montanhas e as areas de alta declividade impde restri¢cdes logisticas aos inventarios
faunisticos, justificando este panorama.

Diante dos niveis alarmantes de perda da biodiversidade na Mata Atlantica (Ribeiro et
al., 2009) e da sensibilidade dos anuros a degradacdo ambiental (e.g. Stuart et al., 2004),
populacBes e espécies podem ser extintas antes mesmo de serem descritas. Sendo assim,
métodos que estimem locais de potencial encontro de grupos taxondmicos de interesse podem
aumentar a eficiéncia de novas descobertas e, consequentemente, auxiliar na definicdo de
areas prioritarias para conservacdo. Neste contexto, a modelagem de distribui¢éo potencial,
utilizada para inferir e predizer a distribuicdo geografica de grupos taxonémicos, integrando
registros de ocorréncia com dados climaticos (Elith & Leathwick, 2009), revela-se uma
ferramenta de grande utilidade. Esse método ja foi utilizado em grupos taxondmicos com
distribuicdo restrita em regifes serranas da Mata Atlantica (Pie et al., 2013) e auxiliou na
descoberta e descricdo de novas espécies, como no caso de linhagens dos géneros
Brachycephalus (Anura: Brachycephalidae; Ribeiro et al., 2015) e Pithecopus (Anura:
Phyllomedusidae; Giovanelli et al. 2008).

A modelagem de distribuicdo potencial, quando projetada para diferentes cenarios

paleoclimaticos e associada a hipoteses filogenéticas pode ser utilizada como uma ferramenta



espacialmente explicita para investigar os processos que influenciaram os padrfes de
distribuicdo de linhagens genealdgicas. Este tipo de abordagem tem fornecido avancos sobre
o0 entendimento dos processos de diversificacdo que influenciaram a biota da Mata Atlantica
(Carnaval et al.,, 2009; Amaro et al., 2012; Carnaval et al., 2014) e identificado
particularidades nas respostas, de acordo com caracteristicas fisioldgicas dos organismos
estudados (Amaro et al., 2012). No entanto, estudos com grupos taxondmicos endémicos do
dominio e com distribuicdo restrita a areas montanhosas foram pouco explorados e séo
necessarios para uma visdo mais completa sobre o tema.

Neste contexto, a subfamilia Paratelmatobiinae (Anura: Leptodactylidae) constitui um
grupo modelo para estudos. Esta subfamilia € composta por 13 espécies de anuros endémicos
e de distribuicdo restrita, alocadas nos géneros Crossodactylodes, Paratelmatobius,
Scythrophrys e Rupirana. Os quatro géneros apresentam um padréo alopatrico de distribuicao
em um gradiente norte-sul (Fouquet et al., 2013), sendo Rupirana endémico da porgéo norte
da Chapada Diamantina na regido central da Bahia; Crossodactylodes estendendo-se do sul
da Bahia ao centro do Rio de Janeiro; Paratelmatobius estendendo-se do limite entre os
estados de Minas Gerais, Rio de Janeiro e Sdo Paulo até o sudeste de Sdo Paulo e
Scythrophrys do sudeste do Parana ao centro-leste de Santa Catarina (Frost, 2017). (Figura
1). Todos os géneros sdo associados a regides montanhosas, com Rupirana distribuida na
porcao baiana da Serra do Espinhaco e os demais géneros distribuidos em serras ao longo da
Mata Atlantica.

Descobertas de novas espécies e populacbes (Vrcibradic et al., 2010; Barata et al.,
2013; Teixeira Jr et al., 2013) indicam que a diversidade de Paratelmatobiinae esta
subestimada. Essas descobertas favoreceram o desenvolvimento de estudos com enfoque na
subfamilia, 0 que aumentou, por exemplo, o conhecimento a respeito de suas relacBes
filogenéticas (Lourenco et al., 2008; Fouquet et al., 2013; Teixeira Jr et al., 2013; Santos et
al., in prep.). No entanto, a amostragem génica e taxonémica das hipéteses filogenéticas
existentes ainda é baixa, assim o aumento de dados podera fornecer um panorama mais
completo sobre a evolugdo da subfamilia.

Diante do cenério apresentado, na primeira etapa deste estudo objetiva-se gerar
modelos de distribuicdo potencial para os géneros, a partir de registros disponiveis em
coleces bioldgicas, que irdo predizer areas adequadas para o encontro de novas populacdes.
Expedicbes de campo serdo conduzidas nessas areas com a finalidade de encontrar novas
espeécies e populacdes, o que implicaria em um maior conhecimento sobre a diversidade da

subfamilia.



Tendo em vista que a amostragem génica e taxondmica das hipoteses filogenéticas de
Paratelmatobiinae disponiveis na literatura é restrita, na segunda etapa do presente estudo
objetiva-se gerar uma hipotese filogenética mais abrangente para as relagdes evolutivas da
subfamilia. A amostragem taxondmica serd aumentada pela incorporacdo de dados
provenientes de cole¢des taxondmicas e espera-se também aumenta-la a partir das expedicoes
de campo guiadas pelos resultados da primeira etapa. A amostragem génica serd ampliada
pelo sequenciamento de novos fragmentos, sobretudo nucleares. A diversidade criptica em
linhagens supostamente intraespecificas serd investigada a partir de métodos de delimitacéo

de espécies baseados na teoria da coalescéncia.
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FIGURA 1: Distribuicdo geografica das espécies de Paratelmatobiinae.

Por fim, a ultima etapa do presente estudo, sera realizada pela integracdo entre
registros de ocorréncia, inferéncias genealdgicas e modelos de distribuicdo projetados
para diferentes cenarios paleoclimaticos. A partir destes dados, sera investigada a
importancia dos eventos geoldgicos e climaticos sobre a diversificacdo de linhagens da
subfamilia Paratemaltobiinae.



Sendo assim, este estudo contribuira para 0 aumento do conhecimento sobre os
géneros endémicos e de distribuicdo restrita pertencentes a subfamilia Paratelmatobiinae.
Isto podera auxiliar na compreensdo dos processos associados ao padréo de diversificacao

de linhagens da Mata Atlantica e na proposicao de medidas de conservacdo adequadas.

JUSTIFICATIVA

A Mata Atlantica é um dominio caracterizado por alta diversidade e elevado grau de
endemismo em diversos grupos de organismos. Ainda assim, muitas espécies distribuidas
no dominio tém sido descritas nos ultimos anos, indicando que ainda existe grande parcela
da biodiversidade para ser descoberta. Este pode ser o caso de anuros da subfamilia
Paratelmatobiinae, que tem parte das espécies descobertas recentemente a partir de
inventarios com logistica complexa nas cadeias de montanhas existentes na Mata
Atlantica. Sendo assim, métodos que estimem locais para o potencial encontro de novas
populacbes podem aumentar a eficiéncia de novas descobertas. Diante dos niveis
alarmantes de perda da biodiversidade na Mata Atlantica e da sensibilidade dos anuros a
degradacdo ambiental, especialmente os endémicos de distribuicdo restrita, este aumento
de eficiéncia é fundamental para que a diversidade associada a subfamilia seja melhor
conhecida. Dessa forma, medidas de conservacao efetivas poderéo ser adotadas.

OBJETIVOS

e Estabelecer areas potenciais para o encontro de novas populacfes de
Paratelmatobiinae.

e Aumentar a amostragem e 0 conhecimento sobre linhagens de
Paratelmatobiinae.

e Investigar as relacBes filogenéticas entre as espécies e 0s géneros de
Paratelmatobiinae.

e Investigar a diversidade criptica dentro dos géneros de Paratelmatobiinae.

e Investigar os processos historicos envolvidos com a diversificacdo das
linhagens de Paratelmatobiinae.

e Comparar 0s processos encontrados com aqueles obtidos para outros grupos

distribuidos na Mata Atlantica.



METODOLOGIA

MODELAGEM DE DISTRIBUICAO POTENCIAL

Dados de ocorréncia e climaticos

Uma lista de registros das espécies de Paratelmatobiinae sera compilada a partir de
uma busca intensiva na literatura e consultas aos principais bancos de dados disponiveis
(eg: Portal Biodiversidade — ICMBIo0; Species Link e Global Biodiversity Information
Facility - GBIF). As principais colecBes taxondémicas também serdo consultadas. Todos
0s registros obtidos terdo identificacdo taxondmica confirmada a partir da analise dos
espécimes testemunhos. Espécimes identificados até o nivel genérico serdo atribuidos a
uma espécie valida ou a morfétipos que correspondam a espécies nao descritas. Também
serao verificados possiveis erros de nomenclatura e de coordenadas geogréaficas referentes
aos registros. Para cada género serd gerado um modelo de distribuicdo potencial. Para
cada registro de ocorréncia serdo extraidos valores de 19 variaveis bioclimaticas e de
altitude (resolucdo de 1km), a partir de consulta a base de dados WorldClim (Hijmans et
al., 2005; www.worldclim.org). Para minimizar o efeito de autocorrelacdo dos dados sera

utilizada uma andlise de correlacdo par-a-par (Peterson et al. 2011).
Procedimentos da modelagem

Os modelos de distribuicdo potencial serdo gerados a partir de trés algoritmos
distintos: um baseado em envelopes ambientais (BIOCLIM; Nix, 1986), um estatistico
(Support Vector Machines — SVM; Vapnik, 1995; Drake and Bossenbroek, 2009) e um
de inteligéncia artificial (MAXENT; Phillips et al., 2006), todos implementados no pacote
biomod2 (Thuiller et al., 2013) do software R (R Development Core Team 2014).
Também serdo gerados modelos considerando o consenso entre estes algoritmos. Estes
algoritmos foram selecionados devido a disponibilidade apenas de dados de presenca e
porgue eles apresentam premissas ecologicas e estatisticas e processamento matematico
distintos (Elith et al., 2006). As variaveis climaticas mais adequadas para cada modelo
serdo selecionadas por meio de ajustes no modelo completo. Isso sera feito a partir de
uma analise de bootstrap, incluindo 75% dos registros de ocorréncia para treino e 0s 25%
restantes para o teste de cada modelo. O modelo final sera avaliado pelo valor de AUC,

probabilidade binomial, e erro de omissao (Pearson, 2007).



Implementando os modelos em amostragens de campo

Os mapas de distribuicdo preditiva serdo avaliados em conjunto com mapas de
paisagem. Pontos que apresentem alta adequabilidade, baseado nos modelos, e em
caracteristicas fitofisiondbmicas similares a localidades onde populacdes ja foram
registradas, serdo selecionados para a realizacao de expedicGes de campo. As expedicdes
levardo em conta as especificidades de histdria natural conhecidas para cada grupo. Para
0s géneros Paratelmatobius e Scythroprys, serdo selecionados pontos em ambientes
temporarios em areas de mata. Para Rupirana, pocas temporarias rasas e remansos em
areas de campos rupestres, formados durante a estacdo chuvosa. No caso do género
bromeligena Crossodactylodes, as amostragens serdo realizadas a partir da procura visual
em diferentes espécies de bromélias, tanto de solo, quanto epifitas.

COLETA DE ESPECIMES

A procura por especimes sera feita, principalmente, por meio de busca ativa nos
sitios reprodutivos. A captura seré feita manualmente, ou com o auxilio de peneiras e
tubos sugadores. Devido a dificuldade do encontro de algumas espécies do género
Paratelmatobius, eventualmente, algumas areas nos estados de Sdo Paulo e Rio de
Janeiro, serdo selecionadas para a instalacdo de armadilhas de queda, j& que o método
permitiu a redescoberta de algumas espécies e populacdes do género (e.g. Zaher et al.
2005). Serdo instalados cinquenta baldes de trinta litros por localidade com pequenos
furos para escoamento de agua, dispostos em linha ou em Y, dependendo dos obstaculos
e declividade dos locais escolhidos. No interior dos baldes ser& colocado um pedaco de
isopor. Entre os baldes serdo colocadas estacas para a fixacdo por meio de grampos da
lona direcionadora. As armadilhas permanecerdo abertas por no maximo 10 dias e serdo
vistoriadas duas vezes por dia. Ap6s o término das campanhas as armadilhas serdo
devidamente fechadas e apds o término das atividades devidamente removidas. Parte dos
especimes visualizados serdo coletados, fotografados, eutanasiados em lidocaina 5%,
fixados em formalina a 10% e conservados em alcool 70%. Estes espécimes serdo
depositados na Colegdo Célio Fernando Baptista Haddad, UNESP, Rio Claro, SP.

As coletas no estado do Parana serdo realizadas dentro e fora de Unidades de
Conservacao. No caso de coletas fora de Unidades de Conservacao, possuimos licenca de
coleta do SISBio (nimero 59179-1, anexada junto ao projeto). No caso de coletas em

Unidades de Conservacdo, sob gestdo do Instituto Ambiental do Parang, as seguintes



unidades poderdo ser visitadas, pois estdo localizadas em areas de distribuicdo conhecida

e/ou potencial de espécies da subfamilia Paratelmatobiinae:

e Parque Estadual da Graciosa

e Parque Estadual do Pau Oco

e Parque Estadual do Marumbi

e Parque Estadual Pico do Parana

e Parque Estadual Roberto Ribas Lange

e Parque Estadual Serra da Baitaca

O projeto tera duracdo aproximada de quatro anos e cinco meses, e sera renovado
periodicamente, de acordo com as normas da Portaria IAP n® 017. As expedicdes de
campo serdo concentradas no periodo chuvoso (outubro a margo), ja que este o periodo
reprodutivo da maioria dos anuros, aumentando a chance de encontro dos espécimes. A
equipe (maximo de cinco pessoas) ficara por, no maximo, sete dias em cada unidade de
conservacao. A data exata de cada expedicdo dependeréd do regime de chuvas e sucesso
em outras expedicdes e estard de acordo com a disponibilidade das Unidades de
Conservacao.

O material a ser coletado inclui exemplares adultos e girinos dos géneros
Crossodactylodes, Paratelmatobius,  Scythrophrys e Rupirana (subfamilia
Paratelmatobiinae, Leptodactylidae) e também espécimes de géneros pertencentes as
outras duas subfamilias de Leptodactylidae (Leiuperinae e Leptodactylinae) e a familias
relacionadas (Cycloramphidae, Centrolenidae, Bufonidae, Hylodidae, Dendrobatidae,
Hylidae, Hemiphractidae e Brachycephalidae). A inclusdo de espécimes de outras
familias é fundamental para que uma hipétese filogenética contundente seja gerada.
Restringiremos-nos as seguintes quantidades maximas por Unidade de Conservacao:

e Crossodactylodes, Paratelmatobius, Scythrophrys e Rupirana (subfamilia

Paratelmatobiinae: cinco individuos adultos e dez girinos por espécie. A inclusdo
de um maior nimero amostral de espécimes de Paratelmatobiinae é fundamental
para captar a variacdo intrapopulacional, requerida nas analises de delimitagéo e
biogeogréficas.

e Espécies pertencentes as subfamilias Leiuperinae e Leptodactylinae e as familias

Cycloramphidae, Centrolenidae, Bufonidae, Hylodidae, Dendrobatidae, Hylidae,



Hemiphractidae e Brachycephalidae: total de cinco individuos (somando adultos
e girinos). Quanto a esses taxons, ndo serdo coletadas espécies ameagadas de

extingdo segundo as listas vermelhas internacionais, nacionais e estaduais.

Ressalta-se que o conhecimento sobre a subfamilia Paratelmatobiinae é bastante
escasso e que a amostragem de espécimes da subfamilia é bastante complexa, sendo
comuns aumentos extensos na distribuicdo conhecida para os géneros (Barata et al., 2013;
Teixeira Jr et al., 2013), bem como alguns registros ocasionais de espécies previamente
pouco conhecidas (Vrcibradic et al., 2010). Isso possivelmente é devido ao pequeno
tamanho dos espécimes, a reproducdo explosiva, as atividades de vocalizagGes serem
discretas, e a topografia complexa dos locais de ocorréncia. Por esta razdo considera-se a
possibilidade de que os géneros possam ocorrer em areas consideravelmente distantes dos

pontos de ocorréncia conhecidos.

INFERENCIAS GENEALOGICAS

Amostragem taxonémica

Como grupo interno serdo incluidos exemplares dos quatro géneros de
Paratelmatobiinae, contemplando o maior nimero de individuos e localidades possivel.
Atencdo especial sera dada a populacdes que ndo puderam ser identificadas com
seguranca a partir de analises morfoldgicas. A amostragem taxonémica serd aumentada
pela incorporacdo de dados provenientes de colecbes taxondmicas e espera-se também
aumenta-la a partir das expedicdes de campo, que poderdo atenuar possiveis lacunas de
amostragem. Como grupo externo serdo utilizados espécimes de géneros pertencentes as
outras duas subfamilias de Leptodactylidae: Leiuperinae e Leptodactylinae e também

espécimes pertencentes a familias relacionadas.

Procedimentos de laboratorio e amostragem molecular

O DNA de todos os individuos serd extraido a partir de amostras de tecidos
utilizando-se o protocolo modificado por Vilaga et al. (2006). Do DNA gendmico, serdo
amplificados, a principio, dois fragmentos de genes mitocondriais: citocromo oxidase c,
subunidade 1 (COIl) e citocromo b (CYT-B) e quatro fragmentos nucleares: exon-1 da
pro-opiomelanocortina (POMC), exon-1 da tyrosinase (TYR), proteina de ativacdo da

recombinase 1 (RAG-1) e exon-2 do proto-oncogene “cellular-myelocytomatosis”



(CMYQC), utilizando iniciadores e condicGes da reacdo em cadeia da polimersase (PCR)
previamente descritas, podendo ser adaptadas caso necessario.

O produto de cada reacdo de amplificagdo sera purificado, e em seguida
sequenciado pelo método de Sanger. As sequéncias obtidas serdo editadas no software
SeqScape v2.6 (Life Technologies®) e alinhadas no modulo ClustalW do programa
MEGA7 (Kumar et al., 2016), com corre¢6es manuais utilizando-se o programa Bioedit
v. 7.1.3.0 (Hall, 1999). Na anélise dos éxons, os codons serdo considerados para a

ocorréncia de ‘indels’.

Analises filogenéticas

Anaélises de inferéncia bayesiana serdo utilizadas para investigar as relages entre
0s terminais do presente estudo. O Programa PartitionFinder (Lanfear et al., 2012) sera
utilizado para obtencdo dos esquemas de particdes. Os modelos selecionados serdo
implementados em andlise de inferéncia bayesiana no programa MrBayes 3.2.2 (Ronquist
et al., 2012), com duas corridas independentes de 100 milhdes de geracdes, cada uma
com quatro cadeias de Markov Monte-Carlo rodando em paralelo, amostrando-se uma
arvore a cada 5000 geracbes. Uma taxa de 25% dos estagios iniciais da cadeia sera
eliminada como burnin. O tamanho amostral efetivo de cada parametro sera avaliado no

programa Tracer v. 1.6 (Rambaut et al., 2013).

Delimitacao de espécies

Com a hipotese filogenética gerada, clados especificos serdo selecionados para as
analises de delimitacdo de espécies. Para 0s terminais pertencentes a estes clados, serdo
sequenciados mais trés fragmentos nucleares de evolugdo neutra. Essa adi¢do acarretara
em maior acuracia nos testes de delimitagdo (Knowles & Carstens, 2007; Camargo &
Sites, 2013). Uma vez obtidas as sequéncias, as genealogias serdo geradas utilizando
métodos baseados na teoria da coalescéncia (Maddison, 1997; Knowles & Carstens,
2007). Estes métodos possuem a vantagem de acomodarem incongruéncias entre arvores
génicas resultantes dos processos aleatorios que ocorrem a nivel populacional (Knowles
& Carstens, 2007; Carstens et al., 2013). Uma abordagem taxonémica integrativa por
congruéncia serd utilizada para verificar a identidade e o nivel de conectividade entre as
populacdes (Padial et al., 2010), partindo da hipdtese de isolamento geografico em ilhas
de altitude, seguido por especiagéo. O teste de congruéncia sera feito entre as sequéncias
de DNA e dados morfométricos.



Datagdo molecular

A arvore de espécies obtida ser utilizada para o calculo dos tempos de divergéncia
entre os clados, que serdo gerados a partir do método do relégio molecular relaxado.
Devido a auséncia de calibracdes baseadas no registro fossil para Leptodactylidae, priors
de calibracdo probabilisticos serdo utilizados. Dessa forma as incertezas da calibragdo séo
incorporadas de maneira mais adequada aos modelos evolutivos (Drummond et al.,
2006). A taxa de mutacdo de DNA mitocondrial codificante e do fragmento nuclear cmyc,
propostas por Crawford (2003), serdo utilizadas como priors, assim como os modelos
evolutivos das distintas particbes e informacbes genealdgicas obtidas nas analises
filogenéticas prévias. A partir disto, as taxas de substituicdo relativas serdo estimadas
utilizando inferéncia bayesiana implementada no programa BEAST v.2.0 (Bouckaert et
al., 2014).

ANALISES DE BIOGEOGRAFIA HISTORICA

As analises biogeograficas serdo geradas a partir dos algoritmos S-DIVA, DEC, S-
DEC e BayArea, todos implementados no pacote RASP (Yu et al. 2015). O grau de
congruéncia entre os modelos sera comparado e modelos considerando o consenso entre
estes algoritmos também serdo gerados.

Os modelos de distribuicdo potencial previamente obtidos serdo utilizados para a
construgdo de mapas de condutancia para 0s géneros de Paratelmatobiinae utilizando o
Programa Circuitscape v. 4.0.5 (McRae et al., 2013). Este método utiliza a teoria de
circuitos para modelar a conectividade entre localidades em paisagens heterogéneas e
possuem a capacidade de avaliar as contribuicbes de multiplas rotas de disperséo,
simultaneamente (McRae et al., 2013). Os modelos de distribuicdo potencial gerados
serdo projetados para trés cenarios paleoclimaticos, um que simula o ultimo periodo
interglacial (Otto-Bliesner et al., 2006, disponivel em: http://pmip2.Isce.ipsl.fr/) e dois
que simulam o dltimo méximo glacial: CCSM3 (“Community Climate System Model”,
disponivel em: http://www.ccsm.ucar.edu) e MIROC (“Model of Interdisciplinary
Research on Climate, disponivel em:
http://www.ccsr.utokyo.ac.jp/kyosei/hasumi/MIROC/tech-repo.pdf). Os mapas
referentes aos modelos atuais e paleoclimaticos, juntamente com os poligonos de
ocorréncia das linhagens de Paratelmatobiinae serdo utilizados como entrada para o
Programa Circuitscape. Dessa forma, sera calculado um mapa de condutancia entre todos

os pares de localidades amostradas. Estes mapas serdo sobrepostos para destacar as areas



de alta conduténcia, que podem ser interpretadas como corredores estaveis que favorecem
rotas de disperséo. Todo o processamento geografico utilizado nas anélises sera realizado
no programa ArcGis v.10 (ESRI; Redlands, CA). Os resultados encontrados serdo
comparados com os de outros estudos para a realizagédo de inferéncias sobre processos de

diversificacdo de linhagens ocorridos na Mata Atlantica.

CUSTOS DO PROJETO

O projeto terd um custo total aproximado de R$ 3.000,00 e suas atividades serdo

realizadas com recursos da FAPESP (projeto tematico, processo 2013/50741-7).



CRONOGRAMA DE EXECUCAO

Desde o inicio do projeto, em marco de 2016, ja foram realizadas diversas etapas, dentre elas, o levantamento bibliogréfico basico, realizacdo de disciplinas
e outros compromissos referentes ao programa de Pds-Graduacgao, visitas a algumas cole¢des e obtencdo de algumas amostras de tecidos. Abaixo segue uma

tabela com o cronograma trimestral para os proximos meses. As coletas de dados em campo s6 serdo prolongadas até 2021 caso haja necessidade.

2017 2018 2019 2020 2021
ATIVIDADES SET- JAN- MAI- SET- JAN- MAI- SET- JAN- MAI- SET- JAN-
DEZ ABR AGO DEZ ABR AGO DEZ ABR AGO DEZ MAI
Disciplinas do curso X
Levantamento Bibliografico X X X X X X X X X X
Levantamento de dados em colecfes X X X X
taxondmicas
Procedimentos de laboratorio X X X X X X X
(obtencéo de dados morfoldgicos e
moleculares)
Modelagens de distribui¢do X X X X
ExpedicOes de campo X X X X X X
Analises filogenéticas X X X
Anélises biogeogréaficas X X X
Redacdo de artigos cientificos X X X X X X X
Redacdo da tese X X X
Defesa da tese X
ExpedicOes de campo complementares X

(caso necessario)
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