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RESUMO:

O géneroCorythopis pertence a familia Rhynchocyclidae e agrupa varios
taxons sobre cujos limites e validade ainda deixkmidas, o que gera incertezas
guanto a real quantidade de unidades evolutivagdsticaveis dentro do grupo. Esse
género possui duas espécies reconheci@mythopis delalandi monotipica e
distribuida nos biomas Mata Atlantica e CerradoC.e torquatus (endémica da
Amazonia), na qual sdo reconhecidas trés formaactesizadas e distinguiveis uma das
outras pelo padrdo de tons de marrom na calégch:torquatusTschudi, 1844C. t.
anthoides(Pucheran, 1855) €. t. sarayacuensi€hubb, 1918. O objetivo deste estudo
€ tentar reconstruir os contextos temporais e espaito processo de diversificacdo das
diferentes linhagens evolutivas @erythopis possibilitando inferéncias sobre a historia
evolutiva e limites inter e intraespecificos do mru Foram realizadas analises
filogeograficas (ML e IB) e populacionais com basa um marcador mitocondrial
(ND2), além de uma arvore de espécies com doisadares nucleares (MUSKpES) e
um mitocondrial (ND2). De acordo com os resultaddservados, existem cinco
filogrupos principais emCorythopis, endémicos das seguintes regides (areas de
endemismo): 1- Xingu, Tapajés e Rondbnia (norteste do rio Jiparana); 2- Napo; 3-
Guiana; 4- Inambari e Rondobnia (sul, a oeste ddiparand) e 5- Mata Atlantica. Os
resultados das andlises filogenéticas e populasiandicaram a existéncia de dois
clados reciprocamente monofiléticos sustentadosajpos apoios déootstrap(>80%)

e probabilidades posteriores (> 0.95), concordatese modo com a taxonomia atual
para o0 génerdCorythopis que reconhece uma espécie bioldgica na Amazdhia (
torquatug e outra na Mata Atlantica e Cerrado. A arvoresgpécie concorda com as
demais analises, mostrando que existem apenas lthlesgyens reciprocamente
monofiléticas enCorythopisbem apoiadas estatisticamene:torquatus(F1, F2, F3 e
F4) e C. delalandi (F5), reforcando o seu status como espécies lidal®g
independentes. O padréo biogeografico de separagtie os diferentes filogrupos
Amazonicos deCorythopisé bem diferente daquele reportado até hoje péeeedies
linhagens de aves Amazolnicas, onde 0s eventosaiglide separacdo envolveram
populacdes dos escudos brasileiros e das Guianas.

Palavras — chavesAmazo6nia, Mata AtlanticaCorythopis filogeografia, genética de

populacdes, limites de espécies.



ABSTRACT:

The genugCorythopis family Rhynchocyclidae, has several taxa whosetdi
and validity are still doubtful, generating uncertg about the actual amount of
diagnosable evolutionary units within the group.isThgenus has two species:
Corythopis delalandi monotypic and distributed in the Atlantic Forestd Cerrado
biomes, andC. torquatus(endemic to Amazonia), in which three forms agmized,
characterized and distinguished from each othethbypattern of shades of brown on
the head:.C. t. torquatusTschudi, 1844C. t. anthoideqPucheran, 1855), an@. t.
sarayacuensi€hubb, 1918. The objective of this study is toorestruct the temporal
and spatial contexts of the diversification of fenusCorythopis allowing inferences
about the evolutionary history and inter and indpseific boundaries of the group. We
performed phylogeographic (ML and IB) and populatgenetics analyzes based on a
mitochondrial marker (ND2), and estimated a spedie® for lineages within
Corythopis with two nuclear (MUSK andf5) and mitochondrial (ND2) markers.
According to the results observed, there are firagnfilogroups ofCorythopisendemic
to the following regions (neotropical areas of enden): 1- Xingu, Tapajos e Rondbnia
(north; east of the Jiparana); 2- Napo; 3- Guid@dnambari e Rondbnia (south, west
of the river Jiparand) e 5- Mata Atlantica. Theutessof phylogenetic and population
genetics analyzes indicated the existence of twspnmecally monophyletic clades
supported by high bootstrap support (>80%) andepimst probabilities (> 0.95), thus
agreeing with the current taxonomy of the ge@wmythopis which recognizes an
Amazonian C. torquatu$ and an Atlantic Forest / Cerrado biological speciThe
species tree agrees with the other analyzes shawatghere are only two reciprocally
monophyletic lineages iGorythopiswith high statistical suppor€. torquatus(F1, F2,
F3 e F4) andC. delalandi (F5), reinforcing their status as independent dgmal
species. The biogeographic pattern of separatidwees the different filogroups of
Corythopisin the Amazon is quite different from that repdrt® date for different
lineages of Amazonian birds, whereby the initigdegation events involved populations
from the Brazilian and Guianan shields.

Key words: Amazonia, Atlantic ForestCorythopis phylogeography, population
genetics, species limits.
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1. INTRODUCAO GERAL

A regido neotropical possui a maior diversidadeades do mundo. Inserida
nessa regiao, a Amazonia é um exemplo desta diaeiesi pois possui umas das mais
ricas avifaunas dentre todas as florestas tropa@iplaneta. Estima-se que em toda a
Bacia Amazdnica ocorram cerca de 1800 espéciesjudas mais de 265 sdao endémicas
(Mittermeier et al. 2003, Valeet al. 2008). No entanto, a real diversidade é pouco
conhecida, e tem sido a base para estudos evduBebre 0S processos que

promoveram os altos niveis de especiacédo geograicagido amazonica.

Varios estudos revelam que muitas espécies com aamigtribuicdo na Bacia
Amazobnica séo na verdade compostas por um compespécies (Bierregaaet al.
1997, Krabbeet al1999, Aleixo 2002, 2004, Zimmer 2002); ou seja, papulagdes
alopatricas e parapatricas bastante diferenciadasl ve geneticamente que se
comportam evolutivamente como espécies indepersleRtetanto, € certo que novos
estudos taxonOmicos deverdo revelar uma diversidadiéo maior do que aquela
conhecida atualmente para a avifauna amazonicap comroborado por estudos
recentes (Patedt al. 2011, Ribaset al. 2012, Carneireet al. 2012, Fernandest al.

2012) .

Nesse contexto, o génerGorythopis agrupa varios taxons cujos limites
interespecificos e validade ainda sdo duvidas f&itck 2004), gerando incertezas

quanto a real quantidade e delimitacdo de unidedestivas diagnosticaveis dentro do

grupo.

As espécies do géner@orythopis foram por muito tempo relacionadas ao

género ConopophagaVieillot, 1816, quando ambos 0s géneros eram dxana



familia Conopophagidae Sclater e Salvin, 1873. E68, Ames e colaboradores
realizaram uma analise sistematica com a familiamo@ophagidae, utilizando
caracteres anatdbmicos (com foco nas anatomias ramesie do cranio, além da
pterilose), e como resultado indicaram clarameguot as duas espécies @erythopis
possuiam maiores afinidades com a familia Tyra®idtigors, 1825; alocando o
géneroCorythopisna familia Tyrannidae. Recentemente, com o trabd¢hTello et al.
(2009), as relacdes filogenéticas dos tiranideasmnfo estudadas com base em
sequéncias de genes nucleares (RAG-1 E RAG-2), on@sultado foi a realocacao

filogenética do génerGorythopisem uma nova familia chamada Rynchocyclidae.

Atualmente o género pertence a familia Rhynchodgeli(Telloet al. 2009), no

qual estéo inseridas duas espécies reconheciddsatie (Fitzpatrick 2004):

- Corythopis delalandi:uma espécie monotipica e distribuida nos biomasa Ma
Atlantica e Cerrado. Apresenta como caracteristiistintivas, em relacdo a segunda
espécie do género, a cor da cabeca verde-olivadiSuiduicdo que vai desde o leste da
Bolivia (leste de Santa Cruz), sul do Brasil (smiMato Grosso, sul do Maranhéo, sul
do Espirito Santo e Minas Gerias para o noroest®idoGrande do Sul), leste do
Paraguai e nordeste da Argentina (Missiones, ntrdiesCorrientes) (Fitzpatrick 2004,

Figura 1).
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Figura 1. Mapa da distribuicdo geogréfica da esp€xieelalandi( Fitzpatrick 2004).

- C. torquatus: endémica da Amazobnia, onde sdo reconhecidas trésaso
caracterizadas e distinguiveis umas das outrasyas variacbes em tons de marrom na
cabeca.C. t. torquatusTschudi, 1844, que ocorre na Bacia Amazébnica e ssed#o
Peru, oeste do Brasil e norte da BoliWia;t. anthoidegPucheran, 1855), ocorrendo na
bacia Amazdnica e sul da bacia do Orenoco no sMetezuela, Guianas e no Brasil
(leste do Maranhéo, sul para o norte de Goias,enda Mato Grosso do Sul e
Rondonia); eC. t. sarayacuensi€hubb, 1918, ocorrendo na Bacia Amazobnica desde o

sudeste da Colombia, leste do Equador e nordedemo(Fitzpatrick 2004; Figura 2).



Legenda

Distribuigdo da espécie politipica C. forquatus
“| [ Corythopis torquatus anthoides
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Figura 2. Mapa da distribuigdo da espécie politip@zaorquatug Fitzpatrick 2004).

Os taxons do génerGorythopisndo possuem dimorfismo sexualpresentando
plumagem, tamanho e peso semelhantes. Por seresid@@uas espécies cripticas,
poderiam alternativamente ser tratadas como coiispsc mas diferenciam-se

vocalmente e sutiimente na plumagem (Fitzpatrid420

A espécie politipic&. torquatuspossui aproximadamente de 13,5a 14 cme 15 a
18g e € encontrada em florestas tropicais umidasy e terra firme como em florestas
sazonalmente inundadas, sendo menos comum em td®sEcundarias que.

delalandi(Fitzpatrick 2004; Figura 3).



Figura 3. Corythopis torquatug-oto: Marcos Pérsio

A espécieC. delalandipossuiaproximadamentde 13,5 a 14 cm e 14 a 18g, sendo
encontrada em florestas tropicais Umidas securgdarie galeria, até 1000m acima do
nivel do mar, mas principalmente abaixo de 800nor@cmais frequentemente em
capoeiras e pequenas manchas florestais d€ gtoequatus Atualmente é considerada
uma espécie comum, sem risco de ameaca, e basikmtnte a habitats perturbados,
sendo encontrada até mesmo em fragmentos floregigienos e seriamente

degradados (Fitzpatrick 2004; Figura 4).

Figura 4. Corythopis delalandiFoto: INFONATURA.

O tratamento d€. delalandie C. torquatuscomo espécies independentes, apesar de
aceito atualmente, pode ser considerado ainda @kevjdvisto que sdo espécies

cripticas, o que também acontece com relacdo dadalidas varias subespéciesCde



torquatusja descritas. Essas duvidas sao reflexos da aas@éadrabalhos recentes de

revisdo taxondbmica e sistematica do géi@woythopis

Estudos de revisdo taxondmica e sistematica décesp politipicas sdo de
fundamental importancia, pois sdo capazes de recenhnovas espécies ao
diagnosticar unidades evolutivas independentesraletd espécies ja descritas, mas
tidas equivocadamente como representantes de uioa umidade evolutiva (Aleixo

2007).

1.1 A Filogeografia

O termo filogeografia foi primeiramente empregado pviseet al. (1987). Este
termo surgiu da integracdo de conhecimentos daas ada biologia molecular,
biogeografia, geologia e paleontologia, visandanggpalmente, a identificacdo de
padrbes de diferenciacdo genética através dasgpasa a reconstrucdo da historia
evolutiva de taxons filogeneticamente relacionaglbosuma determinada regidao (Avise

2000).

Esta ciéncia, considerada um parametro de pesquésasnvestigar as origens
dos padrdes de distribuicdo atual, vem possibditan compreensdo dos processos
geradores de biodiversidade e promovendo um ele @st estudos de processos de
micro e macro evolucao (Avise 1987, Berminghan & ikz01998). A base inicial para
essa ponte sdo as andlises de sequéncias do DNkomdtial (MtDNA) e de
microssatélites que permitem a construcdo de hgpétgenealdgicas entre populacdes,

espécies e niveis taxondbmicos mais altos (Bermmé&hisloritz 1998).

Estudos filogeograficos com aves amazodnicas térdadfu a esclarecer o

contexto espacial e temporal da diversificacdoedesrganismos. A delimitacdo de



espécies € essencial, pois elas sdo usadas cocdesibasicas em analises e em
varias disciplinas da biologia como: a biogeogrdiialogia da conservacao, ecologia e
macro evolucao (Sites & Marshall 2004). Portanesquisas sobre a historia evolutiva
de populagbes agrupadas dentro de uma mesma ebp#oica SA0 essenciais para
assegurar que os limites interespecificos formalenestonhecidos para a espécie sejam

consistentes com os padrdes fundamentais de ewatiacgrupo (Watson 2005).

A historia da filogeografia traca a historia da plapidade que o DNA
mitocondrial adquiriu neste ramo da ciéncia, queuche quase duas décadas foi o tipo
de marcador mais utilizado em pesquisas filogeagsf conforme observado também
para a regiao neotropical (Pattenal. 1994, Aleixo 2002, Costa 2003, Cabaratel
2007, 2008 Patelet al.2011).

Estes estudos continuam a fornecer fortes indidesuma diversificacdo
relativamente recente da avifauna neotropical (bemryet al.2011, Patelet al. 2011,
Ribaset al. 2012), embora ainda nédo esclarecam completameate fquam os fatores
responsaveis pelo padrdo biogeografico observado di#erentes espécies de
vertebrados.

A andlise combinada de diferentes marcadores teraveéado uma ferramenta
poderosa para o estudo da estrutura populacionadre a inferéncia da histéria
evolutiva das espécies. Este tipo de analise, mame possivel através do
desenvolvimento recente de métodos baseados néa tdar coalescéncia, tem
representado um avancgo muito significativo nestaidm, permitindo, para além da
estimativa do tempo de divergéncia entre populagdieter estimativas de tamanhos
populacionais atuais e da populagdo ancestral nelaaideterminar a contribuicdo

relativa do isolamento e fluxo génico nos procesigodivergéncia.



Em funcdo de algumas criticas quanto ao uso exolusie marcadores
mitocondriais em estudos filogeograficos, as qakgam que estes ndo séo suficientes
para descrever a histéria biogeografica das espéei@ves (Edwards 1993, Bensch &
Hasselquist 1999, Edwards al. 2005), o uso de marcadores nucleares tem aumentado.

A proposta deste estudo é utilizar marcadores arede (MUSK epf5) e
mitocondrial (ND2) com o objetivo de interpretapadrao filogeogréafico e reconstruir a
historia evolutiva do géner@orythopisem diferentes biomas, contrastando-os com

algumas hipéteses de diversificacao existentesgergido Neotropical.
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INTRODUCAO

A regido neotropical, conhecida por seus altoscéwdde diversidade bioldgica e
espécies endémicas, vem sendo alvo de um granderolme estudos evolutivos
(Haffer 1969, Rasanest al 1990, Capparella 1991, Colivaux 1993, Patbal. 1994,
Coates & Obando 1996, Gascatral 2000, Riba®t al.2012).

Entretanto, estudos recentes tém apontado que dbsasidade esta
subestimada, ja que varias subespécies de numeayaguss taxondmicos podem vir a
ser elevadas a categoria de espécies apOs reuviaiesdmicas mais detalhadas
(Develey 2009). Essa insuficiéncia de informacdeefietida no grande namero de
espécies de aves que continuam a ser descritdsanta, especialmente no Brasil

(Silveira & Olmos 2007).

Uma das principais maneiras de tentar compreend#ioma historia das
florestas Neotropicais é estudar a distribuicioseredacOes filogenéticas entre os
organismos nas suas diferentes regibes geografstaspode fornecer informacdes
acerca dos eventos de diversificacdo que originasagspécies atuais (Ribas & Miyaki
2007). Analises filogenéticas de grupos de taxaldgimos proporcionam uma base
para a discussdo dos eventos biogeograficos quesmefaram a sua diferenciacédo
(Aleixo 2004, Cheviroret al 2005, Aleixo & Rossetti 2007, Ribas & Miyaki 2007

A filogeografia aparece nesse cenario com o proposie subsidiar
metodologicamente o incremento do conhecimento esa@brdiversidade. Estudos
filogeograficos com aves vém possibilitando a caapsdo dos processos geradores de
biodiversidade e tem ajudado a esclarecer o cantespacial e temporal da
diversificacdo destes organismos (Aviseal. 1987, Berminghan & Moritz 1998).

Portanto € importante o conhecimento sobre a fseMolutiva dos organismos para
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assegurar a veracidade dos limites interespecititoalmente reconhecidos para as

espécies, e o entendimento dos processos de finaagdo destas em diferentes biomas.

O uso do recurso da biologia molecular e suas Meeatualmente constituem
um passo importante para o conhecimento da hisgdhutiva das espécies (Walker &
Ribeiro 2011, Daly-Engedt al. 2012, Fouqueét al. 2012), no entanto, a interpretacao
de dados moleculares por si s6 é sempre tarefa rdifitil e desafiadora por serem
influenciados por diversos fatores, desde biolGgete forcas evolutivas (Hewitt 2011,
Patelet al 2011, Ribaset al. 2012). Desta forma, inferir hipoteses sobre congsex
biomas, tais como a Amazdbnia, sem o0s dados ecoBgc principalmente dados
geoldgicos € bastante complicado (Aleixo & Roszedi7, Hoorn 2010).

O géneroCorythopispertence a familia Rhynchocyclidae (Ted#bal. 2009) e
agrupa varios taxons cujos limites e validade amhelaam duvidas (Fitzpatrick 2004),
gerando incertezas quanto a real quantidade deadssdevolutivas diagnosticaveis
dentro do grupo. Esse género possui duas espécashecidasCorythopis delalandi
monotipica e distribuida nos biomas Mata Atlangc&errado, que apresenta como
caracteristicas distintivas cor da cabeca verdeok a outra espéci€. torquatus
(endémica da Amazobnia), na qual sdo reconhecidsss formas, caracterizadas e
distinguiveis uma das outras pelo padrdo de tomeateom na cabec&. t. torquatus
Tschudi, 1844C. t. anthoidegPucheran, 1855), €. t. sarayacuensi€hubb, 1918

(Fitzpatrick 2004).

O tratamento d€. delalandie C. torquatuscomo espécies independentes, apesar de
aceito atualmente, deixa duvidas, visto que sa@cesp cripticas, o que também
acontece com a delimitagdo e a validade das vatbsspécies d€. torquatusja

descritas. Assim, este estudo tem como objetivonstouir os contextos temporais e
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espaciais do processo de diversificacdo das diegefinhagens evolutivas de
Corythopis possibilitando inferéncias sobre a histéria etrodu e limites
interespecificos do grupo, além da sua utilizaginacum estudo de caso do processo

de diversificacado de organismos nos biomas Amaz&fata Atlantica e Cerrado.

2. MATERIAL E METODOS

2.1 Analise molecular

Para as analises moleculares foram utilizados ®&@as de tecidos musculares
obtidos das seguintes instituicbes: Museu ParaBnsiéio Goeldi (MPEG, n= 42),
Laboratério de Genética e Evolucdo Molecular desAvedUniversidade de Séao Paulo
(LGEMA, n=5), Universidade Federal do Rio de Jam¢uWFRJ, n= 5) e Universidade
Federal de Minas Gerais (UFMG, n= 5). Estas am®straluem 13 individuos de
Corythopis delalande 44 individuos d€orythopis torquatusPara compor o grupo
externo foram utilizadas sequéncias das espées=udotriccus simpleXND2 -
DQ294566.1), Mionectes oleagineus (ND2 - FJ231711.1) e Leptopogon
amauracephalugND2 - DQ294547.1) retiradas doGenBank Overvievda National
Center for Biotechnology Information  (NCBI) - (site:

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/de acordo com estudo mais recente para o

grupo (Telloet. al.2009) (Tabela 7).

O DNA gendmico foi extraido usando a técnica deltetoroférmio (Sambrook
et al. 1989) e os kits de extrac&ddizard Genomic DNA Purifications K{Promega) e
DNeasy Blood & Tissue K({QIAGEN Biotecnologia Brasil Ltda). A visualizac&@io
DNA total extraido foi realizada através da técrileaeletroforese em gel de agarose a

1%. As sequéncias dos genes selecionados foranifiaegfds por meio da técnica de



15

Reacdo em Cadeia da Polimerase (PCR) utilizandais@dores L5215 e H6313,
L5215 e H5766, L5758 e H6313 para ND2, FIB5L e HB%arapf5 e 13F e 13R para

MUSK (Tabela 1).

Tabela 1.Lista de iniciadores utilizados e suas respectegsiéncias.

Gene  Primer Sequéncia 5-3' Referéncia
ND2 L5215 TAT CGG GCC CAT ACC CCG AAAT Hackett 1996
ND2 H6313 CTCTTATTT AAG GCT TTG AAG GC Sorensenal 1999

ND2 L5758 GGN GGN TGR RBH GGN YTD AAY CAR AC JohnsonSorenson 1998

ND2 H5766 DGA DGA RAA DGC YAR RAY YTT DCG Johnson & Samson 1998
Bf5 FIBSL CGC CAT ACA GAG TAT ACT GTG ACAT Prychitko &oore 1997
Bf5 FIBSH GCCATC CTG GCG ATCTGA A Prychitko & Moore97
MUSK 13F (F) CTT CCATGC ACT ACA ATG GGA AA Clark, Wi2006
MUSK 13F(R) CTCTGAACATTGTGATCCTCAA Clark, Wi006

Para cada reacdo de PCR foi utilizado cerca de ten@®NA, obtendo um
volume final de 25 pl, juntamente com as concefiracdos seguintes reagentes:
tampéo para PCR 10X (200 ul Tris-HCI, pH 8.4; 50&l), 1,25 pl de dNTP, 1,5 pl
MgCl,, 0.5 pl de cada iniciador e 0,2 pl de Taq DNAirperase (Invitrogen)As
PCRs para as regides selecionadas foram efetuadasd@ermociclador automatico da
marca Ampliterm modelo TX-96, com o0 seguinte pedf ciclo: uma desnaturacao
inicial de 5 min. a 95°C; seguidos de 35 ciclos aesnaturacédo de 1 min. a 95°C; 1
minuto com temperatura de anelamento de 61,5°@ @suprimers dos fragmentos de
ND2), 53,4°C (para os primers de MUSK) e 50°C (pmrarimers d@f5); extenséo de
1 minuto a 72°C; e uma extensao final 5 minuto®&C. Para a amplificacdo dos

fragmentos menores de ND2 (L5215/ H5766, L5758/B§3fbram utilizadas as
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mesmas sequéncias de temperaturas, reportadas aewveado alteracdes somente na

guantidade de ciclos (30) e temperatura de anelani&min a 55,2°C).

O produto resultante da PCR foi purificado atrad@$rotocolo de purificacéo
com Polietileno Glicol (PEG). Os fragmentos génicesultantes da reacdo de PCR
tiveram suas sequéncias nucleotidicas determinatiizando-se o kitBigDye®
XTerminator v3.1 cycle sequencinApplied Biosystems) de acordo com as
especificacdes do fabricante, em Sequenciador Aattoon 3130 Genétic Analyzer

(Applied Biosystems).

2.2 Andlises Filogenéticas e Populacionais

As sequéncias obtidas foram alinhadas com o awdliaplicativo CLUSTAL-W
(Thompsoret al. 1994) e editadas manualmente utilizando o progI@&DIT (Hall
1999). O programBata Analysis and Molecular Biology and EvolutioDAMBE (Xia
& Xie 2001) foi utilizado para checagem de possiwéidons de parada e evidencia de

saturacao de bases, com parametros sugeridos lpoei&er (2007).

As filogenias foram estimadas com base nas seqagdos genes selecionados
sob os critérios de Maxima Verossimilhanca (MLn&iténcia Bayesiana (IB). Para a
construcdo da arvore de ML, foi utilizado o progeaRAXML v7.0.4 (Stamatakis
2006); e para a analise de IB foi utilizado o paoga MrBayes 3.1.2 (Huelsenbeck &
Ronquist 2001, Ronquist & Huelsenbeck 2003) .

O modelo apropriado para ML foi selecionado usaadéakaike Information

Criterion - AIC do programa jModelTest v 0.1 (Posa@008). Para as analises de IB,
foram calculados valores do Bayesian Informatioe@Gon — BIC (Posada & Buckley

2004, Sullivan & Joyce 2005).
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As andlises foram feitas inicialmente para 10.000.@e geracdes, com a
amostragem de uma arvore a cada 1.000 gera@3eapoios aos ramos das filogenias
produzidas foram estimados por 1.000 pseudorépliEasam descartadas arvores
obtidas antes da corrente de Markov atingir valatesverossimilhanca estaveis e
convergentes (aproximadamente 25% do total de ésveelecionadas), segundo
Huelsenbeck & Hall (2001).

No programa BEAST v1.4.8 (Drummond & Rambaut, 2007 xonstruida uma
arvore de espécie utilizando um marcador mitocahedrdois nucleares (ND2, MUSK e
Bf5), com base nos filogrupos formados a partirfdagenias geradas pelas arvores de
ML e IB do marcador mitocondrial (ND2). As populagdda Mata AtlanticaQ.
delaland) foram utilizadas como grupo externo. O arquivdizatdo foi criado no
aplicativo BEAULi (distribuido no pacote junto camBEAST). Os modelos de cada
marcador foram determinados pelo JModeltest (Po2808), aplicando-se o relégio
molecular relaxado e modekule process (Drummond et al. 2007); foi utilizataa
taxa de calibracdo (para ND2) de 2,1% de subdiiésiqiucleotidicas por milhdo de
anos (Weir & Schluter 2008), onde para os marcadateleares (MUSK @f5) as
taxas foram estimadas. Corridas preliminares fargatizadas para avaliar as cadeias e
determinar os parametros apropriados. Foi realizada corrida de 50 milhdes de
geracoes, com arvores e parametros estimados d@adajeracdes. Os resultados para
a convergéncia foram verificados no Tracer v. Rdnfbaut & Drummond 2008). As
topologias das arvores foram avaliadas no Treefnoiov.1.4.6 (distribuido no pacote
junto com o BEAST) e visualizadas no FigTree v2 (Rambaut 2009).

Com o programa DnaSP v.5.10 (Roeasal. 2010) foram criados os arquivos
usados nos programas MEGA, Arlequin e Network, atlenrcomputado o niamero de

haplétipos. No programa MEGA 5.0 (Tamuea al. 2011) foram computados os
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valores de divergéncia genética entre e dentrgodpslacdes analisadas, utilizando o
modelo Tamura-Nei (Tamura & Nei 1993), que seguBdbneider (2007) € o modelo
mais apropriado para este tipo de analise. No Aneg.3.11 (Excoffieret al. 2007)
foram calculados os indices de diversidade hajpdatifn) e nucleotidicar] para todas
as populacbes analisadas, bem como realizadasesn@le Variancia Molecular
(AMOVA) e calculados os valores do indice de fixagarst (Weir & Hill 2002),
respectivamente. As redes de haplotipos para @s nti@cadores utilizados foram

geradas no programa Network v. 4.6.1.0 (Baretedt. 2005).

3. RESULTADOS

3.1 Andlises Filogenéticas

De um total de 57 amostras (Tabela 7), foi seqaeiocum fragmento de 1037
pares de bases (pb) de ND2 (49 amostras), 577 bF2¢52 amostras) e 579 pb de
Musk (41 amostras), totalizando um banco de dados @ total de 2193 pb. Neste
banco encontram-se sequéncias das duas espécgEneimCorythopis C. delalandi
(Musk - 7 seq.pf5 e ND2 - 11 seq.) €. torquatugMusk — 34 seqf3f5- 41 seq. e ND2

- 38 seq.).

Para as analises filogenéticas de ML e IB foi zdiio um banco de dados
composto apenas pelo marcador mitocondrial (ND2)unico marcador também

utilizado nas analises populacionais.

O programa jModelTest v 0.1, para o0 banco de Ni@Rcionou o modelo de
substituicdo HKY+G (-InL = 4348.7945) com as setgsnfrequéncias de bases (A =
0.3233, C = 0.3264, G = 0.0869, T =0.2633), modie substituicdo kappa = 17.3942

(ti/tv = 8.2007) e parametro de distribuicdo gansm@.2700.
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Nas arvores de ML e IB construidas a partir do bate dados formado pelo
marcador mitocondrial (ND2), observamos que eximstamofiletismo entre 0s grupos
formados por populacdes @orythopisda Mata Atlantica e da Amazonia, com forte
apoio estatistico. As arvores de ML e IB tambémnégpu para uma divisao interna do
complexo de populacbes da Amazor@ torquatuy em dois grandes clados ou
filogrupos: 1) individuos distribuidos em ambasrasgens do rio Amazonas, para leste
dos rios Negro e Ji-Parana / Tapajés, nas areasndemismo Xingu, Tapajos,
Rondo6nia (norte), Napo e Guiana (sensu Silva é20dl5); e 2) individuos distribuidos
ao sul do rio Amazonas e oeste dos rios Ji-Parita@éira, compreendendo as areas de
endemismo Inambari e Rondbénia (sul) (Figura 5 eE8fa subdivisdo apresenta-se
fortemente apoiada por valores lo@otstrape probabilidadea posteriorimaiores que
80% e 0.95, respectivamente. No entanto, nem toslatados internos, de cada um dos
dois clados principais d€. torquatusapresentam apoio estatistico significativo (Figura
5).

De acordo com os resultados observados nas anélegsnéticas, existem
cinco filogrupos principais ertorythopisendémicos das seguintes regides (areas de
endemismasensuSilva et al. 2005 & Cracraft 1985): 1) Xingu, Tapajos e Ronddni
(norte; a leste do rio Jiparana); 2) Napo; 3) Gaia) Inambari e Rondonia (sul, a oeste

do rio Ji-parand) e 5) Mata Atlantiflaigura 5).
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Figura 5. Arvore Filogenética de Inferéncia Bayesiana regaita com base nas sequéncias de ND2 para as pogsildo génerGorythopis Nos
principais clados estédo representados acima do®séslores ddootstrap(ML) e probabilidade a posterior{(IB), respectivamente. Os clados
internos com valores deootstrap(>80%) estdo representados por barras e asteriscoelhos e os valores geobabilidade a posteriori (>0.95
estdo representados por barras e asteriscos poatdogrupos denominados neste estudo estaoseqeelos por suas siglas e nimeros sequenciais
(F1 - filogrupo 1, F2 — filogrupo 2, F3 — filogru@e F4 — filogrupo 4, F5 — filogrupo 5). As amostestéo coloridas de acordo com sua distribuicdo
para as diferentes areas de endemismo na Amaz8ilia et al.2005).
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Figura 6. Mapa com a distribuicdo geogréafica das amostrdsaidos utilizadas nesse estudo
(ver tabela 7 para especificacdes sobre as lodaldaas amostras), onde se encontram
representados as duas espécies do gépergthopis (C. delalandie C. torquatu¥. Neste
mapa encontram-se reportada as seguintes coreapan@as de endemismo na Amazonia:
Vermelho — Xingu, Cinza — Tapajos, Preto — Ronddviexde claro — Inambari, Azul — Napo,
Verde escuro — Guiana ( Sileaal. 2005).

3.2 Anélises populacionais

Para as analises populacionais também foi utilizagenas o banco de dados do
marcador mitocondrial (ND2), devido aos marcadongdeares {f5 e MUSK) néao se

mostrarem muito informativos (pouco polimorficos).
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Com base nas sequéncias de ND2, foi recuperadtotainde 31 haplétipos.
Destes, oito estao restritos ao filogrupo 1, ddbracima, dois ao filogrupo 2, sete ao

filogrupo 3, oito haplétipos do filogrupo 4 e saisfilogrupo 5 (Tabela 2).

Tabela 2 Tabela com os haplétipos de ND2 divididos nos cifilogrupos analisados (F1-
filogrupo 1, F2- filogrupo 2, F3- filogrupo 3 e Hilogrupo 5).

Filogrupos F1 F2 F3 F4 F5

Haplétipos (Tapajés, Xingu e (Napo) (Guiana) (Inambari e (Mata Atlantica)
Rondénia — norte) Rondénia - sul)

H_01 X

H_02 X

H_03

H_04

X
X
H_05 X
H_06 X

H_07

H_08

H_09

H_10

H_11

H_12

| X| X X| X| x| %X

H_13

H_14

H_15

H_16

H_17

H_18

H_19

H_26

H_27

H_28

H_29

H_30

XX X| X| X| X

H_31
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A diversidade haplotipica variou de 0,87 a 1, pasafilogrupos 1, 5 e 2,
respectivamente, e a diversidade nucleotidica 28 @, 0.9%, para os filogrupos 2 e 5,
respectivamente (Tabela 4). A distancia genétidee eys filogrupos variou de 1.6%,
entre F1 e F3, a 11.8%, entre F4 e F5. Dentro dqgsog, a distancia genética variou
entre 0.3% a 0.8%, sendo o menor valor observadivadde F2 e o maior dentro de F1
e F5. A distancia genética entre os grupos daslapipes amazonica€ ( torquatu3 e
0S grupos externd3seudotriccus simple Leptopogon amaurocephalugariou entre
18.2% a 26.3%, respectivamente. Entre as populai@ésata Atlantica®. delaland)

e 0S grupos externddionectes oleagineus L. amaurocephalysa divergéncia média

variou de 21.9% a 27%, respectivamente (Tabela 3).

Tabela 3.Média da distancia genética (%), modelo Tamura-bBletre os cinco filogrupos de
Corythopisa partir das sequéncias de ND2. Em vermelho ersgrta distancia média dentro
de cada filogrupo. Os taxons utilizados como gregi@rnoo seguem as seguintes abreviacdes
(Pseudotriccus simplex Rs., Leptopogon amauracephalusL-am., Mionectes oleagineus —
M. ale.).

P.s. L.am. M.ole F1 F3 F4 F2 F5

F1 20.8% 24.6% 24.8% 0.8%
F3 20.8% 23.7% 23.7% 1.6% 0.6%

F4 18.2% 26.3%  25.6% 7.1% 6.8% 0.6%
F2 21.7% 24.7%  23.8% 2.5% 1.8% 7.0% 0.3%
F5 24.0% 27.0% 21.9% 10.7% 9.4% 11.8%  10.8%0.8%

Altos valores de diversidade haplotipica (h) sdseokados em todos os
filogrupos, juntamente com moderados e baixos galde diversidade nucleotidicg (

(Tabela 4).
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Tabela 4.indices de diversidade genética para o gene nmitica ND2 entre os filogrupos de
C. torquatus (h = diversidade haplotipica;= diversidade nucleotidica; sd = desvio padrao).

Grupos N° de N° de

" h+sd ntsd
amostras hapl6tipos
F1 16 8 0.87 +/-0.53 0.003 +/-0.002
F3 9 7 0.94 +/- 0.07 0.005 +/- 0.003
F4 11 8 0.94 +/-0.05 0.007 +/- 0.0044
F2 2 2 1 +/-0.50 0.002 +/-0.033
F5 11 6 0.87 +/-0.07 0.009 +/- 0.005

Devido as redes de haplotipos dos marcadores meslsalecionados (MUSK
e Bf5) apresentarem pouca e dificil resolucdo, deadintilizar nesse estudo apenas a
rede de haplétipos para ND2. Esta também corrobouesultados das analises
filogenéticas, ao demonstrar a grande presencaplétipos Unicos e exclusivos dentro
dos filogrupos. Houve compartiihamento de hapl&impenas entre as areas de
endemismo que compdem o filogrupo 1 (Tapojés, Xiaduorte de Rondbnia) (Figura
7).

A andlise de variancia molecular (AMOVA) realizactan base nos filogrupos
estabelecidos obteve que a maior parte da varseE&mcontra particionada entre estes
cinco filogrupos revelados pelas filogenias de MIBg89%, p = 0.0000, 14 =0.89.)

Os valores de-g par-a-par entre os cinco filogrupos foram elevadoaltamente

significativos (Tabela 5 e 6).
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Tabela 5. Analise de Variancia Molecular (AMOVA) entre o$ofjrupos deCorythopis, e
entre os filogrupos de C. torquatwspartir das sequéncias do mtDNA NP2+ p<0,01).

TIPOS DE VARIACAO % DA VARIACAO dst
Filogrupos (F1, F2, F3, F4, F5)
Entre os filogrupos 89.52
: 0.89*
Dentro dos Filogrupos 10.48
Filogrupos do complexoC. torquatus
(F1, F2, F3, F4)
Entre os filogrupos 86.34
Dentro dos Filogrupos 13.66 0.86*

Tabela 6 Matriz com os valores desFpar-a-par estimados a partir de sequéncias do gene
ND2 para os diferentes filogrupos do gén€arythopis,revelados pelas analises filogenéticas
de ML e IB (* p<0,01, ** p<0,05).

F1 F3 F2 F4 F5
F1

F3 0.6382

F2 0.6666 0.75355

F4 0.8908 0.90301 0.89227

F5 0.9151 0.91041 0.90505 0.91941
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Figura 7. Redes de haplétipos de ND2. Dentro dos quadradeosngam-se os filogrupos

analisados e definidos de acordo com os princigdéslos encontrados nas analises
filogenéticas. Os haplotipos estdo coloridos dedacoom sua distribuicdo para as diferentes
areas de endemismo na Amazonia ( Séval. 2005).

A arvore de espécie, que foi construida a partirmdecadores nucleares

(MUSK e Bf5) e mitocondrial (ND2), corrobora os resultadosantrados nas anélises

filogenéticas e populacionais, no qual observamasonofilia reciproca bem apoiada

(1) entre as populacdes da Mata Atlantica (F5) pagmilacdes d€orythopispara a

Amazoénia (F1,F2,F3 e F4); um alto apoio (0.99) i@ formado pelas populacbes

Amazoénicas (F1,F2,F3 e F4); e um baixo apoio (0.p8ja a monofilia reciproca das

populacdes d€. torquatusrepresentadas entre F1 +F3 e F2, e entre F1(8.59)

(Figura 8).
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Figrura 8. Arvore de espécie (MUSKBf5 e ND2) construida com base nos filogrupos
estabelecidos pelas analises filogenéticas: FlgXiiapajos e Ronddnia (norte; a leste do rio
Jiparand); F2- Napo; F3- Guiana; F4- Inambari edRaia (sul, a oeste do rio Ji-parand) e F5-
Mata Atlantica.

4. DISCUSSAO

Nesse trabalho, baseado em informacfes moleculaesiesultados das
analises filogenéticas e populacionais para o rdarcanitocondrial ND2 indicaram a
existéncia de dois clados reciprocamente monafdétsustentados por altos apoios de
bootstrape probabilidades posteriores, concordando desde cmm a taxonomia atual
para o géner@orythopis que reconhece uma espécie Amazoradrquatu3 e outra
da Mata Atlantica e Cerrad@(delalandj Fitzpatrick 2004).

Padrdao semelhante é observado na arvore de espéastruida com dois
marcadores nucleares (MUSK#) e um mitocondrial (ND2), e cujo padrao de chas
dos filogrupos seguiu 0 mesmo observado pela arder®lD2. A arvore de espécie

mostra que existem apenas duas linhagens recipemtammonofiléticas com
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probabilidades posteriores significativas (> 0.88)Corythopis C. torquatus(F1, F2,

F3 e F4) eC. delalandi(F5), reforcando o seu status como espécies indepées. Por
outro lado, baixas probabilidades posteriores for@tuperadas para a monofilia
reciproca entre as linhagens@etorquatusF2 e F1+F3 (0.80) e entre F3 e F1 (0.39),
causadas por uma coalescéncia ainda incompleta estes filogrupos para os dois
marcadores nucleares utilizados, o0 que ndo ocame ®lacdo ao Unico marcador
mitocondrial sequenciado (ND2), que por sua veapemu a monofilia reciproca entre
todos estes clados com altas probabilidades possriFigura 5).

Pela sua maior variabilidade, marcadores mitocaslforam melhores quando
comparados aos genes nucleares na resolucdo d&delfilogenéticas entre os
filogrupos de Corythopis fato explicado principalmente pelo menor tempo de
coalescéncia dos marcadores mitocondriais, 0 queifgeum acumulo mais rapido de
mutacbes do que loci nucleares. Esse mesmo padrdoi jinferido em estudos
anteriores (Gibb®t al. 2000, Roedeet al. 2001, Ritchieet al. 2004, Cabannet al.
2008), como enCorythopis além mais bem resolvida, os apoios estatistibbisias
pela arvore mitocondrial para a monofilia reciprecdre os diferentes clados foram
maiores do que aqueles da arvore de espécie.

As andlises populacionais foram realizadas tambésednlas nos padrbes
obtidos pelas analises filogenéticas, que recup@rarnco filogrupos principais. Os
niveis médios das distancias genéticas entre ogrdibos analisados corroboram o0s
resultados filogenéticos. As maiores divergéncra®etradas entre os filogrupos foram
aquelas entre FEC( delaland) e os demaisQ. torquatu$, variando de 9.4% a 11.8%.
As divergéncias entre os filogrupos que compdermlados do complex@. torquatus

variaram bastante (1.6% a 7.1%), com a obtenc&igims valores proximos aqueles
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obtidos entreC. delalandie C. torquatus(entre os filogrupos F5 e os demais — F1, F2,
F3, F4)

Véarios estudos tém demonstrado que este padraolegades niveis de
divergéncia genética € comum e geralmente encantgad boa parte das populacdes
alopatricas e parapatricas de espécies endémicémail@ amazonica. Por exemplo,
Bateset al. (1999) obtiveram niveis de divergéncia ndo catagientre 5% e 6% entre
populacdes delypocnemis cantatale margens distintas do rio Amazonas; Matkal.
(2002) observaram divergéncias nao corrigidas qaearam de 1% a 8% em
populacdes d&lyphorynchus spirurusArmentaet al. (2005) ndo encontraram niveis
de divergéncia nédo corrigidos menores que 6% érésetaxons do complexBapito
niger; e Fernandest al. (2012) encontraram valores néo corrigidos queavam de
0.8% a 3,1% entre populacdesMgmerciza hemimelaena

Apesar da maioria dos filogrupos Gerythopisapresentarem altos valores de
diversidade haplotipica (h) e baixos valores deedidade nucleotidicar), estes
valores para o filogrupo 2 pode ser explicado gequeno numero de individuos
sequenciados (n=2).

O compartilhamento de haplétipos encontrado na deddD2 apenas entre as
areas de endemismo que compdem o filogrupo 1 (dspAjingu e Rondbnia-norte),
sugere um intenso fluxo génico entre estas areagieondo foi observado entre as
demais.

A analise de variancia molecular (AMOVA) revelouega maior parte da
variacdo genética esta particionada geograficamamtte os cinco filogruposbst =
0.89), resultado similar ao obtido para apenas dpas filogrupos do complexG.
torquatus(F1, F2, F3 e F4) sdo considerados, com valotasmahte significativosd{st

= 0.86). De modo similar, os valores st par-a-par obtidos também apontaram para
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uma grande estruturacao e diferenciacéo populdcoti os filogrupos d€orythopis

distribuidos alopatrica e parapatricamente (Taba®).

4.1 Taxonomia do génerdorythopis

O géneroCorythopispertence atualmente a familia Rhynchocyclidael@Ted
al. 2009), onde sao reconhecidas duas espécies vdlidaelalandi(Lesson, 1830) e
C. torquatusTschudi, 1844, com trés subespécies reconhedi@taythopis torquatus
torquatus Tschudi, 1844;Corythopis torquatus sarayacuens@hubb, 1918 e
Corythopis torquatus anthoidg®ucheran, 1855) (Fitzpatrick 2004). O fato deeser
espécies morfologicamente cripticas e a pequenaidade de trabalhos taxonémicos e
filogenéticos para Corythopis tornam incertos o estabelecimento de limites
interespecificos e a validade de alguns de seossax

O estabelecimento de limites interespecificos @attens / unidades evolutivas
proximamente relacionadas requer analises critsjosotadamente filogenéticas e o
contraste dos padrdoes observados com diferenteeitms de espécies existentes na
literatura (Johnsoret al. 1999). Em aves, dois conceitos de espécie tém sido
amplamente utilizados, o bioldgico e o filogenétiambos com suas caracteristicas e
limitacGes proprias (Aleixo 2007).

Considerando o conceito biologico de espécie (M&¢2, 1982, 1963), ndo é
possivel falsificar a hipotese de que a ndo comptetlescéncia verificada entre os
diferentes filogrupos d€. torquatus(filogrupos 1, 2, 3 e 4) implica que 0sS mesmos
ainda ndo adquiriram um completo isolamento repreolundo justificando o seu
tratamento como espécies biolégicas independeries. contraste, a monofilia
reciproca apoiada por uma alta probabilidade post€0.99) entreC. torquatus

(filogrupos 1, 2, 3 e 4) €. delalandi(filogrupo 5) revelada pela arvore de espécies, é
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indicativo de um processo de coalescéncia maimidia e ja bastante significativo
para os marcadores analisados, permitindo inferea estes filogrupos ja temools
genéticos bem diferenciados, com uma menor chaackrdirem caso entrem em
contato, justificando, portanto, 0 seu tratamentoma& espécies biologicas
independentes.

Alternativamente, quando o conceito filogenético exolutivo de espécie é
considerado (Cracraft 1983, 1989, De Queiroz 1¥98pssivel inferir, com base nos
dados mitocondriais (Figuras 5,7 e 8; Tabelas & 4, 6), uma forte diferenciacéo
genética e monofilia reciproca e estatisticameiggrifiativa entre todos os quatro
filogrupos deC. torquatus possibilitando o seu tratamento como espéciegdiiéticas
e evolutivas independentes, elevando, portantofimaeno de espécies reconhecidas
dentro do género para cinco. Nesse contexto, acoatescéncia significativa ou
completa para os marcadores nucleares entre aguflos deC. torquatusseria
interpretada como polimorfismo ancestral simpledmena que o marcador
mitocondrial mostra diferenciacdo e monofilia recga entre essas linhagens,
satisfazendo plenamente as condi¢ces para delénitde espécies independentes sob
esse conceito de espécie.

Portanto, sdo dois 0s arranjos taxondmicos posspaa 0 génerGorythopis
um com base no conceito biolégico (2 espécies) teoocom base no conceito
filogenético (5 espécies). Com base no conceitdogico, o tratamento seria o
seguinte:

* C. delalandi(Lesson, 1830), equivalente ao filogrupo 5, endénda
Mata Atlantica e florestas de galeria Brasil cdntra
» C. torquatusTschudi, 1844, equivalente aos filogrupos 1, 2, 3,e

endémicos da Amazonia. Cada um destes quatro claddsria ser
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considerado uma subespécie pelo conceito biol@gaespécie com base
nos seus niveis de diferenciacado genética (Johetsain1999), havendo
0S seguintes nomes disponiveis (atribuidos a ¢ldmupo com base na
suas localidades-tipo (Peters 195tbrquatus (filogrupo 4), anthoides
(filogrupo 3),sarayacuensig¢filogrupo 2) e um taxon ainda ndo nomeado
(filogrupo 1). Os resultados moleculares (ND2) aomim que
Corythopis torquatus subtorquatusTodd, 1927 (descrita das
proximidades da Santa Cruz na Bolivia, portantaneaaplicado ao
filogrupo 4) ndo pode ser completamente diagnadticda forma
nominal (home também aplicado ao filogrupo 4), oome também
demonstrado através de caracteres de plumagenpdffitk 2004). Na
verdade, dentro do filogrupo 4 ha dois clados |pais separados pelo
Rio Madeira, mas estes ainda nao adquiriram maaoficiproca,
embora haja uma estrutura filogeogréafica incipieafgarentemente
delimitada pelo rio. O conceito biologico de espépbde reconhecer
como subespécie, populagcdes com esse nivel desrtifacdo e nédo
aquisicao de monofilia reciproca completa, portamgmomedorquatus
e subtorquatuspodem ser aplicados as populacbes do filogrupo
situadas nas margens oeste e leste do Rio Mades@ectivamente. No
entanto, recomenda-se uma melhor amostragem dpuido 4, acoplada
a um estudo mais amplo das séries de espécimesaadd, para que se
possa chegar a uma conclusdo mais solida sobregaitode do fluxo
génico entre as populacdes separadas pelo Rio Magl@ diagnose do

taxonsubtorquatus
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Alternativamente, com base no conceito filogenétievolutivo de espécie, o
tratamento seria 0 seguinte:

* C. delalandi(Lesson, 1830), equivalente ao filogrupo 5;

» C. torquatusTschudi, 1844, equivalente aos filogrupo 4;

» C.anthoidegPucheran, 1855), equivalente ao filogrupo 3;

* C. sarayacuensi€hubb, 1918, equivalente ao filogrupo 2;

» C. taxon novumequivalente ao filogrupo 1. Nenhum nome dispdnive
parece ser aplicavel as populacbes geneticamerigzertiiadas e
isoladas deC. torquatusentre a margem esquerda do rio Jiparana para
leste até a area de endemismo Belém.

Por fim, é importante lembrar que esta além dopmsdeste trabalho fornecer
diagnoses morfologicas e vocais para cada umagpegies filogenéticas enumeradas
acima, 0 que certamente facilitaria a implementad@arranjo taxonémico proposto
com base no conceito filogenético de espécie. Nan&m independentemente dos
caracteres morfologicos e vocais terem evoluide@mecerto ou ndo com os marcadores
moleculares utilizados neste trabalho, o arranfp@sto aqui com base no conceito
filogenético de espécie delimita com propriedaderddades evolutivas significativas

dentro do géner@orythopis

4.2 Filogeografia e padrbes de diversificacdo domgro Corythopis.

A regido neotropical € conhecida por seus altosésdle diversidade bioldgica,
0 que justifica a quantidade de estudos geradospcoposito de conhecer, desvendar e
formular hipéteses acerca dos padrdes de divaxs#@ de sua biota (Wallace 1852,
Haffer 1997a, Moritzet al. 2000, Bates 2001, Aleixo 2002, 2006, Noonan & Wray

2006, Cabannet al.2008, Vallinotoet al.2010, Riba%t al.2012).
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O géneroCorythopis € um bom modelo para fazer inferéncias acerca do
processo de diversificacdo de organismos nos biohmagzonia, Mata Atlantica e
Cerrado, uma vez que ele é constituido por vamdmdgens com diferentes niveis de
diferenciacdo amplamente distribuidas nestes t@sds da América do Sul cis-
Andina.

A primeira separacdo no género foi aquela entrep@sulacbes da Mata
Atlantica e florestas de galeria do Cerradeldlandi filogrupo 5) e as amazoénicas
(torquatus filogrupos de 1 e 4).

Dentro do clado amazbnico, a primeira separagéaduela entre o filogrupo 4
(endémico das areas de endemismo Inambari e R@nd&l) e os demais das outras
areas de endemismo amazonicas. Aparentement®gaufilo 4 € separado dos demais
pelos rios Solimdes (ao norte) e pela maior pantd/lddeira (a leste), mas na porgcao
sudeste da sua distribuicdo é o Rio Jiparana dumideestes clados (Figura 6). O fato
de existirem dois clados ndo aparentados na areamdimismo Rondonia, reflete um
padréo igual ao verificado pakéyrmeciza hemimelaen@or Fernandest al (2012), no
qual o rio Jiparana também delimitou linhagens ardst diferenciadas genética e
morfologicamente daquela espécie politipica .

A leste do rios Jiparana e Madeira, as populac@eS. dorquatusda area de
endemismo Rondonia formam um grupo monofiléticlodfupo 1), com altos apoios
de bootstrap (80%) e probabilidade posterior (>5)).9nde se encontram também
individuos das areas de endemismo Tapajos e Xs&yu, qualquer estruturacdo entre
elas, cortadas por grandes rios, como 0 TapajésXengu. Este filogrupo € mais
aparentado as populaces ao norte dos rios AmaedBabmdes do que as populacdes
situadas no mesmo interflivio Madeira — Tapajoésagdgopulacdes a oeste do rio

Jiparana (filogrupo 4) se agrupam com aquelas da de endemismo Inambari,
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também com altos apoios de bootstrap (99%) e pilatsde posterior (> 0.95) (Figura
5).

A segunda separacdo no clado Amazoni€ forquatuy, envolveu os
filogrupos 1 (endémico das areas de endemismo Rdmadrte, Tapajos e Xingu) e 2
e 3 (endémicos, respectivamente, das areas de mmademlapo e Guiana), que se
excluem ao longo do rio Amazonas. Finalmente, @andltepisédio de separacéo
ocorreu entre os filogrupos 2 e 3, separados peltNegro. Na verdade, dentro do
filogrupo 1 (endémico das areas de endemismo Raaah@mte, Tapajés e Xingu), ha
divergéncias até mais antigas que aquela sepammddogrupos 2 e 3, mas sem
estruturacdo completa entre as diferentes areasndemismo habitadas por esse
filogrupo, provavelmente por fluxo génico passad@imda existente.

O padrédo biogeografico de separacdo entre os wliésre filogrupos
Amazonicos deCorythopisé bem diferente daquele reportado até hoje péeeedies
linhagens de aves Amazonicas, principalmente paotacda separacdo recente e a
pequena distancia genética entre as populacbessdosios brasileiro (filogrupo 1) e
das Guianas (filogrupos 2 e 3) separadas pelomazbnas, ao contrario do verificado
em linhagens comdPsophia (Ribas et al. 2012), Capito (Armenta et al. 2005),
RamphastogPatanéet al. 2009), Hylopezus(Carneiroet al. 2012), Glyphorynchus
(Marks et al. 2002)Xiphorhynchuspardalotus / ocellatugAleixo 2002), onde os
eventos iniciais de separacao envolvem populagemadas pelo rio Amazonas, mas
especificamente aquelas da area de endemismo Guiana

Alternativamente, o padrdo de diferenciacdoCideythopisna Amazonia se
aproximaria daquele reportado p&grmeciza hemimelaengernande®t al. 2012),
uma espécie com tamanho, peso e habitos similaresgque os eventos iniciais de

cladogénese aconteceram nas bacias sedimentafesaia@nia ocidental e estiveram



36

possivelmente correlacionados com a formacdo doSatimdes. Nesse caso, 0
surgimento do rio Solimdées ou de um grande rio Ilb@m Amazonas teria causado o
primeiro evento de cladogénese nas linhagens AnadeCorythopis separando o
filogrupo 4 ao sul dos demais, distribuidos entdm nestante da Amazobnia,
principalmente ao norte deste rio. Esse event@dompanhado pela formacao do rio
Madeira, quase a0 mesmo tempo, terminando de iasl@opulacdes do filogrupo 4,
analogo ao reportado parblyrmeciza hemimelaengFernandeset al. 2012).
Posteriormente, a diversificacdo er@orythopis aconteceu de duas maneiras
alternativas: o rio Amazonas passou a separar aopes dos filogrupos 1 daquelas do
ancestral dos filogrupos 2 e 3 via vicariancia @persao a partir das populacdes do
escudo guianense rumo ao escudo brasileiro ao eulod que, a partir de entéo,
passaram a se diferenciar nessa regido. O baixa@ di& divergéncia genética e
estruturacéo filogeografica no filogrupo 1 fornesmgoio para essa suposta entrada
recente na porcéo leste do escudo brasileiro & daruma origem no escudo Guianas.
No entanto, isso sO pode ser rigorosamente testa@lm, como qualquer cenario
alternativo, a partir de um estudo genético popoed mais intenso, que possa

recuperar sinais robustos de expansfes populasi@mi um determinado sentido.



Tabela 7. Amostras de tecidos dos taxons utilizadas nassasatiesse estudo (ML, IB e arvore de espécie),sems respectivos codigos adotados para nomear as

amostras nas analises filogenéticas.

Cabdigo Taxon Localidade Estado
1- CH 306 Corythopis torquatus Novo Progresso, Base Aeronadutica Serra do Cachildreg 11 (09016'S, 54056'W) PA
2- CN 1254 Corythopis torquatus Obidos, ESEC Gr&o-Para (00037'50"N;55043'40"W) PA
3- CN 145 Corythopis torquatus FLOTA de Faro, ca 70 km NW de Faro (01042'S;570)2'W PA
4- CN 254 Corythopis torquatus Obidos, Flota do Trombetas (ca 00057'S;55031'W) PA
5- CN 387 Corythopis torquatus Alenquer, ESEC Grao-Para (00009'S;55011'W) PA
6- CN 793 Corythopis torquatus Oriximina, ESEC Gréo Para (01017'N:58041'W) PA
7- CN 849 Corythopis torquatus Almeirim, REBIO Maicuru (00049'N;53055'W) PA
8- CUJ 179 Corythopis torquatus RDS Cujubim, margem W Baixo Rio Mutum (04056'05&8,60'21"W) AM
9- ESEC 295 Corythopis torquatus ESEC Rio Acre, ca. 78 km W Assis Brasil (11003'28,30016'16,6"W) AC
10- FLJA 009 Corythopis torquatus Novo Progresso, Flona Jamanxim, Igarapé Enganalf@d¥®,4"S;55039'38,1"W) PA
11- FPR 110 Corythopis torquatus Maués, Flona do Pau Rosa, Comunidade Sta. Tergsf462"S;58017'41"W) AM
12- FPR 111 Corythopis torquatus Maués, Flona do Pau Rosa, Comunidade Sta. Terdsg462"S;58017'41"W) AM
13- JAP 055 Corythopis torquatus Japurd, Rio Mapari (02002'31,5"S;67017'16,6"W) AM
14- JAP 432 Corythopis torquatus Japurd, Rio Acanaui (01056'12,4"S;66036'18,8"W) AM
15- JUR 061 Corythopis torquatus Feijo, Rio Jurupari, margem esquerda, Novo Ori€de13'17,1"S;69051'18,6"W) AC
16- MOP 034 Corythopis torquatus Ourilandia do Norte, Serra do Puma PA
17- MOP 058 Corythopis torquatus Ourilandia do Norte, Serra do Puma PA
18- MPDS 1253 Corythopis torquatus Jacareacanga, FLONA do Crepori, Rio das Tropagveti (06°31'8,23"S;57°26'40,4"W) PA
19- MPDS 1330 Corythopis torquatus Jacareacanga, FLONA Crepori, Porto Seguro, Se@ader PA
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20- MPDS 703 Corythopis torquatus Municipio de Humaitd, T. Indigena Parintintin, Alald raira-Chororé (07033'S, 62033'W) AM
21- MTMA 050 Corythopis torquatus Canarana, Fazenda Tanguro (12053'29,8"S,5202 2%, 7" MT
22- MTMA 054 Corythopis torquatus Canarana, Fazenda Tanguro (12053'29,8"S,520222%,7" MT
23- PIME 237 Corythopis torquatus Altamira, RESEX Riosinho do Anfrisio PA
24- RUR 068 Corythopis torquatus Coari, Rio Urucu, Trilha do Papagaio (04051'S;65804 AM
25- TLP(A) 147 Corythopis torquatus Paranaita, margem direita Rio Paranaita, FazeralR&&anaita MT
26- TLP(A) 171 Corythopis torquatus Paranaita, margem esquerda Rio Paranaita, Fazdindga? MT
27- TLP(B) 034 Corythopis torquatus Paranaita, margem esquerda Rio Teles Pires (902856028'359"W) MT
28- TLP(B) 149 Corythopis torquatus Paranaita, Rio Teles Pires, margem esquerda ((B828;56028'359"W) MT
29- TLP(C) 081 Corythopis torquatus Paranaita, Rio Teles Pires, Fazenda Jodo Carvalho MT
30- TUP 017 Corythopis torquatus Careiro, Br 319 km 158, Tupana Lodge (04005'0,080839'37,8"W) AM
31- TUP 020 Corythopis torquatus Careiro, Br 319 km 158, Tupana Lodge (04005'0,080839'37,8"W) AM
32- UFAC 1483 Corythopis torquatus Santa Rosa, margem esquerda Rio Purus, foz do ©ksan{@9006'57,4"S;69049'53,9"W) AC
33- UFAC 845 Corythopis torquatus Rio Branco, Transacreana (AC-090) km 70, Ramahdhkim 11 (09054'02,1"S,68028'32,1"W) AC
34- LGEMAS527 Corythopis torquatus Vila Bela da Santissima Trindade MT
35- LGEMA556 Corythopis torquatus Juruena MT
36- AMA 578 Corythopis torquatus Estirdo do Equador, Atalaia do norte (04° 31'89'71° 36' 58.5" W) AM
37- AMA 658 Corythopis torquatus Estirdo do Equador, Atalaia do norte (04° 31'89'71° 36' 58.5" W) AM
38- OM 247 Corythopis torquatus Machadinho d'oeste, margem direita do rio Jirapana RO
39- MT 092 Corythopis torquatus Queréncia, Fazenda Tanguro (MT)- (12° 53' 29.8°/22' 26" W) MT
40- MT 096 Corythopis torquatus Queréncia, Fazenda Tanguro (MT) MT
41- ORX 438 Corythopis torquatus Oriximina — Para PA
42- ORX 439 Corythopis torquatus Oriximina — Para PA
43- LGEMA 410 Corythopis torquatus Fazenda Ipé, Vila Rica MT
44- CN 177 Corythopis torquatus FLOTA de Faro, ca 70 km NW de Faro (01042'S;570)2'W PA
45- B1017 Corythopis delalandi Mun. S&o Bartolomeu, Grande Mata (20°18'S 43°35'W) MG
46- B1968 Corythopis delalandi Mun. Bocailva, Fazenda Corredor (17°23'S 43°53'W) MG
47- B2161 Corythopis delalandi Mun. Bocailva, Fazenda Corredor (17°23'S 43°53'W) MG
48- B3720 Corythopis delalandi Mun. Bocailva, Fazenda Corredor (17°23'S 43°53'W) MG
49- B3109 Corythopis delalandi Mun. Vigosa, Mata do Paraiso (20°45' 42°52'W) MG
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50- B3720 Corythopis delalandi Mun. Bocailva, Fazenda Corredor (17°23'S 43°53'W) MG
51- LGEMA2368 Corythopis delalandi P.E. Morro do Diabo SP
52- LGEMA1231 Corythopis delalandi Buri SP
53- RBO 248 Corythopis delalandi Faz. Sdo Matheus, Mun. Varre —Sai RJ
54- RBO 259 Corythopis delalandi Faz. Sdo Matheus, Mun. Varre —Sai RJ
55- RBO 319 Corythopis delalandi Faz. Sdo Matheus, Mun. Varre —Sai RJ
56- RBO 793 Corythopis delalandi Centro Marista, Mun. Mendes RJ
57- RBO 811 Corythopis delalandi Centro Marista, Mun. Mendes RJ
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