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Resumo

Estudos de complexos de espécies cripticas tem grande importancia para a biologia evolutiva, pois
permitem uma estimativa mais precisa da diversidade biologica assim como auxiliam que os dados
bioldgicos, como ecologia e comportamento, sejam atribuidos a entidade biolégica correta. A
identificacdo de espécies cripticas também permite estudos sobre parti¢do e compartilhamento de nichos
nestes grupos. Historicamente, dentre as espécies de morcegos, Myotis nigricans (Schinz, 1821) apresenta
varias incertezas taxondmicas devido a muitos exemplares sul-americanos do género Myotis terem sido
por muito tempo mal identificados, usualmente como M. nigricans, devido a problemas por chaves de
identificacdo pouco precisas. Este problema na identificacdo dos individuos dificultou a determinacéo da
distribuicdo geografica dessa espécie, além da determinagdo dos limites entre as espécies do género.
Pesquisas recentes tém mostrado que a abordagem molecular pode ser uma ferramenta poderosa na
identificacdo de linhagens ndo reconhecidas pela taxonomia tradicional. Diante do cenario descrito, este
estudo tem o intuito de determinar a diversidade genética de exemplares de morcegos identificados como
M. nigricans e inferir as relagdes filogenéticas intraespecificas de modo a auxiliar na resolucdo da
identidade taxondmica dessa espécie. Para tal, foram obtidas e utilizadas sequéncias do marcador
molecular mitocondrial Cytochrome c¢ oxidase 1 (COIl). Este estudo ira auxiliar na estimativa da
diversidade genética, na compreensao da estrutura genética do grupo na América do Sul, assim como na

classificacdo taxondmica da espécie em estudo.
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1. Introducéo

A resolucdo de complexos de espécies minimamente diferentes tem importancia para
biologia evolutiva, pois evita a subestimativa da diversidade bioldgica e permite compreender a
ecologia e comportamento de espécies de uma forma em que o comportamento e demais dados
bioldgicos sdo atribuidos a uma entidade bioldgica correta (MAYR, 1970). A identificacdo de
espécies cripticas permite atrair atencdo a grupos de espécies que sdo morfologicamente muito
semelhantes, levantando a questdo de como ocorre o compartilhamento de nicho neste grupo
(PARIS et al., 1989).

O género Myotis Kaup, 1829 possui revisdes taxondmicas, incluindo as espécies sul-
americanas, publicadas por Miller e Allen (1928), LaVal (1973) e, mais recentemente, por
Wilson (2008). Dentre as espécies deste género, a espécie Myotis nigricans (Schinz, 1821)
possui incertezas taxonémicas originadas ha muitos anos. LaVal (1973), em sua revisdo das
espécies neotropicais do género Myotis, salientou que muitos exemplares dessa regido foram
mal identificados, usualmente como Myotis nigricans. Este problema na identificacdo dos
individuos tornou dificil a determinag&o da real distribuicdo geogréfica da espécie em questéo,

além da determinacdo dos limites entre as espécies.

Desse modo, novos trabalhos tém sido realizados a fim de compreender melhor os limites
entre as espécies, além das suas respectivas distribuicdes geograficas. Moratelli et al. (2011),
apos descreverem duas novas espécies a partir do complexo de espécies M. nigricans, sugeriram
que esta espécie ainda possa compreender a um complexo. Em outro estudo, Moratelli et al.
(2013) corroborou sua hipétese descrevendo uma nova espécie, M. izecksohni, com ocorréncia
na regido sul da Mata Atlantica, a partir do complexo de espécies M. nigricans, porém
acreditando que novas espécies cripticas ainda devem ser investigadas e descritas a partir deste

complexo.

Pesquisas recentes tém mostrado que a abordagem molecular é uma poderosa ferramenta no
reconhecimento de clados que podem ter escapado do reconhecimento pela taxonomia
tradicional devido a sua convergéncia morfoldgica e na resolugdo de relagdes filogenéticas (YU
et al., 2000; LARSEN et al., 2012; TEELING et al., 2005). Dois exemplos podem ser citados
com espécies de morcegos, o primeiro em Carollia, que é um género de dificil diferenciagdo
morfoldgica (PINE, 1972; MCLELLAN, 1984) e que ha alguns anos compreendia apenas
quatro espécies. Com a implementacdo de ferramentas moleculares, cinco espécies adicionais
foram descritas, utilizando a morfologia como dado secundério em sua diferenciacdo (SOLARI
& BAKER, 2006). No segundo exemplo, anélises moleculares revelaram que Pipistrellus
pipistrellus consiste em duas espécies bioldgicas cripticas, que podem ser diferenciadas por
chamadas de ecolocalizacao e caracteres externos sutis (BARRATT et al., 1997; HAUSSLER et



al., 2000). Myotis nigricans pode ser considerado um terceiro exemplo, visto que algumas
espécies ja foram descritas utilizando morfologia, porém as divergéncias genéticas entre

exemplares indicam que ainda podem haver mais espécies cripticas.

Em 2011, Moratelli et al. descreveram duas novas espécies com ocorréncia na regido da
Mata Atlantica, sendo estas M. lavali e M. izecksohni. Os espécimes identificados destas novas
espécies haviam sido previamente identificados como M. nigricans. Myotis lavali foi descrito a
partir de espécimes capturados em localidades no nordeste do Brasil em regies de Caatinga,
sendo possivelmente restrito ao nordeste brasileiro (MORATELLI et al., 2011). J4 para M.
izecksohni, a descri¢do ocorreu a partir de espécimes do Rio de Janeiro e Parana em localidades
de Mata Atlantica com altitude entre 760m e 1000m, sendo que, segundo o autor, as elevadas
altitudes seriam caracteristicas da espécie. Entretanto, para essa Ultima espécie espera-se a
ocorréncia em outras localidades no sul e sudeste do Brasil, assim como Uruguai
(MORATELLI et al., 2011).

Muitos estudos mostram que a diversidade de Chiroptera é maior no Neotrdpico, onde
linhagens tradicionalmente reconhecidas na América do Sul possuem mais de 5% de
divergéncia entre espécies, enquanto para a América do Norte estes valores sdo tipicamente
menores que 2% (SIMMONS, 2005; LIM, 2009, CLARE et al., 2007). Andlises de diversas
espécies do género Myotis, a partir de dados genéticos, evidenciaram gque M. nigricans ndo
representa um grupo monofilético e que possui pelo menos 12 linhagens com divergéncia acima
de 5%, podendo representar espécies distintas e, levanta a hip6tese de que a espécie M.
nigricans estaria restrita a uma regido menor, especificamente ao sudeste do Brasil (LARSEN et
al., 2012).

Diante do cenario descrito, este estudo teve o intuito de entender as relagdes filogenéticas
intraespecificas, a diversidade e estrutura genética do morcego Myotis nigricans e compreender

como estas influenciam na resolucdo da identidade taxonémica da espécie.



2. Materiais e Métodos
2.1 Amostragem

As amostras de DNA foram obtidas a partir de tecidos hepatico ou muscular de espécimes
previamente identificados como M. nigricans depositadas no banco de tecidos do Laboratério
de Estudos de Quiropteros (LABEQ) da Universidade Federal do Espirito Santo (UFES), além
de sequéncias depositadas no banco de dados genéticos Genbank (www.ncbi.nlm.nih.gov).
Adicionalmente, foram analisadas sequéncias de algumas espécies conhecidamente préximas
cuja relagdes filogenéticas sdo controversas, sendo estas M. oxyotus, M. riparius e M. albescens.
(Tabela 1 e Tabela 4- Material Suplementar).

2.2. Obtencao das sequéncias

2.2.1. Extragdo do DNA

O DNA total foi extraido utilizando o protocolo descrito por Bruford et al. (1992), e para
verificar as condigdes do DNA obtidas foram corados com corante Blue Green® (LGC

Biotecnologia) e visualizados em gel de agarose 1% sob luz ultravioleta.

2.2.2. Reacdo em cadeia da polimerase (PCR)

A Reacdo em Cadeia da Polimerase (PCR) foi feita para o fragmento do gene mitocondrial
citocromo ¢ oxidase | (COIl). O fragmento do gene COI foi amplificado utilizando o par de
primers LCO 1490 e HCO 2198 (FOLMER et al., 1994). A reacdo de PCR foi feita com mix de
15ul incluindo: 1 puL de DNA genémico (~40ng), 1X de tampdo Tris-KCI (ThermoFisher),
2,5mM de MgCl, (ThermoFisher), 200uM de dNTP’s, 0.4mM de cada primer e 0.7U de Taq
DNA Polimerase (ThermoFisher). O perfil utilizado para a PCR, consistiu de 5 passos. 1-
Desnaturagdo inicial da molécula de DNA, com temperatura de 94°C por 1 minuto. 2-
Desnaturagdo, com temperatura de 94°C por 30 segundos. 3- Anelamento dos primers, com
temperatura de 50°C por 40 segundos. 4- Extensdo, com temperatura de 72°C por 1 minuto. Os
passos 2, 3 e 4 foram repetidos em ciclo por 35 vezes. Apds os 35 ciclos, as amostras ficaram
por 1 minuto em 72°C, sendo este o passo 5- Extensdo Final. Todos as etapas do protocolo de

amplificacdo seguiram o Clare et al. (2007).

O sucesso da reagdo e verificagdo do tamanho dos produtos da PCR foram estimados
utilizando gel de agarose 1% e marcador molecular de 1 Kb (Invitrogen, Inc.) e visualizados sob
luz UV.

Para a purificacdo dos produtos de PCR foram utilizadas as enzimas do kit Exo-Sap-IT
(USB-Corporation) a fim de eliminar potenciais inibidores do sequenciamento, como excesso

de primers, dNTPs e outras possiveis impurezas.



2.2.3. Sequenciamento

As reacdes de sequenciamento foram realizadas em um sequenciador automatico ABI 377
(Applied Biosystems), para todas as amostras nas dire¢es “forward” utilizando-se o primer
utilizado para amplificacdo do gene COI (LCO 1490).

Todos estes procedimentos foram realizados no Nucleo de Genética Aplicada a
Conservacao da Biodiversidade (NGACB) da UFES.

2.3. Anélise dos dados

2.3.1. Andlises gerais

O programa MEGA (TAMURA et al., 2013) foi utilizado para alinhar as sequéncias
obtidas de cada individuo através do algoritmo Clustal W. Para cada sequéncia foi conduzida
uma pesquisa comparativa de similaridade no GenBank (http://nchi.nclm.nih.gov) utilizando a
ferramenta BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) a fim de se verificar a ocorréncia de
contaminacdo e checar se os fragmentos correspondem aos genes de interesse desta pesquisa.

Para a verificacdo do grau de saturagdo das bases nucleotidicas dentro das sequéncias foi
usado o programa DAMBE de XIA & XIE (2001). O programa DnaSP 5.10 (LIBRADO &
ROZAS, 2009) foi utilizado para gerar os hapl6tipos do DNA mitocondrial. Foram computados
o numero e frequéncia de haplétipos, diversidade haplotipica e nucleotidica.

2.3.2 Andlises filogenéticas e populacionais

As andlises filogenéticas foram realizadas por meio dos métodos Maxima
Verossimilhanca (MV) através da plataforma Cipres (phylo.org) (STAMATAKIS, 2014) e
Inferéncia Bayesiana (IB) pelo programa Mr.Bayes 3.2 (RONQUIST et al., 2012). Foram
utilizados como grupos externos sequéncias das espécies M. septentronalis e M. ciliolabrum
(nameros de referéncia na Tabela 1 do Material suplementar). As arvores foram visualizadas e
editadas através do programa FigTree v.1.3.1 (RAUMBAUT, 2007). As analises de distancias
genéticas dentro e entre grupos foram obtidas através do programa MEGA 6.0 (TAMURA et
al., 2013), utilizando p-distance e o modelo de substituicdo nucleotidica Kimura 2-pardmetros
(KIMURA, 1980; TAMURA et al., 2013).



3. Resultados

Inicialmente, a fim de avaliar como esta distribuida a diversidade genética no género
Myotis como um todo, foi realizado um célculo de distancia a partir de sequéncias de COI
disponiveis no GenBank com 515 pares de base a partir de 621 espécimes representando 11
espécies (Tabela 1 e Tabela 4- Material suplementar). A analise mostrou que o grupo M.
nigricans possui altos valores de distancia intraespecificas quando analisado como um todo
(incluindo amostras do GenBank) alcancando valores de 8-8,9%, enquanto a média para as
demais espécies ficou em torno de 2% (Tabela 2). Além disto, os grupos M. riparius e M.
volans também apresentaram valores elevados, 7% e 4,5%, respectivamente, porém ¢é
reconhecida suas problematicas taxondmicas e estdo em processo de avaliacéo.

Apo0s a primeira etapa de avaliacdo, foram selecionadas e analisadas sequéncias parciais
de COI de 515pb de 192 individuos representando 4 espécies filogeneticamente proximas (M.
nigricans, M. riparius, M. albescens, M. oxyotus — Tabelas 1 e 3) definindo 10 haplogrupos com
suporte estatistico consideravel, sendo que apenas M. oxyotus e M. albescens se mostraram
monofiléticos (Figura 1).

As andlises filogenéticas mostraram que 0s espécimes depositados como M. nigricans
representam seis distintas linhagens (Figura 1). Dentre estas, trés possuem grande sobreposicéo
de distribuicdo geogréfica, ocorrendo em diferentes localidades pelo sul da Mata Atlantica
(Espirito Santo, S&o Paulo, Minas Gerais e Parand), sendo que apenas uma possui distribuicdo
também ao norte do Rio Doce (Bahia e Paraiba). A linhagem com distribuicdo mais ampla na
regido da Mata Atlantica foi referida como M. nigricans (M.A. Norte/Sul) e as demais, M. cf.
nigricans. Assim como M. nigricans, o grupo M. riparius ndo apresenta monofiletismo, tendo
duas linhagens distintas. Os grupos M. oxyotus e M. albescens mostraram-se monofiléticos.

Todas as linhagens possuem moderado ou forte suporte estatistico para analise de
maxima verossimilhanga (suporte alto para bootstrap > 75%; moderado para bootstrap 50% > e
< 75%), entretanto alguns grupos ndo obtiveram suporte para inferéncia bayesiana (suporte alto
para probabilidade posterior > 95%).

Adicionalmente as reconstrugdes filogenéticas, os valores de distancia genética reforgam
o0 suporte as linhagens encontradas, dados os elevados valores de distancia genética entre grupos
(3,7-14,5%) e baixos dentro de cada um deles (0,0-3,1%) (Tabela 3). Estes dados demonstram
uma forte coesdo dentro de cada linhagem e os valores de divergéncia genética entre espécies
estdo dentro do previsto para quirdpteros, cujas linhagens interespecificas possuem em média
2% de divergéncia na América do Norte e 5% na América do Sul (LARSEN et al., 2012).



4. Discussao

Os haplogrupos dos espécimes identificados como Myotis nigricans encontrados na Mata
Atlantica possuem grande sobreposicdo de distribuicao e estdo restritos a regido sudeste e sul do
Brasil, com excecdo de um Unico grupo, cuja distribuicdo se estende ao nordeste do Brasil,
grupo este referido como M. nigricans no presente trabalho (Figura 1).

A existéncia de varias linhagens filogenéticas no complexo M. nigricans, sendo apenas
uma linhagem com distribui¢do ampla e cinco com distribuigdo restrita, torna menos provavel
que tais diferencas genéticas entre as linhagens sejam relativas a variagdes populacionais
apenas, e sim diferencas interespecificas e é provavel que ndo esteja ocorrendo fluxo génico
entre essas seis linhagens. Além disso, os valores de distancia genética entre essas linhagens sdo
altos a nivel interespecifico (3,7%-14,3%), sendo que valores semelhantes sdo encontrados entre
espécies como entre M. lucifugus e M. evotis (3,8%) e entre M. thysanodes e M. albescens
(14,5%).

A presenca de fluxo génico entre as linhagens do complexo M. nigricans permitiria o
compartilhamento das mutacdes entre os individuos com distribuicdo proxima, de forma a criar
um gradiente continuo de variacdo entre todo a distribuicdo, porém, ndo é o que pode ser
observado entre as seis linhagens. Esse gradiente continuo pode ser observado apenas dentro do
grupo referido como M. nigricans, onde ha dois subgrupos formados por exemplares do Sul e
Norte da Mata Atlantica com distancia genética entre 0os mesmos de 2%, mas sem suporte
estatistico consistente (dados ndo apresentados).

Entretanto, ha a possibilidade de que estas populacbes tenham passado por fases de
distribuicdo disjunta e estejam em contato secundario, ndo tendo decorrido tempo suficiente
para compartilhamento de tais muta¢fes e ndo formando um gradiente. A ocorréncia desta
distribuicdo disjunta e posterior contato secundario nesta regido pode ter acontecido durante os
periodos de Maxima Glacial e Interglaciais dos ultimos milhares de anos. Tais acontecimentos
tendem a serem explicados a partir da Hip6tese dos Reflgios.

A Hipotese dos Reflgios foi originalmente proposta por Haffer (1969) para explicar
eventos de especiacdo em passaros na regido da Amazonia. Esta hipdtese sugere que flutuacdes
climéaticas durante o Pleistoceno poderiam causar a fragmentacdo de formacgdes florestais
intermediadas por formagdes de areas abertas e secas, como savanas. Esses fragmentos restantes
de florestas ficariam isolados, formando “refugios”, e nestes locais as populagdes de plantas e
animais estariam isoladas até um futuro contato secundario durante uma nova fase de expanséo,
em momentos com condicOes favoraveis (HAFFER, 2008).

Segundo este mesmo autor, se durante este periodo de separagdo as populagdes
alcancarem isolamentos sexuais e/ou ecoldgicos das populagfes dos fragmentos vizinhos, estas

poderiam posteriormente dispersar-se amplamente no atual continuo habitat, antes que periodos



de fases climaticas adversas fragmentasse novamente essa extensdo abrangente. Durante estes
periodos de contragdo e expansao do habitat, e com os diversos contatos secundarios, estas
espécies poderiam sofrer processos de especiagdo ou formarem populagdes com diferengas
genéticas intraespecificas marcantes.

Carnaval & Moritz (2008) geraram simulagdes climaticas e cruzaram seus resultados com
estudos de filogeografia e paleopalinologia. A partir disto, um cenério foi descrito onde a MA
teria suportado uma floresta tropical em sua area central (entre o Rio Sdo Francisco/PE e o Rio
Doce/ES) mesmo durante as condigdes mais secas do Quaternario. O modelo de Carnaval-
Moritz (C-M) também prevé que, no litoral ao sul do Rio Doce, as condi¢Bes climaticas ndo
dariam suporte a formacdo de um grande e continuo fragmento florestal. Foi sugerido entéo que,
em sua distribuicdo ao sul, a Mata Atlantica provavelmente foi dividida em diferentes
fragmentos menores.

A fragmentacdo ao sul da Mata Atléantica durante o Gltimo periodo de glaciagdo pode ter
resultado nas diferentes linhagens encontradas neste estudo, de forma que as populagdes
estariam isoladas em cada fragmento e, em um posterior periodo de expansdo, teria ocorrido
contato secundario mantendo-se as diferencas genéticas entre as linhagens. Quanto & Unica
linhagem com distribuicdo também ao norte da Mata Atlantica (M. nigricans M.A. Norte/Sul —
Figura 1), esta poderia ter habitado tanto o refgio do Norte quanto do Sul da Mata Atlantica e,
posteriormente, foi capaz de se dispersar para a regido subsequente mantendo o fluxo génico
entre as populagdes distribuidas ao longo da Mata Atléntica.

Entretanto, alguns pesquisadores contradizem a Hip6tese dos Reflgios em alguns pontos.
Leite et al. (2016) apoiam uma hipdtese alternativa, chamada de Mata Atlantida, onde pequenos
mamiferos especialistas de florestas sofreram expans&o durante ambas a Ultima Maxima Glacial
(“Last Glacial Maximum” - LGM) e o Ultimo Periodo Interglacial (“Last Interglacial” — LIG) e
sugerem que a Mata Atlantica também tenha se expandido durante estes periodos,
principalmente durante a exposicao da plataforma continental durante o LGM.

Além disso, segundo estes mesmos autores, uma subdivisdo entre Norte e Sul da Mata
Atlantica seria o resultado das diferencas topograficas presentes na costa leste da América do
Sul, mais especificamente a plataforma continental brasileira variando de muito estreita ao norte
para muito ampla ao sul, além da presenga do Embaiamento de Tubardo (“Tubardo Bight” —
TB) e das montanhas do Espirito Santo formarem uma das areas mais estreitas na costa
brasileira. Esta divisdo foi encontrada apenas para o haplogrupo M. nigricans como uma
subdivisdo, mas sem suporte estatistico consistente. Porém, esta divisdo pode ter influenciado na
divisdo entre os demais grupos da Mata Atlantica e o clado M. nigricans isolando-os entre Norte
e Sul com posterior dispersdo para 0 ambiente subsequente, desta forma a HipoOtese da Mata

Atlantida seria uma hipotese alternativa para a Hipotese de Refugios.



Em 2016, Moratelli et al. analisando sequéncias do Citocromo b de espécies proximas do
género Myotis, provenientes de localidades como Bolivia e Paraguai, Equador, Peru, Suriname e
Tobago, demonstraram que M. nigricans representa 5 distintos grupos. Com isso, Moratelli et
al. (2016) sugerem que a hipotese proposta por Larsen et al. (2012) esteja correta, sendo M.
nigricans restrito ao sul da América do Sul, retendo entdo o nome da espécie para o haplogrupo
Bolivia + Paraguai por causa da maior proximidade a localidade-tipo da espécie (Seropédica,
Rio de Janeiro) e, propondo que futuramente os demais 4 grupos recebam novos nomes.

Esta divisdo entre espécimes de diferentes localidades na América do Sul também foi
encontrada neste estudo, onde exemplares da Guiana, Suriname e Equador formam trés
linhagens distintas dos demais espécimes com ocorréncia na Mata Atlantica possuindo
distancias entre grupos variando de 6% a 14%.

Entretanto, consideramos que a proposta de Moratelli et al. (2016) de retencdo do nome
Myotis nigricans para o haplogrupo Bolivia + Paraguai ndo deve ser validada, visto que 0s
exemplares de uma das linhagens com distribui¢&o no sudeste do Brasil deveriam reter o nome
M. nigricans dada a maior proximidade a localidade-tipo. Com isso, a espécie M. nigricans
estaria restrita apenas a regido da Mata Atlantica, com ocorréncia no Sul e Sudeste do Brasil
(possivelmente norte da Mata Atlantica) e os espécimes das demais linhagens devem passar por
reavaliacdo e descricdo como espécies novas (Demais linhagens — Figura 1).

Uma das linhagens de M. nigricans possui uma problemética a mais. Diferentemente das
demais, esta ndo se agrupa formando um grupo com as outras identificadas como M. nigricans.
Esta linhagem, M. cf. nigricans 5, com distribuicdo na Guiana e Suriname, possui maior
semelhanca com exemplares de M. riparius, 0 que a torna uma das principais linhagens
passiveis de reavaliacdo e reidentificacéo.

Os exemplares de M. riparius representam duas linhagens distintas e, como citado acima,
uma destas possui maior semelhanca com o grupo M. cf. nigricans 5. Tais linhagens de M.
riparius possuem grande divergéncia genética, com valores préximos aos 12%, o que também
0s torna possiveis linhagens de espécies distintas.

Ja os grupos M. albescens e M. oxyotus apresentam monofiletismo e baixos valores
dentro dos grupos (1% e 0%, respectivamente), o que pode significar uma taxonomia acurada
destas espécies ou um viés causado por um baixo nimero de individuos analisados (n=28 e n=8,
respectivamente).

Este estudo mostrou que a histdria evolutiva do género Myotis foi bem mais complexa do
que se conhecia e que este grupo possui diversas probleméticas taxondmicas vigentes, em
especial na espécie M. nigricans e demais espécies da América do Sul. Além disso, pudemos
observar que os estudos genéticos, utilizando-se mais marcadores, mitocondriais e nucleares
podem auxiliar na identificacdo destas problematicas, mas ndo as resolver. Identificar quais sdo

0s grupos incertos permite que novos trabalhos taxondmicos especificos sejam planejados a fim



de solucionar tais incongruéncias e, com isso, evitar subestimativas do nimero de espécies do

género Myotis.
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FIGURAS E TABELAS

Tabela 1. Amostras de tecido disponiveis no LABEQ/UFES, sequéncias disponiveis no GenBank e correspondéncia das linhagens referentes a Figura 1. N/D: ndo determinado.

Espécie Localidade UFES GENBANK Linhagens (Figura 1)
Paraiba 5 — M. nigricans
Bahia 2 — M. nigricans
Espirito Santo 7 — M. nigricans; M. cf. nigricans 1
L Minas Gerais 4 — M. nigricans; M. cf. nigricans 1 e 2
Myotis nigricans Séo Paulo 3 — M. nigricans; M. cf. nigricans 2
Parana 6 — M. nigricans; M. cf. nigricans 2

Equador — 24 M. cf. nigricans 4

Guiana — 7 M. cf. nigricans 3 e 5
Suriname — 1
Myotis oxyotus Costa Rica — 8 M. oxyotus
Brasil — 8 M. riparius 1
Costa Rica — 4 M. riparius 1
o Equador — 21 M. riparius 1 e 2
Myotis riparius Guiana — 47 M. riparius 1 e 2
Panamé — 6 M. riparius 1 e 2
Suriname — 7 M. riparius 1 e 2
N/D — 3 M. riparius 2
Guiana — 23
Myotis albescens Suriname — 5 M. albescens
N/D — 1

TOTAL 27 165




Tabela 2. Distancia genética dentro e entre grupos de sequéncias. As andlises de distancia genética entre os grupos foram conduzidas usando os modelos Kimura-2-

parametros (abaixo da diagonal) e p-distance (acima da diagonal). Os mesmos modelos foram utilizados para a analise de distancia genética dentro dos grupos (diagonal). A

analise envolveu 621 sequéncias nucleotidica de 11 espécies, e todas as posigdes contendo gaps ou dados faltando foram eliminadas. Em destaque, os maiores valores

intraespecificos.

K-2p/p-dist Alb Cil Evo Lei Luc Nig Oxy Rip Sep Thy Vol
M. albescens 0,009/0,009 0,104 0,142 0,138 0,144 0,130 0,102 0,139 0,139 0,145 0,122
M. ciliolabrum 0,157 0,012/0,012 0,138 0,124 0,144 0,122 0,102 0,137 0,128 0,142 0,119
M. evotis 0,140 0,107 0,012/0,012 0,098 0,017 0,089 0,114 0,094 0,097 0,105 0,121
M. leibii 0,165 0,017 0,105 0,003/0,003 0,096 0,036 0,120 0,088 0,019 0,081 0,116
M. lucifugus 0,137 0,096 0,038 0,099 0,021/0,020 0,091 0,115 0,094 0,096 0,102 0,121
M. nigricans 0,116 0,163 0,158 0,166 0,148 0,089/0,080 0,118 0,085 0,042 0,080 0,113
M. oxyotus 0,112 0,128 0,135 0,129 0,132 0,114 0,025/0,023 0,121 0,124 0,138 0,093
M. riparius 0,134 0,136 0,130 0,136 0,127 0,138 0,102 0,070/0,064 0,087 0,092 0,123
M. septentrionalis 0,156 0,102 0,096 0,102 0,092 0,159 0,136 0,139 0,002/0,002 0,081 0,121
M. thysanodes 0,145 0,106 0,020 0,105 0,044 0,160 0,141 0,137 0,095 0,009/0,009 0,131
M. volans 0,163 0,116 0,088 0,113 0,087 0,168 0,159 0,150 0,100 0,088 0,045/0,042
Média inter 0,121/0,108

Média intra 0,027/0,025




Tabela 3. Distancia genética dentro e entre grupos de sequéncias. As andlises de distancia genética entre os grupos foram conduzidas usando os modelos p-distance (abaixo
da diagonal) e kimura 2-parametros (acima da diagonal). Para os valores de distancia genética dentro dos grupos foi utilizado apenas o modelo p-distance (diagonal). A

analise envolveu 191 sequéncias nucleotidica de 4 espécies, e todas as posi¢des contendo gaps ou dados faltando foram eliminadas.

GRUPOS = M. nigricans M C.f' M C.f' M C.f' M C.f' M C.f' M. albescens M. oxyotus M Cf.‘ M Cf:
nigricans 1 nigricans 2 nigricans 3 nigricans 4 nigricans 5 riparius 1 riparius 2

M. nigricans

0.017 0.038 0.067 0.064 0.070 0.140 0.109 0.125 0.160 0.121
M. cf. nigricans 1

0.037 0.005 0.076 0.073 0.071 0.130 0.101 0.108 0.145 0.107
M. cf. nigricans 2

0.063 0.070 0.007 0.053 0.067 0.143 0.113 0.111 0.144 0.128
M. cf. nigricans 3

0.060 0.068 0.050 0.004 0.050 0.139 0.111 0.112 0.143 0.123
M. cf. nigricans 4

0.066 0.067 0.063 0.048 0.000 0.115 0.102 0.096 0.141 0.102
M. cf. nigricans 5

0.123 0.115 0.126 0.122 0.104 0.016 0.142 0.120 0.145 0.098
M. albescens

0.099 0.092 0.102 0.100 0.093 0.125 0.010 0.112 0.139 0.131
M. oxyotus

0.112 0.099 0.100 0.101 0.088 0.107 0.102 0.000 0.100 0.081
M. cf. riparius 1

0.140 0.128 0.128 0.127 0.125 0.127 0.124 0.092 0.026 0.135
M. cf. riparius 2

0.109 0.097 0.114 0.110 0.094 0.089 0.116 0.075 0.120 0.031




Figura 1. Reconstrugdo filogenética de maxima verossimilhanga (MV) e Inferéncia Bayesiana a partir dos espécimes de M. nigricans, M. riparius, M. albescens, M. oxyotus e

grupo externo. Os valores nos ramos representam os valores de suporte estatistico de bootstrap, para MV, e probabilidade posterior, para 1B, respectivamente.
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MATERIAL SUPLEMENTAR

Tabela 1. Sequéncias do marcador molecular COIl utilizadas no presente trabalho, incluindo dados produzidos e dados armazenados na plataforma GenBank (ncbi.nlm.nih.gov).

* Sequéncias obtidas no presente estudo. ** Valores aproximados a partir da localidade informada.

Coord. Geogréafica

Nome Espécie N¢ de Acesso Localidade Referéncias

Latitude Longitude
Alb001 Myotis albescens EF080487 Guiana Clare et al. 2007 3.750000 -59.300000
Alb002 Myotis albescens EF080488 Guiana Clare et al. 2007 4.380000 -58.870000
Alb003 Myotis albescens AEA89637 Guiana Clare et al. 2007 4.380000 -58.870000
Alb004 Myotis albescens EF080489 Guiana Clare et al. 2007 5.320000 -57.330000
Alb005 Myotis albescens EF080490 Guiana Clare et al. 2007 1.370000 -58.770000
Alb006 Myotis albescens EF080484 Guiana Clare et al. 2007 4.670000 -58.680000
Alb007 Myotis albescens EF080486 Guiana Clare et al. 2007 4.670000 -58.680000
Alb008 Myotis albescens EF080485 Guiana Clare et al. 2007 4.670000 -58.680000
Alb009 Myotis albescens JF448095 Guiana Clare et al. 2011 1.650000 -58.630000
Alb010 Myotis albescens AEA89636 Guiana Clare et al. 2011 4.750000 -59.020000
Alb011 Myotis albescens EF080491 Guiana Clare et al. 2011 4.750000 -59.020000
Alb012 Myotis albescens AEA89634 Guiana Clare et al. 2011 4.280000 -58.520000
Alb013 Myotis albescens AEA89635 Guiana Clare et al. 2011 4.280000 -58.520000
Alb014 Myotis albescens JF455103 Guiana Clare et al. 2011 2.820000 -59.530000
Alb015 Myotis albescens JF455102 Guiana Clare et al. 2011 2.820000 -59.530000




Continuacdo Tabela 1. Sequéncias do marcador molecular COI utilizadas no presente trabalho, incluindo dados produzidos e dados armazenados na plataforma GenBank

(ncbi.nlm.nih.gov). * Sequéncias obtidas no presente estudo. ** Valores aproximados a partir da localidade informada.

AlbO16
Alb017
Alb018
Alb019
Alb020
Alb021
Alb022
Alb023
Alb024
Alb025
Alb026
Alb027
Alb028
Alb029
AD45
AD46
AD49
AD50
AD52

Myotis albescens
Myotis albescens
Myotis albescens
Myotis albescens
Myotis albescens
Myotis albescens
Myotis albescens
Myotis albescens
Myotis albescens
Myotis albescens
Myotis albescens
Myotis albescens
Myotis albescens
Myotis albescens
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans

Myotis nigricans

AEA89633
AEA89632
AEA89631
AEA89630
AEA89629
AEA89628
JF455101

JF448094

JF447689

KX814412
EU096807
IN847706

HQ545684
HQ545444

Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Suriname
Suriname
Guiana
Suriname
Suriname
Suriname
Paraiba, BR
Paraiba, BR
Paraiba, BR
Paraiba, BR
Paraiba, BR

Clare et al. 2011
Clare et al. 2011
Clare et al. 2011
Clare et al. 2011
Clare et al. 2011
Clare et al. 2011
Clare et al. 2011
Clare et al. 2011
Clare et al. 2011

Chaverri et al. 2016
Borisenko et al. 2008

Taylor et al. 2011
Ndo publicado

Nao publicado

* Presente trabalho

*

*

*

2.820000
2.820000
2.820000
2.820000
2.820000
2.820000
2.820000
4.480000
4.480000
6.500000
4.660000
1.944000
1.944000
-7.135600
-7.135600
-7.135600
-7.135600
-7.135600

-59.530000
-59.530000
-59.530000
-59.530000
-59.530000
-59.530000
-59.530000
-57.040000
-57.040000
-58.220000
-57.180000
-56.063000
-56.063000
-34.859800
-34.859800
-34.859800
-34.859800
-34.859800




Continuacdo Tabela 1. Sequéncias do marcador molecular COI utilizadas no presente trabalho, incluindo dados produzidos e dados armazenados na plataforma GenBank
(ncbi.nlm.nih.gov). * Sequéncias obtidas no presente estudo. ** Valores aproximados a partir da localidade informada.

AD169
AD170
AD373
AD374
AD388
AD395
AD443
AD453
AD457
AD674
AD676
AD678
AD683
AD684
AD685
AD919
AD949
AD950
AD1031

Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans

Myotis nigricans

Bahia, BR
Bahia, BR
Minas Gerais, BR
Minas Gerais, BR
Minas Gerais, BR
Minas Gerais, BR
S3do Paulo, BR
Sao Paulo, BR
Sao Paulo, BR
Parana, BR
Parana, BR
Parana, BR
Parana, BR
Paranda, BR
Paranda, BR
Espirito Santo, BR
Espirito Santo, BR
Espirito Santo, BR

Espirito Santo, BR

*

*

*

-11.945170
-11.945170
-19.7896943
-19.7896943
-21.8398589
-21.8398589
-23.1857076
-23.1857076
-23.1857076
-25.4827475
-25.4827475
-25.4827475
-25.4827475
-25.4827475
-25.4827475
-20.29488451
-20.29488451
-20.29488451
-20.6037524

-38.082905
-38.082905
-42.1415731
-42.1415731
-43.7919951
-43.7919951
-46.8978057
-46.8978057
-46.8978057
-48.8290713
-48.8290713
-48.8290713
-48.8290713
-48.8290713
-48.8290713
-40.33497334
-40.33497334
-40.33497334
-41.2035324
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(ncbi.nlm.nih.gov). * Sequéncias obtidas no presente estudo. ** Valores aproximados a partir da localidade informada.

AD1043
AD1077
AD1078
Nig001
Nig002
Nig003
Nig004
Nig005
Nig006
Nig007
Nig008
Nig009
Nig010
Nig011
Nig012
Nig013
Nig014
Nig015
Nig016

Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans

Myotis nigricans

EF080494
EFO80493
EU096808
JQ601631
10601630
10601624
10601621
10601620
Q601612
JQ601611
10601600
10601590
JQ601589
JQ601588
10601587
JQ601586

Espirito Santo, BR
Espirito Santo, BR
Espirito Santo, BR
Guiana
Guiana
Suriname
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana

Guiana

*
*

*

Clare et al. 2007
Clare et al. 2007

Borisenko et al. 2008

Ndo publicado
Ndo publicado
N&o publicado
Nao publicado
Nao publicado
N&o publicado
N&o publicado
Nao publicado
Nao publicado
Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado

Nao publicado

-20.6037524

-20.6037524

-20.6037524
5.380000
4.380000
4.540000
-0.650000
-0.650000
-0.633000
-0.650000
-0.686000
-0.633000
-0.633000
5.817000
2.486000
2.486000
2.279000
2.279000
2.824000

-41.2035324
-41.2035324
-41.2035324
-57.370000
-58.870000
-56.930000
-76.450000
-76.450000
-76.450000
-76.450000
-76.432000
-76.450000
-76.450000
-61.067000
-59.47600
-59.476000
-59.435000
-59.435000
-59.526000
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(nchi.nlm.nih.gov). * Sequéncias obtidas no presente estudo. ** Valores aproximados a partir da localidade informada.

Nig017
Nig018
Nig019
Nig020
Nig021
Nig022
Nig023
Nig024
Nig025
Nig026
Nig027
Nig028
Nig029
Nig030
Nig031
Nig032
Oxy002
Oxy003
Oxy004

Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Myotis nigricans
Mpyotis oxyotus
Myotis oxyotus

Myotis oxyotus

10601582
JQ601580
JQ601579
JQ601575
JQ601574
JQ601573
JQ601572
JQ601571
JQ601570
10601569
10601562
JQ601561
JQ601560
JQ601559
JQ601558
JQ601557
KX814412
KX814411
KX814409

Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Costa Rica
Costa Rica

Costa Rica

Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado
Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado
Ndo publicado
Ndo publicado
N&o publicado
Nao publicado
Nao publicado
N&o publicado
N&o publicado
Nao publicado
Nao publicado

Ndo publicado

Chaverri et al. 2016
Chaverri et al. 2016
Chaverri et al. 2016

5.333000
5.817000
5.817000
4.750000
1.650000
1.583000
1.583000
5.150000
5.150000
5.150000
3.750000
3.750000
3.267000
3.267000
3.267000
3.267000
9.080000
9.110000
9.100000

-59.917000
-61.067000
-61.067000
-59.017000
-58.633000
-58.633000
-58.633000
-58.700000
-58.700000
-58.700000
-59.300000
-59.300000
-59.717000
-59.717000
-59.717000
-59.717000
-82.970000
-82.960000
-82.960000
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(nchi.nlm.nih.gov). * Sequéncias obtidas no presente estudo. ** Valores aproximados a partir da localidade informada.

Oxy005
Oxy006
Oxy007
Oxy008
Oxy009
Rip001
Rip002
Rip003
Rip004
Rip005
Rip006
Rip007
Rip008
Rip009
Rip010
Rip011
Rip012
Rip013
Rip014

Myotis oxyotus
Myotis oxyotus
Myotis oxyotus
Myotis oxyotus
Myotis oxyotus
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius

Myotis riparius

KX814406
KX814405
KX814410
KX814408
KX814407
EFO80518
EFO80517
EFO80516
EFO80515
EF080514
EFO80513
EF080512
EFO80511
EFO80510
EFO80509
EFO80508
EFO80507
EFO80506
EFO80505

Costa Rica
Costa Rica
Costa Rica
Costa Rica
Costa Rica
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana

Guiana

Chaverri et al. 2016
Chaverri et al. 2016
Chaverri et al. 2016
Chaverri et al. 2016
Chaverri et al. 2016
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007

9.110000
9.110000
9.110000
9.100000
9.110000
5.120000
5.120000
5.120000
5.330000
5.330000
5.330000
5.330000
3.270000
1.650000
1.580000
4.100000
3.270000
4.670000
5.250000

-82.960000
-82.960000
-82.960000
-82.960000
-82.960000
-59.820000
-59.820000
-59.820000
-60.770000
-60.770000
-60.770000
-60.770000
-58.780000
-58.630000
-58.630000
-59.050000
-58.780000
-58.680000
-59.610000
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(nchi.nlm.nih.gov). * Sequéncias obtidas no presente estudo. ** Valores aproximados a partir da localidade informada.

Rip015
Rip016
Rip017
Rip018
Rip019
Rip020
Rip021
Rip022
Rip023
Rip024
Rip025
Rip026
Rip027
Rip028
Rip029
Rip030
Rip031
Rip032
Rip033

Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius

Myotis riparius

EFO80504
EFO80503
EF080502
EF080501
EFO80500
EF080499
EF080498
EFO80497
EFO80496
EF080495
KX755981
JN847709
KT236205
HQ919740
HQ919701
10601645
10601629
10601628
10601627

Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana

Guiana

Suriname

Suriname
Panama
Equador
Equador
Equador

Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007
Clare et al. 2007

Walker et al. 2016
Taylor et al. 2011
Klippel et al. 2015

Nao publicado
Nao publicado
Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado

Nao publicado

6.500000
6.500000
6.500000
6.500000
6.500000
6.500000
6.500000
5.250000
5.250000
5.380000

1.994000
1.994000
8.867000
-0.683000
-0.783000
-0.783000

-58.220000
-58.220000
-58.220000
-58.220000
-58.220000
-58.220000
-58.220000
-59.610000
-59.610000
-59.970000

-56.092000
-56.092000
-82.750000
-76.433000
-76.433000
-76.433000




Continuacdo Tabela 1. Sequéncias do marcador molecular COI utilizadas no presente trabalho, incluindo dados produzidos e dados armazenados na plataforma GenBank

(ncbi.nlm.nih.gov). * Sequéncias obtidas no presente estudo. ** Valores aproximados a partir da localidade informada.

Rip034
Rip035
Rip036
Rip037
Rip038
Rip039
Rip040
Rip041
Rip042
Rip043
Rip044
Rip045
Rip046
Rip047
Rip048
Rip049
Rip050
Rip051
Rip052

Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius

Myotis riparius

10601626
10601625
10601623
10601622
Q601619
JQ601618
10601617
10601616
Q601615
10601614
10601613
0601610
JQ601609
10601608
10601607
JQ601606
10601605
10601604
10601230

Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador
Equador

Suriname

Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado
Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado
Ndo publicado
Ndo publicado
N&o publicado
Nao publicado
Nao publicado
N&o publicado
N&o publicado
Nao publicado
Nao publicado
Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado

Nao publicado

-0.683000
-0.683000
-0.683000
-0.683000
-0.837000
-0.657000
-0.650000
-0.650000
-0.650000
-0.650000
-0.633000
-0.650000
-0.833000
-0.617000
-0.617000
-0.683000
-0.650000
-0.650000
2.289000

-76.433000
-76.433000
-76.433000
-76.433000
-76.334000
-76.454000
-76.450000
-76.450000
-76.450000
-76.450000
-76.450000
-76.450000
-76.333000
-76.467000
-76.467000
-76.433000
-76.450000
-76.450000
-56.607000
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(ncbi.nlm.nih.gov). * Sequéncias obtidas no presente estudo. ** Valores aproximados a partir da localidade informada.

Rip053
Rip054
Rip055
Rip056
Rip057
Rip058
Rip059
Rip060
Rip061
Rip062
Rip063
Rip064
Rip065
Rip066
Rip067
Rip068
Rip069
Rip070
Rip071

Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius

Myotis riparius

10601201
10601647
Q601644
10601640
10601639
JQ601638
10601635
10601634
JQ601633
10601632
10601603
10601602
10601601
JQ601599
JQ601598
JQ601597
JQ601596
JQ601595
10601594

Suriname
S3o Paulo, BR
Panama
Panama
Panama
Panama
Panama
Suriname
Suriname
Suriname
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana

Guiana

Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado
Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado
Ndo publicado
Ndo publicado
N&o publicado
Nao publicado
Nao publicado
N&o publicado
N&o publicado
Nao publicado
Nao publicado
Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado

Nao publicado

2.175260
-22.383000
8.867000
9.100000
9.100000
8.867000
9.100000
4.950000
4.950000
4.950000
6.500000
6.500000
6.500000
1.367000
5.250000
5.250000
5.250000
5.067000
5.333000

-56.788000
-49.667000
-82.750000
-79.700000
-79.700000
-82.750000
-79.700000
-55.183000
-55.183000
-55.183000
-58.217000
-58.217000
-58.217000
-58.767000
-59.614000
-59.614000
-59.614000
-59.867000
-59.950000
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(nchi.nlm.nih.gov). * Sequéncias obtidas no presente estudo. ** Valores aproximados a partir da localidade informada.

Rip072
Rip073
Rip074
Rip075
Rip076
Rip077
Rip078
Rip079
Rip080
Rip081
Rip082
Rip083
Rip084
Rip085
Rip086
Rip087
Rip088
Rip089
Rip090

Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius

Myotis riparius

10601593
JQ601592
JQ601591
10601585
10601584
10601583
10601581
JQ601578
10601577
JQ601576
10601568
JQ601567
JQ601566
10601565
Q601564
JQ601563
JQ601556
JQ601555
JQ601554

Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Guiana
Costa Rica
Costa Rica

Costa Rica

Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado
Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado
Ndo publicado
Ndo publicado
N&o publicado
Nao publicado
Nao publicado
N&o publicado
N&o publicado
Nao publicado
Nao publicado
Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado

Nao publicado

4.100000
4.100000
4.100000
5.175000
5.175000
5.166000
3.267000
5.800000
5.867000
4.733000
4.100000
4.100000
4.100000
4.100000
4.100000
4.333000
10.600000
10.600000
10.567000

-59.050000
-59.050000
-59.050000
-59.481000
-59.481000
-59.493000
-58.783000
-61.100000
-60.617000
-58.850000
-59.050000
-59.050000
-59.050000
-59.050000
-59.050000
-58.850000
-83.533000
-83.533000
-83.517000
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Rip091
Rip092
Rip093
Rip094
Rip095
Rip096
Rip097
Rip098
Fur001
Fur002
Fus001
Fus002
Fus003
Fus004

Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius
Myotis riparius

Myotis riparius

Eptesicus furinalis
Eptesicus furinalis
Eptesicus fuscus
Eptesicus fuscus
Eptesicus fuscus

Eptesicus fuscus

10601553
JQ601552
JQ601551
JQ601550
10601549
10601548
10601547
10601546
JF454656
JF499012
JF498646
JF498645
JF498644
JF498643

Costa Rica
S3o Paulo, BR
S3do Paulo, BR
Sao Paulo, BR
Sao Paulo, BR
S3o Paulo, BR
S3do Paulo, BR
Sao Paulo, BR

Guiana
Belize
Ontario, CAN
Ontario, CAN
Ontario, CAN
Ontario, CAN

Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado
Ndo publicado
Ndo publicado
Nao publicado
Ndo publicado

Ndo publicado

Clare et al. 2011

Nao publicado
Nao publicado
N&o publicado
N&o publicado

Nao publicado

10.567000
-22.383000

-22.383000
-22.383000
-22.383000
-22.383000
-22.383000
-22.383000
4.100000
17.764100**
42.581300**
42.581300**
42.581300**
42.581300**

-83.517000
-49.667000
-49.667000
-49.667000
-49.667000
-49.667000
-49.667000
-49.667000
-59.050000
-88.652200**
-80.395100**
-80.395100**
-80.395100**
-80.395100**




