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Resumo

O género Metachirus, atualmente composto por duas espécies (M. myosuros
e M. nudicaudatus) e com ampla distribuicdo pela América do Sul e parte da América
Central, se destaca entre os Didelphidae como um dos grupos com demandas
prioritarias de elucidacéo das relacdes filogenéticas entre seus componentes, tendo
sido alvo de estudos taxonémicos, filogenéticos e morfolégicos pontuais, mas ainda
sem consenso atual sobre sua sistematica. Este trabalho buscou utilizar uma
abordagem integrativa, combinando o uso de modelagem de nicho, analises de
estatistica espacial e filogenéticas a partir de dados secundarios, de forma a
contribuir na compreensao da sistematica molecular e distribuicdo dos grupos da
tribo Metachirini. Como resultado encontramos sete haplogrupos que ocorrem de
forma alopatrica, sendo que cinco destes podem corresponder a entidades
taxondmicas ja descritas e os demais a entidades taxondmicas ainda n&o
formalmente reconhecidas. Analises de sobreposicdo de nicho, distancia P, Fst,
datacdo molecular, analises ecologicas e de hapldtipos indicam a ocorréncia de um
processo evolutivo, associado aos grandes rios da Amazonia e aos biomas
brasileiros, tendo como principal hipétese de manutencéo da diversidade genética a
existéncia de barreiras biogeograficas. Também foi observada uma correlacéo entre
areas de endemismo da Amazobnia e a estruturacdo populacional observada nos
haplogrupos estudados. Tendo em vista os resultados alcancados propfe-se a
retomada de subespécies para este grupo, desde que esta classificacdo
representaria de forma mais abrangente a diversidade genética do grupo e
corroboraria a conservacao tanto de seus componentes como de suas areas de

ocorréncia.

Palavras-chave: Metachirus, Modelagem de nicho, Sistematica e Biogeografia.



Abstract

The genus Metachirus, currently composed of two species (M. myosuros and
M. nudicaudatus) and with wide distribution throughout South America and part of
Central America, stands out among the Didelphidae as one of the groups with priority
demands for elucidation of phylogenetic relationships among its components, having
been the target of taxonomic, phylogenetic, and morphological studies, but still
without current consensus on its systematics. This study used an integrative
approach, combining the use of niche modeling, spatial statistics and phylogenetic
analyses from secondary data, in order to contribute to the understanding of
molecular systematics and distribution of Metachirini tribe groups. As a result, we
found seven haplogroups that occur allopatricly, five of which may correspond to
taxonomic entities already described and the others to taxonomic entities not yet
formally recognized. Analyses of niche overlap, P distance, Fst, molecular dating,
ecological analyses and haplotypes indicate the occurrence of an evolutionary
process, associated with the large rivers of the Amazon and the Brazilian biomes,
having as main hypothesis of maintenance of genetic diversity the existence of
biogeographic barriers. A correlation was also observed between areas of Amazonia
endemism and the population structure observed in the haplogroups studied. In view
of the results achieved, it is proposed the resumption of subspecies for this group,
since this classification would more comprehensively represent the genetic diversity
of the group and corroborate the conservation of both its components and its areas

of occurrence.

Keywords: Metachirus, Species Distribution Models, Systematics and Biogeography.



l. Introducéo

Partindo do ponto de vista genético, uma populagdo é definida como o
conjunto de organismos que compartilha um pool génico (Pinto, 1995), sendo um
reservatorio de variabilidade genética que surge principalmente por mutagdo. A
variedade é redistribuida por recombinacdo, onde o efeito desses processos €
acumulado ao longo das geracdes o que, por sua vez, se reflete na frequéncia dos
alelos na populacgdo. Eventualmente, processos que afetam as frequéncias alélicas
e genotipicas podem levar a especiacdo (Hartl e Clark, 2010), uma vez que a
variacao genética distribuida pelo espaco-tempo € atribuida a fatores multiplos (e.g.
topografia, clima, fluxo génico) (Avise, 2000; Avise, 2009).

Em populagbes naturais a variabilidade € explicada por adaptacéo ao nicho
e os recursos disponiveis no habitat. De acordo com a disponibilidade de habitats,
0s componentes destas populacdes passardo por pressdes seletivas diferentes,
levando a variagao fenotipica e, consequentemente multiplos picos de adaptacéo
podem ocorrer, entretanto, este processo de diversificagcdo ecolégica nem sempre
leva a isolamento reprodutivo ou divergéncia fenotipica obvia, podendo ser inibido
principalmente pelo fluxo génico (Endo e Watanabe, 2020).

A deriva génica e a selecdo natural afetam diretamente a variabilidade
genética, sendo que esses eventos sdo contrabalanceados pelo fluxo génico, que
promove a homogeneidade entre populacdes. O fluxo génico pode ser restringido
por barreiras (e.g. fisicas, etologicas, ecoldgicas) que irdo acentuar a variabilidade
génica pelo efeito da endogamia e deriva, levando a processos de especiacao
(Serrote et al.,, 2016). O ambiente exerce influéncia direta e indireta sobre a
diversidade genética, desde as barreiras fisicas ao efeito da pressdo de selecao
sobre adaptacGes ao microhabitat, que ocorrem nas populacbes (Mayr, 1977).
Comumente, analises moleculares com marcadores mitocondriais sdo utilizadas
para compreender a estrutura das populacdes e a dinamica entre elas (Baker et al.,
1998; Avise, 2000), desde que os resultados destes eventos de surgimento e
manutencao de variacdo genética podem ser observados em populacdes naturais.

A fim de se compreender melhor a histéria evolutiva e biogeografica da tribo
Metachirini Reig, Kirsch e Marshall, 1985, diversos autores tém realizado anélises
morfolégicas (e.g. Silva, 2005; Vieira 2006) e genéticas (e.g. Costa, 2003; Voss,

2019), assim como novos arranjos taxonémicos tém sido propostos (Gardner e
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