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Introdugao

A Analise de Dispersao e Vicariancia (DIVA, Dispersal and Vicariance Analysis) € um dos métodos conhecidos
como "baseados em eventos" para reconstrucdo de historia biogeografica, nos quais os processos biogeograficos que
ajudam a levar a especiagéo sao incorporados a priori na metodologia (Ronquist 1996, 1997; Sanmartin et al. 2001,
Ronquist & Sanmartin 2011).

O programa DIVA estima a distribuicdo de ancestrais hipotéticos nos nos internos em uma arvore
completamente bifurcada baseando-se na distribuigao dos tdxons terminais (Ronquist 1996). Isso significa que é
possivel usar o DIVA para inferir a biogeografia de um tdxon mesmo quando um cladograma geral de areas ndo esta
disponivel. Resumidamente, o DIVA minimiza extin¢des e dispersdes e assume vicariancia como a hipotese nula
(Ronquist 1996). Resultados de uma anélise empregando o DIVA séo distribuigdes ancestrais otimizadas em cada n
interno de uma filogenia, seguindo o critério da parciménia. A reconstrugdo 6tima das distribuigdes ancestrais é obtida

por meio da otimizagdo de uma matriz de custos tridimensional que se baseia nas seguintes simples regras:

1. Especiagdo é assumida como originada a partir de vicariancia separando uma distribuicao originalmente ampla em

dois conjuntos de &reas mutuamente exclusivos. Esse evento ndo possui custos na matriz (custo 0).

2. Uma espécie que ocorre em uma Unica area pode sofrer especiacéo dentro da &rea alopatridamente
(microalopatridamente ou possivelmente simpatridamente) originando dois descendentes que ocorrem na mesma area.

Esse evento nao possui custos na matriz (custo 0).
3. Eventos de dispers&o custam 1 por unidade de area adicionada a distribuigéo.
4. Eventos de extin¢do local custam 1 por unidade de érea deletada da distribuigao.

Incertezas nos resultados de DIVA s&o provenientes de duas fontes: incertezas filogenéticas (e.g. politomias) e
incertezas na otimizagao do DIVA (e.g., como interpretar areas ancestrais diferentes que foram reconstruidas como
igualmente parcimoniosas?). Na tentativa de contornar essas incertezas, uma série de autores elaboraram
complementos ao programa DIVA, tais como o Bayes-DIVA, proposto por Nylander et al. (2008), Bayes-DIVA,
modificado de Harris & Xiang (2009), S-DIVA, proposto por Yu et al. (2010), entre outros. Todas as peculiaridades de
cada tipo de alteragdo proposta ao DIVA original estdo implementadas no programa computacional RASP - Reconstruct
Ancestral State in Phylogenies (Yu et al. 2015). O programa é gratuito e disponivel para todas as plataformas

(WINDOWS/ MAC/ LINUX), além de possuir uma interface grafica de facil utilizagdo. Por essas razes, esse é 0



programa que empregaremos na atividade de hoje. Maiores detalhes sobre o programa podem ser encontrados no sitio:
http://mnh.scu.edu.cn/soft/blog/RASP/.

Para o desenvolvimento do exercicio, utilizaremos dados provenientes do trabalho de Perret et al. (2006), que
foram traduzidos, modificados e inseridos nesse tutorial para fins didaticos. E importante ressaltar que o foco dessa

atividade n&o € o uso do programa propriamente dito, mas sim a interpretacao dos padrdes reconstruidos.

Apresentagao

A Mata Atlantica brasileira é conhecida pelas altas taxas de riqueza em espécies e de endemismo, bem como
por ser uma das florestas tropicais mais diversificadas e mais ameagadas do mundo. Em sua definico ampla, o
Dominio da Mata Atléntica abrange tipos variados de vegetac&o, inclusive alguns néo-florestais (e.g., campos de
altitude, dunas). Todavia, os dois tipos vegetacionais de maior extenséo séo a floresta pluvial costeira, que margeia a
linha costeira do sul ao nordeste do Brasil, e a floresta semidecidual que se estende para o interior do Brasil, sobretudo
no Sudeste e Sul, com pequenas porgdes adentrando o Paraguai e a Argentina. Embora existam muitas informacoes
acerca da caracterizac&o, flora e ecologia da Mata Atléntica, pouco se sabe sobre sua historia biogeogréafica. Afinidades
entre as diferentes unidades fitogeograficas que compdem a Mata Atlantica e suas relagdes com outras areas na
América do Sul geralmente se baseiam em dados floristicos, padrdes de distribuicdo e evidéncias paleoambientais.
Estudos floristicos indicam uma forte ligagéo entre a Mata Atlantica costeira e as florestas semideciduais adjacentes
das mesmas latitudes, ao passo que a comparagao de trechos da mata costeira do nordeste com os do sudeste e sul
mostre similaridade floristica bem menor. Em uma escala mais ampla, foi evidenciada a relagéo entre as florestas
semideciduais do Brasil e Paraguai e outros fragmentos esparsos de florestas tropicais sazonais ao longo de um grande
arco peri-Amazonico que se estende do nordeste do Brasil, pela bacia dos rios Parana e Paraguai, pelos Andes até o
norte da América do Sul. Outra evidéncia baseada na distribui¢do de espécies proximamente aparentadas indica
intercambios bioticos pretéritos entre Mata Atlantica e entre Andes ou Escudo das Guianas. Entretanto, pouco se
conhece sobre a origem e eventos histéricos de ampliagao ou contragéo da distribuicdo da maioria dos grupos
taxondmicos da Mata Atlantica. Também n&o é claro de que modo vicariéncia e dispersdo atuaram para determinar as

distribuices atuais.

A tribo Sinningieae (Gesneriaceae, Angiospermae) é um grupo de plantas muito adequado para investigar os
padrdes gerais de biogeografia historica da Mata Atlantica brasileira e suas relagdes com outras areas na América do
Sul. A maioria dos taxons de Sinningieae é encontrada em cadeias de montanhas na Mata Atlantica brasileira ou em
areas adjacentes ocupadas por tipos vegetacionais sazonais, i.e., no dominio das caatingas do leste e nordeste do
Brasil, no dominio do cerrado no Brasil central, e no "Nucleo Missiones" na bacia dos rios Paraguai e Parana. Um
numero restrito de espécies é também encontrada em regiées mais distantes, especificamente, nos Andes, na
Amazonia, norte da Coldémbia, Venezuela e sul do México. As plantas s&o principalmente saxicolas (ou rupicolas), mas
algumas espécies séo epifitas ou terrestres. Sdo plantas frequentemente herbaceas com um tubérculo perene, folhas
geralmente (sub)carnosas; apresentam flores tubulosas, vistosas e altamente nectariferas, usualmente polinizadas por
beija-flores, abelhas, morcegos ou mariposas; os frutos em sua maioria sdo capsulas dotadas de pequenas sementes,

possivelmente dispersas por "agua de chuva" (Figura 1).


http://mnh.scu.edu.cn/soft/blog/RASP/

A filogenia apresentada por Perret et al. (2006) incluiu quase todas as espécies da tribo e foi obtida a partir da
andlise de sete parti¢des de dados moleculares (Figura 2). Sinningieae foi recuperada como grupo monofilético, mas os
tradicionais géneros Vanhouttea e Paliavana sé&o polifiléticos e estdo inseridos em Sinningia. Os téxons estéo
distribuidos em trés grandes clados (Dircaea, Corytholoma e Sinningia), além de em dois clados menores (Vanhouttea

e Thamnoligeria).

A partir de detalhados dados sobre a distribuicdo geografica das espécies de Sinningieae, Perret et al. (2006)
delimitaram 12 areas biogeograficas: (A) os Pampas; (B) a por¢éo sul da Mata Atlantica, ao sul do Trépico de
Capricérnio; (C) a por¢do norte da Mata Atlantica, ao norte do Trépico de Capricérnio; (D) a regido floristica do Parana
(sensu Cabrera e Willink 1973), incluindo as florestas semideciduais da bacia do rio Parana e Paraguai no leste do
Paraguai, nordeste da Argentina e sudoeste do Mato Grosso do Sul (ntcleo Missiones) e a Mata de Araucarias do
sudeste do Brasil; (E) o Cerrado; (F) a regido do S&o Francisco (provincia das caatingas sensu Prado 2000), incluindo
as florestas semideciduais e os campos rupestres distribuidos a leste do rio S&o Francisco no Brasil e as caatingas do
nordeste brasileiro; (G) o Chaco; (H) a por¢éo sul dos Andes; (1) a por¢éo norte dos Andes; (J) a Amazonia; (K) regido

norte da Coldmbia e Venezuela e Escudo Guiano; e (L) América Central e sul do México (Figura 3).

Objetivos da atividade

Utilizando a filogenia anteriormente mencionada e os dados de distribui¢éo das espécies de Sinningieae,
faremos a reconstrugao da histdria biogeografica da tribo por meio do método de "Analise de Dispersao e Vicariancia

Estatistica" (S-DIVA). Os objetivos dessa atividade sao:
1) Reconstruir as &reas de distribuicdo ancestral da tribo e de clados particulares;
2) Inferir as diregdes e frequéncia de eventos de dispersaolvicariancia;

3) Avaliar a intensidade e 0 modo como 0s processos de vicariéncia e dispersdo entre areas atuaram durante a

diversificagéo de Sinningieae.

Preparagao
A. Para iniciar o estudo necessitaremos de:

(1) Arvore filogenética do grupo de estudo: o arquivo com a arvore filogenética (ou arvores) deve ser obtido por meio de
outros programas, tais como PAUP, MrBayes, BEAST. Aqui, ja esta sendo fornecido pronto (arquivo Tree.fre). Para ser
lido pelo RASP, o arquivo deve seguir a estrutura NEXUS e deve conter a lista dos taxons e a filogenia em notagao

parentética.

(2) Distribui¢éo das espécies: os dados de distribuicdo poderiam ser inseridos no proprio programa (& bem simples!),
mas ja estdo sendo fornecidos prontos (arquivo Distribution.csv). Especificamente, o arquivo contém uma lista de todas

as espécies presentes na filogenia e as areas biogeograficas em que elas ocorrem.



B. Iniciando o RASP
(1) Inicialize o programa.

(2) Selecione File> Load Trees> Load Trees (More Format) para encontrar e carregar o arquivo Tree.tre. O

RASP carregaré o arquivo e, quando tiver terminado, indicara na parte inferior da tela:

Using tree:

[a arvore em notacgao parentética]
Load Condensed Tree Successfully!
Loading Trees Dataset...

Load Trees Dataset Successfully!

Na parte superior da tela do programa sera possivel visualizar os nomes dos 76 tdxons de Sinningieae além do
nome do grupo-externo, Nematanthus villosus (coluna Taxon). Na coluna Select, selecione esse nome como grupo-

externo.

Note que na porgao direita da tela do programa (Tree Option), o programa automaticamente selecionou
Current Condensed Tree. Se ao invés de utilizar apenas uma arvore, tivéssemos carregado um conjunto de

arvores, deveriamos obter uma arvore de consenso (condensed tree) no proprio RASP.

(3) Selecione File> Load Distribution para encontrar e carregar o arquivo Distribution.csv. O RASP carregara o

arquivo e, quando tiver terminado, indicara na parte inferior da tela: Load Distributions Successfully!

Além disso, na parte superior da tela do programa sera possivel visualizar as &reas biogeogréaficas em que

ocorrem cada taxon (coluna Distribution).

Analise de Dispersao e Vicariancia

(1) Selecione Analysis> Statistical Dispersal Vicariance Analysis para iniciar a anélise. Uma nova janela
(Range) se abrira. N&o ha necessidade de alterar nesse momento nenhum dos parédmetros presentes nessa tela;

deixe tudo como esta e cligue em OK.

Em seguida, a janela Range sumir4 e vocé sera levado de volta & janela RASP. Quando a analise tiver

encerrado, aparecera na parte inferior da tela:

Analysis end at MM/DD/AAAA HH:MM:SS
(2) Selecione Graphic> Tree View para visualizar o resultado. Uma nova janela (S-DIVA Analysis Result) se
abrira.

(3) Selecione View> Option para alterar elementos graficos, tais como tamanho da arvore, tamanho de fonte,
comprimento dos ramos... Uma nova janela se abrira (Option). Vérios itens podem ser alterados, mas no momento,

para facilitar a visualizagdo na tela, faga o seguinte:

a. Na segdo Labels, selecione Node distribution, para que o programa indique as letras correspondentes

as areas reconstruidas para os nos.

b. Na secdo Tree, altere o valor para 15 em Taxon separation, e para 40 em Branch length. Dessa

forma, a figura no fica muito grande.



c. Cliqgue em OK para encerrar as alteragoes.

(4) Se quiser salvar a arvore como figura, selecione File> Export graphic> Export tree e indique em qual formato
vocé quer salvar a arvore (para 0 nosso exercicio, selecione PNG Files). Depois de escolher um nome e clicar em
Save, uma pequena janela aparecera, indicando que o arquivo foi salvo (Save Successfully!). Alternativamente,

vocé pode salvar no formato .svg.

(5) Na janela S-DIVA Analysis Result, observe a imagem mostrando a topologia com as areas ancestrais
otimizadas. Os gréficos em pizza representam a probabilidade de distribuicbes ancestrais em cada n6; em alguns
casos, a otimizac&o resulta em hipéteses alternativas de distribuicio ancestral (e.g. node 84). Para visualizar um no
em particular, na porgao esquerda superior da tela, na aba List, selecione a linha que indica o né desejado e note que
esse mesmo nd sera evidenciado na figura (um circulo vermelho circundara o grafico em pizza). Faga isso com o0 node
84 e veja que para esse nd a reconstrucédo da area de distribui¢do ancestral resultou em duas hipéteses alternativas
(area BF e area F). Em alguns nés, a reconstrugao da area de distribuicdo ancestral € ambigua (indicada pela cor preta;
e.g., node 115).

(6) A visualizacéo das reconstrucdes na tela pode néo ser tao facil, por isso a figura com resultados esta sendo

fornecida ao final desse protocolo. Confira se o resultado que vocé obteve é igual a figura fornecida (deveria ser!).
(7) Agora, vamos analisar os resultados!

a. Indique as areas reconstruidas como areas de distribui¢do ancestral para cada um dos seguintes clados

(olhe a legenda da Figura 3 para saber a que areas se referem as letras):

Clado Area de distribuicdo ancestral
Sinningieae

(node 152)

Vanhouttea + Dircaea + Corytholoma + Sinningia
(node 149)

Dircaea + Corytholoma + Sinningia
(node 145)

Corytholoma + Sinningia
(node 144)

Dircaea
(node 103)

Corytholoma
(node 125)

Sinningia
(node 143)

b. Para os clados designados abaixo, descreva entre quais areas os eventos de dispersao-vicariancia foram

mais frequentes.



Clado Entre quais areas os eventos foram mais frequentes?
Thamnoligeria

(node 151)
Vanhouttea
(node 148)
Dircaea
(node 103)

Corytholoma
(node 125)

Sinningia
(node 143)

c. Quanto a direcdo dos eventos, 0 que foi mais comum, movimentos da costa para o interior ou do interior
para a costa? Vocé acha que esses movimentos devem ter sucedido como mecanismos de DIFUSAO (expansdes
graduais de area de distribuicdo acompanhando ampliagdo do habitat decorrente de alteragfes climéticas, ou
colonizagdes ponto a ponto de &reas favoraveis préximas) ou de DISPERSAO (a longa distancia). Por qué? Como
tentar corroborar uma ou outra possibilidade? Vocé lembra de hipéteses de eventos similares a estes, que foram

estudadas em artigos mais recentes nas aulas e GDs anteriores? Cite exemplos.

d. As espécies mais amplamente distribuidas (i.e. com ocorréncia no Chaco, Pampas, Andes, Amazénia, Norte
da América do Sul e América Central) estdo agrupadas nos clados 1 e 2 de Corytholoma (Figura 2). Em particular, ha
quatro espécies de Sinningieae que ocorrem também nos Andes (H e I): Sinningia sellowi, S. warmingii, S. incarnata e
S. elatior. Localize-as na figura obtida com o S-DIVA. Agora, examine os pontos de ocorréncia de cada uma dessas
espécies (Figura 4). Note que tais espécies sdo também encontradas na regido do Parana (D), regido do S&o Francisco
(F), ou em ambas. Essas espécies apresentam distribuigdes perfeitamente continuas, ou estao distribuidas de modo

disjunto? Qual a relevancia deste aspecto para inferéncia da histéria biogeografica desses taxons?



e. De maneira geral, quais sao os tipos de eventos que podem explicar a distribuicdo disjunta de taxons?
Utilizando como base as reconstrugdes de areas ancestrais obtidas com o S-DIVA, responda: no caso especifico das
quatro espécies mencionadas no item "d", como explicar as suas disjun¢des? A distribuicdo dessas espécies corrobora
alguma hipotese existente sobre a existéncia de uma rota especifica por onde as espécies teriam expandido sua
distribuicdo?

f. As espécies Sinningia incarata e S. sceptrum formam um clado (node 114 na figura do S-DIVA). Observe
a distribuicao dessas espécies na Figura 4D. Utilizando como base as reconstrucdes de areas ancestrais obtidas com o

S-DIVA, responda: como explicar o padrdo atual de distribuicio dessas espécies?

g. Finalmente, verifique se os padrdes gerais obtidos em Sinningieae estdo condizentes ou conflitivos com os
seguintes modelos e hipdteses biogeograficos vigentes:

1. existem dreas de endemismo distintas ao longo da extens&do N-S da Mata Atlantica.

2. na Mata Atléntica, existe maior relagao biogeografica dos setores do Sudeste e Sul com as matas semideciduais
adjacentes (de latitudes préximas) do que entre aqueles setores e o setor Nordeste.

3. as relagdes floristicas/biogeograficas com regides mais secas ou abertas do interior do Brasil se fazem notar mais
nos taxons de baixa altitude (componente tropical da MA), enquanto as relagdes com os Andes aumentam com a
altitude (componente temperado da MA).

4. a maioria dos taxons dos campos de altitude (onde muitos representantes de Sinningieae ocorrem) inclusos no
Dominio da Mata Atlantica parece ter chegado ali por migragéo via habitats favoraveis, e néo por disperséo a longa
disténcia recente.

5. 0s padrdes de endemismo e diversidade na flora dos campos de altitude do sudeste brasileiro denotam provéavel
predominio de especiagéo alopatrida (ou parapatrida), dirigida predominantemente por fatores climaticos.

6. 0 modelo de “bomba evolutiva” frequentemente invocado para floras montanas (e.g., Morton 1972) pode se aplicar as
espécies de Sinningieae e a flora de altitude da MA.
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Tubérculo e base do caule; (B) Inflorescéncia; (C) Flor; (D)

) Célice aberto com nectario e ovario; (F) Esquema da disposi¢éo das

Figura 1. Sinningia elatior (Kunth) Chautems. (A)
gléandulas nectariferas; (G) Capsula. Extraido de Chautems (1993).
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Sinningia nivalis
Sinningia sp. indet. 7
Sinningia leopoldii
Sinningia leucotricha
Sinningia insularis
Sinningia striata
Sinningia piresiana
Sinningia rupicola
Sinningia douglasii
Sinningia calcaria
Sinningia mauroana
Sinningia canescens
Sinningia macropoda
Sinningia cardinalis
Sinningia lateritia
Sinningia magnifica
Sinningia bulbosa
Sinningia hatschbachii
Sinningia cooperi
Sinningia glaziovana
Sinningia iarae
Sinningia micans
Sinningia eumorpha
Sinningia conspicua
Sinningia lineata
Sinningia macrostachya
Sinningia reitzii
Sinningia warmingii
Sinningia allagophylla
Sinningia sellowii
Sinningia curtiflora
Sinningia amambayensis
Sinningia aggregata
Sinningia tubiflora
Sinningia carangolensis
Sinningia valsuganensis
Sinningia araneosa
Sinningia brasiliensis
Sinningia sceptrum
Sinningia incarnata
Sinningia elatior
Sinningia sp. indet. 1
Sinningia defoliata
Sinningia nordestina
Sinningia harleyi
Sinningia barbata
Sinningia aghensis
Sinningia pusilla
Sinningia concinna
Sinningia richii
Vanhouttea calcarata
Vanhouttea gardneri
Vanhouttea lanata
Vanhouttea brueggeri
Sinningia hirsuta
Sinningia gigantifolia
Sinningia cochlearis
Vanhouttea fruticulosa
Sinningia lindleyi
Sinningia macrophylla
Sinningia speciosa
Sinningia guttata
Sinningia villosa
Sinningia kautskyi
Sinningia tuberosa
Paliavana prasinata
Paliavana tenuiflora
Paliavana sericiflora
Paliavana werdermanni
Vanhouttea pendula
Vanhouttea leonii
Paliavana gracilis
Vanhouttea hilariana
Sinningia schiffneri
Sinningia sp. indet. 4
Paliavana plumerioides
Nematanthus villosus

Dircaea

Corytholoma

Sinningia

[
‘ Vanhouttea

Thamnoligeria

Figura 2. Hipétese de relagdes filogenéticas da tribo Sinningieae resultante da analise simultdnea de sequéncias
plastidias e nucleares. Os valores de bootstrap estdo representados abaixo dos ramos. Os nomes dos principais
clados estéo indicados, bem como dos dois subclados que serdo analisados em detalhe na analise com o S-DIVA.
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Figura 3. Areas biogeogréficas utilizadas para delimitar as distribuicbes das espécies de Sinningieae nas Américas
do Sul e Central. Os valores abaixo das letras representam o total de espécies que ocorre em cada area
biogeografica e quantas dessas sao endémicas a essa area (entre parénteses). A delimitagdo das areas foi
realizada a partir de Gentry (1982), IBGE (1993) e Pennington et al. (2000).

A = Pampas (Sul do Brasil e Uruguai)

B = Por¢éo Sul da Mata Atlantica brasileira (ao Sul do Trépico de Capricérnio)
C = Porg&o Norte da Mata Atlantica brasileira (ao Norte do Tropico de Capricdrnio)
D = regido do Parana

E = regiéo do Cerrado

F = Regido do Sé&o Francisco

G = Chaco

H = porgao sul dos Andes

| = porcéo norte dos Andes

J = Amazbnia

K = norte da Colombia, Venezuela e Escudo Guiano

L = América Central e sul do México
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[ >3000 m

[ 2000-3000 m
[] 1000-2000 m
[] 500-1000 m

[] 0-500 m

Figura 4. Distribuicao de espécies amplamente distribuidas. (A) Sinningia warmingii; (B) S. sellowii; (C) S. elatior;
(D) S. incarnata (circulos) e S. sceptrum (triangulos).
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