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RESUMO

A Mata Atlantica abriga uma das maiores riguezaggfecies de aves do mundo, mas até
agora, pouco é conhecido sobre seus padrdes aspieidiversidade genética e sua histéria
evolutiva neste bioma. Utilizando-se de dados deé&scias de genes mitocondriais (Cyt b e
ND?2), foi estimada a histéria evolutiva e populaaibdo complexd@cytalopus speluncake

56 localidades ao longo de toda sua distribuica®ata Atlantica. Os resultados mostram
gueS. spelunca& um complexo de pelo menos sete linhagens créptadapatricas e bem
suportadas, que se originaram no Pleistoceno Tardwédio. O padrao filogeografico do
grupo é amplamente concordante com a hipéteseefidgios estaveis e antigos da parte
norte da Mata Atlantica. Ao mesmo tempo, os redolarefutam o cenario de nao-
persisténcia ao longo dos ciclos glaciais nos feflida parte sul, que por este cenario teriam
sido colonizados muito recentemente por populaddesorte. Além disso, a diversificacao
emS. speluncaenostrou-se muito maior do que era previsto atraeeanalises fenotipicas,
sugerindo um elevado nivel de divergéncia e isamentre algumas linhagens. A
existéncia de tais linhagens distintas que podémegiresentar espécies diferentes, portanto,

implica que a conservacgao de cada linhagem dewavabada de forma independente.



ABSTRACT

The Brazilian Atlantic Forest harbors one of the'ldi® highest bird species richness, but to
date there is a deficient understanding of theiappatterns of genetic diversity and the
evolutionary history of this biome. Here we estieththe phylogenetic and populational
history of the wide-spread mouse-colored Tapa&dygtalopus speluncasomplex from 56
localities throughout its range across the AtlaRicest, using data from two mitochondrial
gene sequences (Cyt b and ND2). Our findings uncatvkeast seven cryptic, allopatric and
well-supported lineages withirs. speluncaethat have originated in Early to Middle
Pleistocene. Its phylogeographic pattern is broadiycordant with the hypothesis of more
stable and ancient refugia in the northern reghinthe same time our results refuted the
scenario of non-persistence throughout glacialesydf southern Atlantic Forest refugia in
which they would have been very recently colonizedh northern areas. Our results shown
cryptic diversification inS. speluncaenuch higher than could be suspected by phenotypic
analysis and suggest the high level of divergemzkisolation among some lineages reflect
potential species-level differences. The existeniceuch distinct lineages that could even
represent different species suggests that the n@ism of these lineages must be accessed

in an independent way.



APRESENTACAO

Esta dissertacdo € um dos requisitos exigidos phtancdo do titulo de Mestre pelo
Programa de Pos-Graduacao em Zoologia, FaculdaBedéncias, Pontificia Universidade

Catdlica do Rio Grande do Sul, Porto Alegre, Brasil

Os resultados aqui apresentados foram geradamgo Hos dois anos de estudos no
Laboratorio de Biologia Gendmica e Molecular, vilado a esta universidade, sob

orientacao do Professor Dr. Sandro L. Bonatto.

A dissertacdo esta apresentada em dois capifOlgeimeiro esta em formato de
artigo cientifico, segundo as normas da revidtaecular Phylogenetics and Evolution
Tabelas e figuras podem ser encontradas apésapartipal do artigo. O segundo capitulo
descreve o trabalho feito na construcédo da bildéotenriquecida em Microssatélites para

Scytalopus speluncagpie esta sendo analisada.



Conclusotes

O complexoScytalopus speluncammpreende pelo menos sete clados que se origirtaaa
gquase 3 milhdes de anos durante o Plioceno, eiragartentdo iniciou-se o processo de
diversificacdo das linhagens, com a maioria delargindo no inicio ou médio Pleistoceno.
A profunda divergéncia e estrutura genética enadatnas linhagens & speluncasugere
que as populacdes permaneceram isoladas no alsedas por um longo periodo de tempo,
concordando com a hipétese de diferenciacéo alopdiu especiacdo, uma vez que todas as

sete linhagens atingiram monofilia reciproca emcadores de DNA mitocondrial.

As mudancgas climaticas durante o Pleistoceno pdeerdefinido os niveis de diversidade
genética entre as linhagens: as linhagens 1 en8aamaior diversidade genética, linhagem 1
ocupa a regiao de maior estabilidade da florestanfd¢a, comumente conhecida como o
refugio da Bahia; e as linhagens 4, 6 e 7 com sidade genética baixa, provavelmente

relacionada com a alta instabilidade da floresteegéio sul da Mata Atlantica.

Estes resultados indicam que os niveis de diveig&nde isolamento entre as linhagens de
Scytalopus speluncaefletem diferencas em nivel de espécie, porérstade de carateres
adicionais é ainda necessario para determinargandia das linhagens sob qualquer conceito

de espécie
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