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(http://testweb.science.uu.nﬂ/Amazon/ATDN/Index.
html). Em seguida, estabelecendo novos pontos de ob-
servacio e inventdrios taxonémicos, cobrindo, se possi-
vel, todos os paises e biomas neotropicais e aumentando
a densidade de coleta de dados em cada quadrante (p. ex.,
de 1 x 1 grau). A combinagdo de ambas as atividades con-
tribuiria para o desenvolvimento de centenas de projetos
de biodiversidade, ndo sé na regido como em um ambito
mundial (https://www.earthobservations.org)

o Utilizagdo de novas técnicas de inventdrios. Tradicional-
mente, célculos de medidas de biodiversidade e estimati-
vas de presenca de espécies em determinadas dreas reque-
rem grandes esfor¢os de campo, especialistas em diversos
grupos taxondmicos e muitos anos ou até décadas de tra-
balho. Apesar do fato de que tais esforgos e conhecimento
taxonémico continuarao a ser imprescindiveis para mui-
tos estudos biogeograficos, rapidos avangos em sequencia-
mento de ultima geragéo, associados a utilizagao de codi-
gos de barras curtos mas informativos (meta-barcoding),
apresentam agora a possibilidade de inventdrios mais
rapidos, baratos e menos dependentes da disponibilidade
de especialistas taxondmicos.® Um recurso imprescindi-
vel, porém, é a criagao de bancos de dados de referéncia
genética para todas as espécies descritas (ver Desafio II),
diretamente associados a vouchers depositados em cole-
¢oes publicas e imagens de alta resolu¢do com livre acesso
pela internet. Além de facilitar a identificacdo das espécies
ja descritas e sequenciadas, isso facilitard também a iden-
tificagdo e a descrigao de taxons ainda ndo descritos, in-
cluindo espécies morfologicamente cripticas.’ Entretanto,
mesmo sem tal referéncia completa, ainda poderiam ser
calculadas medidas relativas de biodiversidade, como bio-
diversidade filogenética baseada em distancias genéticas
das sequéncias analisadas e sua variagdo espacial, ou seja,
beta diversidade filogenética.!?

Outra metodologia promissora para auxiliar na iden-
tificagdo de plantas é a criagdo de um “cédigo de barras
optico” para cada espécie, ou Species Spectral Signature.!!
Utilizando-se aparelhos de espectroscopia de emissdo in-
fravermelha, em sua primeira aplicagio essa técnica apre-
sentou melhor potencial de discriminar entre espécies do
que codigos de barra genéticos, alcancando uma precisio
de até 99,4%.!! Caso o sucesso dessa técnica seja compro-
vado em mais estudos, ela poderia se tornar uma forma
alternativa ou complementar aos métodos tradicionais e
genéticos de identificagdo, com a vantagem de ser mais ré-
pida e barata (apds a aquisi¢do do equipamento necessario)

« Bancos de dados acessiveis, integrados e verificados. Em-
bora o GBIF tenha desempenhado um papel crucial na
integragdo e na disponibilizagio de dados de ocorréncia
de espécies, € necessario facilitar a possibilidade de co-
mentar sobre a confiabilidade de registros, por exemplo
sua identificagdo ou localidade, disponibilizando esses
comentarios para toda a comunidade cientifica. Atual-
mente, pesquisadores investem tempo e recursos consi-
deréveis na “limpeza” de dados para seus grupos taxo-
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némicos, sendo que o resultado nio se torna facilmente
acessivel a outros por dois motivos: costume dos pes-
quisadores de ndo tornar os dados disponiveis e o fato
de que GBIF ainda ndo aceita a adi¢do de “metadados”
a registros existentes. Uma solugdo é que pesquisadores,
em vez de trabalhar com esses tipos de dados em seus
proprios computadores, utilizem servigos centralizados
(ver, por exemplo, http://www.artportalen.se para a Sué-
cia) cujos dados se tornem imediatamente acessiveis
apds sua liberagdo pelo pesquisador. Além de garantir
que resultados obtidos com recursos ptiblicos sejam dis-
ponibilizados (p. ex., ao término de uma tese, conclusio
de um projeto, aposentadoria ou falecimento), esse novo
modo de trabalhar diminui o intervalo entre a coleta ou
a observacdo de espécies e sua disponibilizagdo & comu-
nidade cientifica (diminuindo a queda aparente nos tlti-
mos 2 a 3 anos, como mostra a Figura 19.1).

Meta Il | Sequéncias moleculares para
todas as espécies neotropicais

Isso abrird as portas para lidar com um grande nimero de
perguntas cientificas, incluindo: Qual a relagdo filogenética
e a idade de todas as espécies? Onde, quando e sob quais
condi¢des se originaram e se diversificaram todas as espécies
neotropicais atuais? Quio importantes foram as dispersoes
entre biomas e especiagdes in situ para a formagao dos atuais
padroes de biodiversidade? Qual a relagdo entre biodiversi-
dade taxondmica, filogenética e funcional?!? Qual a propor-
¢do de espécies cripticas, ou seja, sem Obvios caracteres mor-
fologicos? Além do potencial de responder a essas e muitas
outras perguntas empiricas, a criagio de um banco de dados
de referéncia molecular possibilitaria a quantificagdo rapida,
precisa e relativamente barata da diversidade com base em
amostras ambientais e de organismos (Meta I).

Desafio ll-a | Desenvolvimento e padronizacao
tecnologica

A identificagdo de espécies pode ser feita, na maioria dos
casos, por meio de 1 a 3 cddigos de barra moleculares.!® En-
tretanto, vivencia-se uma mudanga de paradigma em filo-
genética molecular e biogeografia, pela constatacio de que
uns poucos marcadores moleculares (e suas genealogias)
nao sao suficientes para reconstruir a historia filogenética
de espécies.!® Na pritica, isso significa que hipdteses filo-
genéticas confidveis podem requerer a andlise de dezenas
ou até centenas de genes independentes.!> Por essa razio,
faz sentindo considerar a possibilidade de produzir uma
referéncia molecular que também possa ser utilizada para
muitas outras questdes evolutivas, taxonémicas e biogeo-
graficas, além da simples identificagdo de espécies. Segue
uma enumeragdo dos principais componentes desse desafio
(e algumas possiveis solucdes):

o Até agora ndo hd consenso a respeito de quantos e quais
genes devem ser utilizados para uma “nova geragdo de se-
quéncias moleculares de referéncia’, além dos codigos de



Capitulo 19 | Biogeografia Neotropical | Possiveis Metas e Desafios para os Proximos Dez Anos

barra moleculares ja adotados (COI, rbcL, matK, ITS - o
primeiro para metazoarios e os trés outros para tdxons ve-
getais). Muitas combinagdes distintas jé foram utilizadas
dependendo do grupo estudado e da questdo cientifica
abordada, impossibilitando comparagdes diretas entre
taxons. Nos vertebrados, o uso de elementos ultraconser-
vados (da sigla em inglés UCE)!¢ pode representar um kit
adequado para esse tdxon, enquanto ainda é necessario
desenvolver algo similar para plantas e fungos

« O sequenciamento tradicional (Sanger) parece estar com
seus dias contados em razao do alto custo e trabalho em
relacdo a quantidade de sequéncias produzidas, cedendo
espaco a novas técnicas de sequenciamento de tltima ge-
ragdo. Entretanto, ndo ha consenso sobre qual tecnologia
¢ mais apropriada para os objetivos gerais mencionados
aqui. Varias metodologias distintas estdo sendo atualmen-
te investigadas, variando desde genomas completos a cap-
tura de genes, sequenciamento de transcriptomas e RAD1?

o Por muito tempo, os pesquisadores estiveram dependentes
de amostras bioldgicas de alta qualidade para o sequencia-
mento molecular; por exemplo, amostras de sangue ou de
tecido muscular ou folhas secadas em silica. Dado o fato
de que grande parte das espécies neotropicais s é conhe-
cida a partir de poucos individuos, muitas vezes antigas
coletas em museus, seu sequenciamento tem sido conside-
rado inviavel. Felizmente, as técnicas de sequenciamento
de ultima geragao parecem mais adequadas para lidar com
DNA fragmentado, ja que a fragmenta¢do do genoma ¢é
um dos primeiros passos nos protocolos de laboratério.
Embora haja certa indicagdo confirmando que essas téc-
nicas poderdo proporcionar o sequenciamento de gran-
des quantidades do genoma a partir de material antigo ou
degradado'®, sdo necessarios mais estudos que levem em
consideragdo a raridade de muitas espécies, o alto nivel de
degradagdo de espécimes antigos, o uso de métodos de
preservagdo que danificam o DNA (p. ex., plantas tratadas
em etanol ou secas sob alta temperatura), riscos de con-
taminagdo, a fragilidade de espécimes e danos causados
pela extragdo de material genético. Nos proximos anos,
serd necessario avaliar até que ponto essas novas técnicas
de laboratério possibilitardo realmente acessar o cédigo
genético da maioria das espécies neotropicais.

Desafio II-b | Distribuicao de custos e tarefas
Quando se estiver de acordo a respeito de qual técnica e mar-
cadores sao os mais adequados, quem fard o sequenciamento
de dezenas de milhares de espécies neotropicais? E necessa-
rio encontrar solugdes a nivel continental ou global de distri-
buigdo de custos e de tarefas, para aumentar a padronizagao,
a velocidade e a qualidade desse grande desafio cientifico.

Meta Ill | Integracao de dados
moleculares e fosseis

Jé& que essas sdo as principais fontes de informagio capazes
de informar a respeito de mudangas em padroes de biodi-
versidade ao longo do tempo e espago, essa integragao pos-

sibilitara inferéncias mais confidveis para varias perguntas
cruciais em biogeografia, como: Quais os padrées domi-
nantes de mudangas de biodiversidade dentro da Regido
Neotropical? Que eventos histéricos (climaticos, geologi-
cos) estdo correlacionados com aumentos e declinios de
biodiversidade? Qual foi a evolugdo geogrifica de um ta-
xon? Que tipos de ecossistemas e comunidades de espécies
existiram no passado, e quais sistemas nao deixaram analo-
gos para o presente? Qual foi a extenséo histdrica de biomas
neotropicais, como a Amazonia e o Cerrado?

Desafio lll-a | Desenvolvimento metodoldgico
E imprescindivel analisar tanto o registro fossil como o mo-
lecular para os grupos taxondmicos de interesse', pois essas
fontes de informagao se complementam e ndo sio indepen-
dentes. A Tabela 19.2 sumariza algumas de suas principais
diferengas, focando em aspectos positivos e negativos de
cada um com o objetivo de mostrar o valor de integra-los.
Embora a integracio de fosseis e DNA na biogeografia
nao deva se tornar um topico controverso, a maneira de
realizar essa integracdo ainda estd em sua infancia e precisa
progredir consideravelmente nos préximos anos. Fosseis e
filogenias moleculares podem ser integrados de trés formas
principais: na datag¢do molecular, na reconstrugdo biogeogra-
fica e em andlises de diversificagao.

o Para calibrar filogenias (datagdo molecular), o uso de f6s-
seis tem sido realizado com modelos cada vez mais realis-
tas: partindo da necessidade de fixar nds em filogenias a
uma determinada idade, a incorporagdo de distribuigoes
de probabilidade complexas que melhor descrevem o que
se sabe a respeito do fossil de calibragdo e a idade do né

Tabela 19.2 Aspectos positivos (+) e negativos (-) do uso
de fésseis e filogenias moleculares datadas com base em se-
quéncias moleculares de DNA, para analises de biogeografia
e evolucdo.

ilogenias moleculares
Fosseis NA) datadas

(+) Geralmente considerados (-) Evidéncia mais insegura:

"evidéncia sélida”, ou seja,
potencialmente muito confia-
veis

(+) Proveem informacdo tanto
de linhagens que ja foram
extintas como de outras que
ainda vivem

(-) A falta de caracteres
informativos dificulta
estabelecer o posicionamento
filogenético e a historia
biogeografica

(-) Mais comuns para certos
taxons, ambientes e periodos
com maiores taxas de
preservacao

dependem da calibragdo,
metodologia, nivel de
amostragem etc.

(=) Com pouquissimas
excegoes, apenas aplicavel
para espécies que ainda
vivem, ou seja, menos de
0,01% da diversidade total
acumulada do planeta

(+) Milhares de caracteres
resultam em inferéncias
robustas para filogenia e
biogeografia

(+) Qualquer taxon, nivel
taxonémico e ambiente;
inferéncias se estendem a
qualquer periodo
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associado?® e a estimagio simultanea da filogenia, tempos
de divergéncia e posicionamento do féssil com base em
dados moleculares e morfoldgicos.?! Os avangos ainda ne-
cessarios na datagio molecular incluem a avaliagdo do im-
pacto de diferentes estratégias de calibragio em tempos de
divergéncia e a incorporagao de modelos evolutivos mais
realisticos em analises bayesianas, entre outros

« Apos a estimativa de quando espécies e linhagens filoge-
néticas foram formadas, para muitas perguntas cientificas
¢ também crucial saber onde ocorreram os eventos de di-
vergéncia. A reconstrugdo da evolugdo de distribuigao geo-
grafica, quando embasada por hipodteses filogenéticas, é
possivel sob métodos de parciménia e verossimilhanga (in-
cluindo estatistica bayesiana).?? Analises de verossimilhan-
¢a, como o Modelo de Cladogénese-Dispersao e Extingdo
(DEC)?**4, levam em consideracdo que eventos biogeogra-
ficos estao correlacionados com o tempo, ou seja, ramos
em filogenias datadas (Capitulos 2 e 7). Analises sobre con-
juntos de drvores possibilitam incorporar incertezas asso-
ciadas a topologia das drvores filogenéticas (Capitulo 6)
e tempos de divergéncia do grupo estudado. Atualmente,
também ¢ possivel incorporar conhecimento prévio a res-
peito das dreas ocupadas pelo taxon estudado. Por exem-
plo, mudangas entre a proximidade de duas ilhas poderiam
ter afetado taxas de dispersio entre elas;?® porém, é impor-
tante evitar circularidade caso desvendar a evolugao geo-
grafica de areas seja o intuito da mesma analise.

A inclusdo de tédxons fésseis em andlises biogeografi-
cas ainda esta pouco explorada, mas ja foi demonstrado
que esse procedimento produz um efeito significativo
nos resultados?®, pois anélises baseadas em distribuigoes
atuais sdo capazes de atribuir nés ancestrais em uma fi-
logenia apenas a areas atualmente ocupadas. Entretanto,
o registro féssil mostra que, em muitos casos, houve mu-
dancas dramaticas de distribui¢ao ao longo do tempo.
Nos proximos anos, sdo necessarios métodos de evolu-
¢do geografica que possibilitem incorporar a informacéao
crucial - porém fragmentaria — de fdsseis, incorporando
e medindo a influéncia das principais incertezas asso-
ciadas (como idade, distribuicdo total e posicionamento
filogenético dos fdsseis incluidos)

o Durante décadas, o registro féssil foi a tinica fonte de
informacao para andlises de diversificagdo, ou seja, esti-
mativas de mudangas de biodiversidade e taxas de diver-
sificagdo — composta de duas varidveis: especiagdo [A] e
extingdo [pt]. Com avangos na constru¢do de filogenias
moleculares nos tltimos 20 anos e métodos para calculos
de taxas de diversificagio nos ultimos 10 anos, aproxi-
madamente, a maior parte do registro fossil passou a ser
praticamente ignorada por cientistas que trabalhavam
exclusivamente com dados moleculares.

Essa discrepancia metodolégica também se nota em re-
sultados contrastantes que, as vezes, sdo observados para o
mesmo clado.?” Avangos na anilise de filogenias molecu-
lares por meio do uso de modelos de diversificagdo mais
complexos e realisticos (entre outros fatores) poderdo di-
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minuir tais contrastes, mas ainda resultam em padrdes bem
mais simplificados que os observados pelo registro féssil. 2
De modo similar, métodos originalmente descritos para o
calculo de taxas de diversificacdo em filogenias molecula-
res foram adaptados para andlises do registro fossil, calcu-
lando-se dentro de uma metodologia bayesiana as taxas de
especiagdo e extingdo e sua variagdo temporal e espacial 2

Apesar desses avangos importantes e de outros que cer-
tamente virdo, um problema crucial é que até hoje néo existe
uma integragdo no calculo de taxas de diversificacdo e esti-
mativas de diversidade a partir de ambas as fontes bioldgicas
(fosseis e DNA) simultaneamente. Esse problema é tio anali-
tico (falta de métodos adequados) quanto teérico: Como tra-
duzir uma “morfoespécie” féssii para uma atual, assim como
taxas de especiagio? Quando padrées distintos sio obtidos
entre o uso de fdsseis e filogenias moleculares para um mes-
mo clado, qual resultado é o mais confidvel e como pode-se
testar isso, dada a auséncia de outra fonte independente de
informagdo? Essas sdo algumas das perguntas cruciais que
necessitardo ser abordadas nos préximos anos.

Desafio IlI-b | Digitalizagao e integracao de
bancos de dados

Em comparagdo as sequéncias moleculares disponiveis no
International Nucleotide Sequence Database Collaboration
(incluindo GenBank, ENA, DDB]J), apenas uma baixa pro-
porgio dos fosseis documentados até hoje ja foram digitali-
zados, integrados entre bancos de dados e disponibilizados
com acesso livre. Isso se deve, principalmente, ao fato de nao
haver uma tradigdio na comunidade paleontoldgica nesse
sentido, o que se reflete também no fato de poucos perio-
dicos paleontoldgicos requererem a deposicao de dados para
a publicagdo de estudos (algo exigido pela maioria dos perio-
dicos moleculares). Embora essa situagao esteja melhoran-
do gradualmente (com o actimulo de registros fosseis em,
por exemplo, http://fossilworks.org/, http://www.gbif.org/e
http://www.helsinki.fi/science/now/), ainda hé grandes lacu-
nas de dados; por exemplo, para fdsseis de angiospermas na
América do Sul (Figura 19.3). O gréfico mostra as grandes
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Figura 19.3 Variacdo temporal do nimero de registros
(ocorréncias) de fésseis de angiospermas da América do
Sul. Dados baixados do Paleobiology Database (http://fos-
silworks.org/), padronizados e classificados em intervalos de
10 milhdes de anos. Adaptada de Silvestro et al.??
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diferengas na densidade amostral para distintos periodos;
por exemplo, a auséncia de dados para certos periodos (en-
tre 20 e 30, 70 e 80, e 100 e 110 milhdes de anos atras). Para
preencher as lacunas taxondmicas, temporais e geograficas
nos bancos de dados paleontoldgicos, serdo necessarios um
grande esforgo de digitalizagdo e requerimentos formais por
periédicos paleontoldgicos para a disponibilizagdo livre de
dados no momento de sua publicagao.

Meta IV | Previsao do efeito das
mudancas globais sobre a biodiversidade

Varios eventos que estdo ocorrendo atualmente dentro do
conceito de “mudangas globais” tém equivalentes no pas-
sado. Tais eventos tém o potencial de prover informagio
importante para o futuro. Por exemplo, ao entender como
a biodiversidade foi afetada por periodos de aquecimen-
to global no passado, pode-se, teoricamente, melhorar a
previsdo para o futuro. Previsdes mais realisticas de quais
espécies, populacdes, caracteristicas morfoldgicas e funcio-
nais, areas e habitats estardo correndo maior risco de serem
afetadas pelas mudancas globais (levando a extingdo de es-
pécies ou declinio de populagdes) serdo fundamentais para
o manejo de ecossistemas e a protegdo da biodiversidade.

Desafio IV | Perda da biodiversidade

Esse é um dos desafios atuais mais importantes para a cién-
cia e a sociedade, e seu valor se estende muito além do
conhecimento basico. Perdas de biodiversidade afetardo o
funcionamento de ecossistemas inteiros e seus servigos para
a humanidade, incluindo servigos de provisao (alimentos,
medicamentos, fibras, produtos quimicos, materiais para
construgdo, roupas e outros utensilios) e regulagao (con-
trole climético, polinizagdo, controle de pragas) e servigos
culturais (lazer, estética) e de suporte (ciclagem de nutrien-
tes, acumulagido de carbono, formagédo de solos, produgao
priméria).’® Esse desafio compreende vérias etapas:

« Aprender com o passado para prever o futuro? A compara-
¢do entre atuais mudancas globais e eventos passados pa-
rece ser uma ideia atrativa, mas apresenta riscos e diferen-
cas importantes. A Tabela 19.3 compara o aquecimento

Tabela 19.3 Comparagao das principais variaveis entre os
periodos globais de aguecimento atuais e passados.3

Periodo de

Aumento de
temperatura

Cerca de 4°C

aguecimento
Pco2 (ppm) | (anos)

1.000 a 1.800 Cerca de 550

Atual (ano
2300) "A1B"

PETM 550G
(56.3 Ma)
Mioceno

Médio (cerca
de 15 Ma)

Ma = milhées de anos; PETM = Maximo Térmico do Paleoceno-Eoceno (do
inglés, Paleocene-Eocene Thermal Maximum).

700 a 1.500 < 10.000

3a5°C 360 a 560 > 100.000

global atual com alguns dos perfodos de aquecimento glo-
bal mais rdpidos durante o Cenozoico (ou seja, os tltimos
65 milhGes de anos). Embora o periodo de aquecimen-
to atual seja bem mais curto que os periodos passados,
nota-se que o aumento de temperatura e a concentragao de
di6xido de carbono sao diretamente comparéveis. Qual-
quer comparagao deve, portanto, levar em consideracio as
similaridades e diferengas das varidveis comparadas.

O problema de escalas apresentado aqui - principal-
mente temporais —écrucial e parece ser um dos motivos
da discrepancia entre as interpretagdes do efeito das mu-
dangas climdticas sobre a biodiversidade. Por um lado, o
aquecimento global do PETM resultou em um impacto
diferencial entre linhagens neotropicais distintas (bene-
ficiando algumas e extinguindo outras), mas causando
um aumento neto total na diversidade da amostragem
analisada.3!32 Por essa razdo, hd a opinido de que o aque-
cimento global atual poderia ter um efeito positivo na
biodiversidade.®® De modo similar, a inferéncia, por
dados moleculares, de que vdrias espécies de arvores
neotropicais se originaram ha milhoes de anos e sobrevi-
veram a temperaturas globais compardveis as projetadas
para o ano 2100 sugere que o aquecimento global atual
ndo exerce risco geral de extingdo na regiao.>* Em con-
traste, outras andlises, com a utilizagdo de filogenias da-
tadas, sugerem que, para as espécies serem capazes de
se adaptar a velocidade (e ndo necessariamente a mag-
nitude) das atuais mudancas climaticas, seria necessdria
uma taxa de adaptagdo > 10.000 vezes mais rapida que
a ji observada na histéria evolutiva.’® Esses resultados
contrastantes e suas interpretages refletem uma gran-
de ignorancia a respeito do potencial de usar inferéncias
passadas para prever o futuro, mas abrem as portas para
anélises mais rigorosas e integradas com validagdo por
meio de experimentos (ver adiante). E muito importante
ressaltar, porém, que esses estudos consideram apenas
mudangas climdticas, ou seja, desconsideram a influén-
cia humana e a interagio entre outras mudangas globais,
como a acdo de patdgenos, desmatamento, poluigio etc.
Separagdo entre os efeitos de mudangas climdticas e am-
bientais. Ambas as mudangas estido ocorrendo simulta-
neamente e interagindo de uma maneira provavelmente
tinica, enquanto no passado normalmente nao foram
concomitantes. Uma possibilidade ¢ estudar o efeito das
grandes extin¢des em massa, como o impacto do meteo-
rito que causou a extingdo de todos os dinossauros (com
excecao das aves) ha 66 milhdes de anos, entre o Creta-
ceo e o Paleogeno.’ Outro tipo de mudanga ambiental,
nio necessariamente associada a grandes mudancas cli-
méticas, é a dinimica de ambientes em algumas regioes da
América tropical, como as mudangas drésticas de drena-
gem na Amazonia ocidental resultantes do soerguimento
dos Andes tropicais.’” Tais mudangas poderiam ser com-
paradas ao impacto das mais de 150 represas hidroelétri-
cas planejadas ou em andamento na Amazonia andina’$,
assim como a megarrepresa de Belo Monte, no Pard (Bra-
sil), prevista para se tornar a terceira maior do mundo.
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Novas metodologias possibilitam testar o nivel de
significincia entre eventos historicos e alteragbes em ta-
xas de extin¢do, principalmente dentro de um contexto
biogeogréfico em que se estimam as dreas ancestrais de
cada clado de uma filogenia.?* Isso apresenta uma vanta-
gem importante em relagdo as conclusdes baseadas em
correlagdes (muitas vezes visuais). Mais recentemente,
tornou-se possivel testar se alteragdes em uma varid-
vel continua (como curvas que descrevem flutuagoes
em temperatura, nivel do mar ou soerguimento de uma
montanha) estdo diretamente associadas a diversificagdo
de organismos na area estudada.*?

Se houver sucesso em discernir entre o efeito de mudan-
cas climaticas e ambientais (como aumentos de tempera-
tura e mudangas hidroldgicas, ilustradas na Figura 19.4),
talvez seja possivel entender melhor a contribuigao relati-
va desses dois fatores, identificados como as duas princi-
pais ameagas a biodiversidade da regiao neotropical.

o Modelagem e experimentos. Cientistas utilizam varios
métodos para abordar esse grande desafio, incluindo
aqueles que trabalham com modelagem (reconstrugdes
paleoclimaticas baseadas em modelos de circulagao glo-
bais e simulagdes; projegoes de distribuigoes passada,
presente e futura de espécies; andlises de diversificagao de
espécies e correlagdes entre taxas de extingao e mudangas
climéticas/ambientais; entre outras abordagens) e outros
que utilizam mais métodos empiricos/experimentais (p.
ex., transplante de espécies entre diferentes zonas climati-
cas para estudar mudangas em biomassa e biodiversidade;
céalculos de condi¢oes climaticas com base em caracteris-
ticas morfoldgicas de fésseis ou geoquimicas de rochas).
Em vez de se restringir & modelagem ou experimentos,
projetos de pesquisa deverdo considerar o valor de lidar
com ambas as metodologias simultaneamente, refinando
e testando teoria e pratica por meio de desenvolvimentos
metodologicos, simulacdes e validagdes empiricas. Esse
conhecimento sera imprescindivel para melhor manejo e
protecao da biodiversidade neotropical, possibilitara ma-
pear os requerimentos ecoldgicos e ambientais de cada es-
pécie e fornecera informacio necessédria para reconstruir
sua historia evolutiva e biogeogréfica.

Conclusdes e perspectivas

Nos proximos dez anos, deve-se intensificar radicalmente a
integracdo de diversas disciplinas da ciéncia, seus métodos,
dados, resultados e implicagdes, para o entendimento da
biogeografia neotropical. Um passo importante é conciliar a
biogeografia historica com a ecologia*!, levando em conside-
racao diferencas de escala taxonomica, temporal e espacial.
Precisa-se, simultaneamente, completar, limpar e dispo-
nibilizar bancos de dados bioldgicos. Para isso, serd neces-
sario intensificar e expandir o ensino taxondmico, facilitar o
trabalho de campo responsavel entre os paises neotropicais
(incluindo acesso a amostras bioldgicas, geoldgicas, genéticas
e paleontoldgicas) e produzir ferramentas bioinforméticas
que possibilitem lidar com o iminente diltivio de informagio.
Essa infraestrutura bioldgica possibilitard estudar a biogeo-
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grafia de uma forma dinamica, inovadora e integrativa. A
expansao de bancos de dados com informagdes sobre carac-
teres funcionais de espécies, comunidades e redes ecol6gicas
e sobre mudangas temporais de biodiversidade é apenas um
exemplo de recursos que possibilitardo que a biogeografia
aborde questes muito além das estudadas originalmente por
seus fundadores - incluindo andlises de padroes de diversi-
dade filogenética, funcional, ecolégica e de endemismo e os
processos que os criaram.

Colaboragio é palavra-chave e, para facilitar esse proces-
s0, serd necessario consolidar e expandir as duas constela-
¢oes informais atualmente ativas neste topico: a Network for
Neotropical Biogeography e o Grupo Latinoamericano y Cari-
berio de Biogeografia. Serd essencial a participagao de jovens
pesquisadores e cientistas mais experientes, com o intuito
comum de promover o avango da biogeografia neotropical.
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