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Figura 19.1 Registros de especies su l-americanas com coordenadas no GBIF. Dados compi lados em maio de 2014, por meio 
de um fi ltro espacia l para a America do Su i, inc luindo todos os grupos taxonom icos. 

Desafio I-a I Preench imento das lacunas 
taxonom icas e geog rMicas 

Dos 7.557.171 registros atuais no GBIF para a America 
do Sui, aproximadamente 31% (2.332.947) sao registros 
de aves, enquanto apenas 11% (836.610) correspondem 
a insetos, apesar de esse dado conter 77 vezes mais espe­
cies descritas que as aves (http://www.catalogueoflife.org) 
e milhoes de especies ainda nao descritas.6 Aves, mamife­

anfibios e peixes marinhos sao, atualmente, os unicos 
dos grandes grupos taxonomicos cuja area de ocupa<;:ao de 
suas especies e relativamente bem conhecida em nivel mun­
dial, com dados verificados e de livre acesso (International 
Union for Conservation of Nature, http://www.iucnredlist. 
org/; Map of Life, http://www.mol.orgl). 0 padrao geografi­
co e similarmente desigual e comparavel ao taxonomico; a 
maio ria dos registros sao encontrados ao redor de centros 
urbanos e ao lange de rodovias e rios navegaveis, sendo que 
areas mais inacessiveis no interior da America do Sui conti­
nuam praticamente inexploradas (Figura 19.2). 

Esses exemplos confirmam 0 fa to de que 0 conhecimen­
to da distribui<;:ao de especies na regiao neotropical ainda e 
altamente distorcido, indicando que 0 rapido acumulo de 
dados nao acarretou um aumento correspondente desse co­
nhecimento - uma situa<;:ao encontrada tambem no caso de 
outras areas do plan eta. 7 

Desafio I-b I Revo luc;:ao na forma de co leta r e 
publica r dados bio l6g icos 

Para remedial' essa situa<;:ao na regiao neotropicai, os se­
guintes avan<;:os poderiam ser feitos: 

• de uma rede neotropical de monitora­
mento de biodiversidade. Isso podera ser feito de duas 
formas. Primeiramente aumentando a conectividade de 
parcelas ecol6gicas e inventarios taxonomicos ja estabe­
lecidos na regiao neotropicai, em termos de intercambio 
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de dados e padroniza<;:oes. POl' exemplo, ha, atualmente, 
varios projetos inter-relacionados para a Regiao Amazo­
nica, dentro do Programa de Pesquisa em Biodiversidade 
(PPBio) coordenado pelo Centro de Estudos da Biodi­
versidade Amazonica (CENBAM: http://ppbio.inpa. 
gov.brl), pela Amazon Forest Inventory Network (http:// 
www.rainfor.org/) e pela Amazon Tree Diversity Network 
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Figura 19.2 Distribuic;ao geogrMica dos registros atua lmen­
te disponiveis (marcados em preto), inc luindo organ ismos 
aqui'lticos e terrestres para a America Latina disponiveis no 
GB IF (aproximadamente 18,6 mil hoes de registros, compi la­
dos por meio de um fi ltro espacia l em maio de 2014). 
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(http://testweb.science. uu .ne! Amazon/ ATDN/Index. 
html). Em seguida, estabelecendo novos pontos de ob­
serva<;:ao e inventarios taxonomicos, 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 combina<;:ao de ambas as atividades con­
tribuiria para 0 desenvolvimento de centenas de projetos 
de biodiversidade, nao s6 na regiao como em um ambito 
mundial (https://www.earthobservations.org) 

• Utiliza~iio de novas tecnicas de inventarios. Tradicional­
mente, calculos de medidas de biodiversidade e estimati­
vas de presen<;:a de especies em determinadas areas reque­
rem grandes esfor<;:os de campo, especialistas em diversos 
grupos taxonomicos e muitos anos ou ate decadas de tra­
balho. Apesar do fa to de que tais esfor<;:os e conhecimento 
taxonomico continuarao a ser imprescindiveis para mui­
tos estudos biogeograficos, nipidos avan<;:os em sequencia­
mento de ultima gera<;:ao, associados a utiliza<;:ao de c6di­
gos de barras curtos mas informativos (meta-barcoding), 
apresentam agora a possibilidade de inventarios mais 
rapidos, baratos e menos dependentes da disponibilidade 
de especialistas taxonomicos.s Um recurso imprescindi­
vel, porem, e a cria<;:ao de ban cos de dados de referencia 
genetica para todas as especies descritas (ver Desafio II), 
diretamente associados a vouchers depositados em cole­
<;:oes publicas e imagens de alta resolu<;:ao com livre acesso 
pela internet. Alem de facilitar a identifica<;:ao das especies 
ja descritas e sequenciadas, isso facilitara tambem a iden­
tifica<;:ao e a descri<;:ao de taxons ainda nao descritos, in­
cluindo especies morfologicamente cripticas.9 Entretanto, 
mesmo sem tal referencia completa, ainda poderiam ser 
calculadas medidas relativas de biodiversidade, como bio­
diversidade filogenetica baseada em distancias geneticas 
das sequencias analisadas e sua varia<;:ao espacial, ou seja, 
beta diversidade filogenetica. IO 

Outra metodologia prom iss ora para auxiliar na iden­
tifica<;:ao de plantas e a cria<;:ao de urn "c6digo de barras 
6pticd' para cad a especie, ou Species Spectral Signature. II 

Utilizando-se aparelhos de espectroscopia de emissao in­
fravermelha, em sua primeira aplica<;:ao essa tecnica apre­
sentou melhor potencial de discriminar entre especies do 
que c6digos de barra geneticos, alcan<;:ando uma precisao 
de ate 99,4%.11 Caso 0 sucesso dessa tecnica seja compro­
va do em mais estudos, ela poderia se tornar uma forma 
alternativa ou complementar aos metodos tradicionais e 
geneticos de identifica<;:ao, com a vantagem de ser rna is ni­
pida e barata (ap6s a aquisi<;:ao do equipamento necessario) 

• Bancos de dados acessiveis, integrados e verificados. Em­
bora 0 GBIF tenha desempenhado um papel crucial na 
integra<;:ao e na disponibiliza<;:ao de dados de ocorrencia 
de especies, e necessario facilitar a possibilidade de co­
mentar sobre a confiabilidade de registros, por exemplo 
sua identifica<;:ao ou localidade, disponibilizando esses 
comentarios para toda a comunidade cientifica. Atual­
mente, pesquisadores investem tempo e recursos consi­
deraveis na "limpeza" de dados para seus grupos taxo-
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nomicos, sen do que 0 resultado nao se torna facilmente 
acessivel a outros por dois motivos: costume dos pes­
quisadores de nao tornar os dados disponiveis e 0 fato 
de que GBIF ainda nao aceita a adi<;:ao de "metadados" 
a registros existentes. Uma solu<;:ao e que pesquisadores, 
em vez de trabalhar com esses tipos de dados em seus 
pr6prios computadores, utilizem servi<;:os centralizados 
(ver, por exemplo, http://www.artportalen.se para a Sue­
cia) cujos dados se tornem imediatamente acessiveis 
ap6s sua libera<;:ao pelo pesquisador. Alem de garantir 
que resultados obtidos com recursos publicos sejam dis­
ponibilizados (p. ex., ao termino de uma tese, conclusao 
de um projeto, aposentadoria ou falecimento), esse novo 
modo de trabalhar diminui 0 intervalo entre a coleta ou 
a observa<;:ao de especies e sua disponibiliza<;:ao a comu­
nidade cientifica (diminuindo a queda aparente nos lilti­
mos 2 a 3 anos, como mostra a Figura 19.1). 

Meta II I Sequencias molecu lares para 
todas as especies neotropica is 
Isso abrira as portas para lidar com um grande nllmero de 
perguntas cientificas, incluindo: Qual a rela<;:ao filogenetica 
e a idade de todas as especies? Onde, quando e sob quais 
condi<;:oes se originaram e se diversificaram todas as especies 
neotropicais atuais? Quao importantes foram as dispersoes 
entre biomas e especia<;:oes in situ para a forma<;:ao dos atuais 
padroes de biodiversidade? Qual a rela<;:ao entre biodiversi­
dade taxonomica, filogenetica e funcional?1 2 Qual a propor­
<;:ao de especies cripticas, ou seja, sem 6bvios caracteres mor­
fol6gicos? Alem do potencial de responder a essas e muitas 
outras perguntas empiricas, a cria<;:ao de um banco de dados 
de referencia molecular possibilitaria a quantifica<;:ao rapida, 
precisa e relativamente barata da diversidade com base em 
amostras ambientais e de organism os (Meta I). 

Desafio II-a I Desenvolvimento e padroniza<;ao 
tecnol6gica 

A identifica<;:ao de especies pode ser feita, na maioria dos 
cas os, por meio de 1 a 3 c6digos de barra moleculares.13 En­
tretanto, vivencia-se uma mudan<;:a de paradigma em filo ­
genetica molecular e biogeografia, pela constata<;:ao de que 
uns poucos marcadores moleculares (e suas genealogias) 
nao sao suficientes para reconstruir a hist6ria filogenetica 
de especies. 14 Na pratica, isso significa que hip6teses filo­
geneticas confiaveis podem requerer a analise de dezenas 
ou ate centenas de genes independentes. 15 Por essa razao, 
faz sentindo considerar a possibilidade de produzir uma 
referencia molecular que tambem possa ser utilizada para 
muitas outras questoes evolutivas, taxonomicas e biogeo­
graficas, alem da simples identifica<;:ao de especies. Segue 
uma enumera<;:ao dos principais componentes desse desafio 
(e algumas possiveis solu<;:oes) : 

• Ate agora nao ha consenso a respeito de quantos e quais 
genes devem ser utilizados para uma "nova gera<;:ao de se­
quencias moleculares de referencia': alem dos c6digos de 
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barra moleculares ja adotados (COl, rbcL, matK, ITS - 0 

primeiro para metazoarios e os tres outros para taxons ve­
getais). Muitas combina<;oes distintas ja foram utilizadas 
dependendo do grupo estudado e da questao cientifica 
abordada, impossibilitando compara<;oes diretas entre 
taxons. Nos vertebrados, 0 uso de elementos ultraconser­
vados (da sigla em ingles UCE)16 pode representar urn kit 
adequado para esse taxon, enquanto ainda e necessario 
desenvolver algo similar para plantas e fungos 

• 0 sequenciamento tradicional (Sanger) parece estar com 
seus dias contados em razao do alto custo e trabalho em 
rela<;ao a quantidade de sequencias produzidas, cedendo 
espa<;o a novas tecnicas de sequenciamento de ultima ge­
ra<;ao. Entretanto, nao ha consenso sobre qual tecnologia 
e mais apropriada para os objetivos gerais mencionados 
aqui. Varias metodologias distintas estao sendo atualmen­
te investigadas, variando desde genomas completos a cap­
tura de genes, sequenciamento de transcriptomas e RAD 17 

• Por muito tempo, os pesquisadores estiveram dependentes 
de amostras biologic as de alta qualidade para 0 sequencia­
mento molecular; por exemplo, amostras de sangue ou de 
tecido muscular ou folhas secadas em silica. Dado 0 fato 
de que grande parte das especies neotropicais so e conhe­
cida a partir de poucos individuos, muitas vezes antigas 
col etas em museus, seu sequenciamento tern sido conside­
rado inviavel. Felizmente, as tecnicas de sequenciamento 
de ultima gera<;ao parecem mais adequadas para lidar com 
DNA fragment ado, ja que a fragmenta<;ao do genom a e 
urn dos primeiros pass os nos protocolos de lab oratorio. 
Embora haja certa indica<;ao confirmando que essas tec­
nicas poderao proporcionar 0 sequenciamento de gran­
des quantidades do genoma a partir de material antigo ou 
degradado lB, sao necessarios mais estudos que levem em 
considera<;ao a raridade de muitas especies, 0 alto nivel de 
degrada<;ao de especimes antigos, 0 uso de metodos de 
preserva<;ao que danificam 0 DNA (p. ex., plantas tratadas 
em etanol ou secas sob alta temperatura), riscos de con­
tamina<;ao, a fragilidade de especimes e danos causados 
pela extra<;ao de material genetico. Nos proximos anos, 
sera necessario avaliar ate que ponto essas novas tecnicas 
de laboratorio possibilitarao realmente acessar 0 codigo 
genetico da maioria das especies neotropicais. 

Desafio II-b I Distr i bu i ~ao de custos e tarefas 

Quando se estiver de acordo a respeito de qual tecnica e mar­
cadores sao os mais adequados, quem fara 0 sequenciamento 
de dezenas de milhares de especies neotropicais? E necessa­
rio encontrar solu<;oes a nivel continental ou global de distri­
bui<;ao de custos e de tarefas, para au men tar a padroniza<;ao, 
a velocidade e a qualidade desse grande desafio cientifico. 

Meta III Iintegrac;ao de dados 
moleculares e f6sseis 
Ja que essas sao as principais fontes de informa<;ao capazes 
de informar a respeito de mudan<;as em padroes de biodi­
versidade ao lange do tempo e espa<;o, essa integra<;ao pos-

sibilitara inferencias mais confiaveis para varias perguntas 
cruciais em biogeografia, como: Quais os padroes domi­
nantes de mudan<;as de biodiversidade dentro da Regiao 
Neotropical? Que eventos historicos (climaticos, geologi­
cos) estao correlacionados com aumentos e declinios de 
biodiversidade? Qual foi a evolu<;ao geografica de um ta­
xon? Que tipos de ecossistemas e comunidades de especies 
existiram no passado, e quais sistemas nao deixaram ancilo­
gos para 0 presente? Qual foi a extensao historic a de biomas 
neotropicais, como a Amazonia e 0 Cerrado? 

Desafio III -a I Desenvo lvimento metodol6gico 

E imprescindivel analisar tanto 0 registro fossil como 0 mo­
lecular para os grupos taxonomicos de interesse l9, pois essas 
fontes de informa<;ao se complement am e nao sao indepen­
dentes. A Tabela 19.2 sumariza algumas de suas principais 
diferen<;as, focando em aspectos positiv~s e negativos de 
cad a um com 0 objetivo de mostrar 0 valor de integra-los. 

Embora a integra<;ao de fosseis eDNA na biogeografia 
nao deva se tornar urn topico controverso, a maneira de 
realizar essa integra<;ao ainda esta em sua infancia e precisa 
progredir consideravelmente nos proximos anos. Fosseis e 
filogenias moleculares podem ser integrados de tres formas 
principais: na data~ao molecular, na reconstru~ao biogeogni­
fica e em analises de diversifica~ao. 

• Para calibrar filogenias (data~ao molecular), 0 usa de fos­
seis tern sido realizado com modelos cad a vez mais realis­
tas: partindo da necessidade de fixar nos em filogenias a 
uma determinada idade, a incorpora<;ao de distribui<;oes 
de probabilidade complexas que melhor descrevem 0 que 
se sabe a respeito do fossil de calibra<;ao e a idade do no 

Tabela 19.2 Aspectos positivos (+) e negativos H do uso 
de fosseis e filogenias moleculares datadas com base em se­
quencias moleculares de DNA, para analises de biogeografia 
e evolu<;ao. 

Fosseis 

(+) Geralmente considerados 
"evidencia s6Iida", ou seja, 
potencial mente muito confia­
veis 

(+) Proveem informac;ao tanto 
de linhagens que ja foram 
extintas como de outras que 
ainda vivem 

H A falta de caracteres 
informativos dificulta 
estabelecer 0 posicionamento 
filogenetico e a hist6ria 
biogeog rafica 

H Mais comuns para certos 
taxons, ambientes e periodos 
com maiores taxas de 
preservac;ao 

Filogenias moleculares 
(DNA) datadas 

H Evidencia mais insegura: 
dependem da calibrac;ao, 
metodologia, nivel de 
amostragem etc. 

H Com pouquissimas 
excec;6es, apenas aplicavel 
para especies que ai nda 
vivem, ou seja, menos de 
0,01% da diversidade total 
acumulada do planeta 

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

(+) Qualquer taxon, nivel 
taxonomico e ambiente; 
inferencias se estendem a 
qualquer periodo 
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associad020 e a estimat;:ao simultanea da filogenia, tempos 
de divergencia e posicionamento do fossil com base em 
dados moleculares e morfologicos.21 Os avanyos ainda ne­
cessarios na datat;:ao molecular incluem a avaliat;:ao do im­
pacto de diferentes estrategias de calibrat;:ao em tempos de 
divergencia e a incorporayao de model os evolutivos mais 
realisticos em analises bayesianas, entre outros 

• Apos a estimativa de quando especies e linhagens filoge­
netic as foram formadas, para muitas perguntas cientificas 
e tambem crucial saber onde ocorreram os eventos de di­
vergencia. A reconstruyao da evolut;:ao de distribuiyao geo­
grafica, quando embasada por hipoteses filogeneticas, e 
possive! sob metodos de parcimonia e verossimilhant;:a (in­
cluindo estatistica bayesiana).22 Analises de verossimilhan­
t;:a, como 0 Modelo de Cladogenese-Dispersao e Extint;:ao 
(DEC)23,24, levam em considerat;:ao que eventos biogeogra­
ficos estao correlacionados com 0 tempo, ou seja, ramos 
em filogenias datadas (Capitulos 2 e 7) . Analises sobre con­
juntos de arvores possibilitam incorporar incertezas asso­
ciadas a topologia das arvores filogeneticas (Capitulo 6) 
e tempos de divergencia do grupo estudado. Atualmente, 
tambem e possivel incorporar conhecimento previo a res­
peito das areas ocupadas pelo taxon estudado. Por exem­
plo, mud any as entre a proximidade de duas ilhas poderiam 
ter afetado taxas de dispersao entre elas;25 pOl'em, e impor­
tante evitar circularidade caso desvendar a evoluyao geo­
grafica de areas seja 0 intuito da mesma analise. 

A inclusao de taxons fosseis em analises biogeografi­
cas ainda est a pouco explorada, mas ja foi demonstrado 
que esse procedimento produz um efeito significativ~ 
nos resultados26, pois analises baseadas em distribuit;:oes 
atuais sao capazes de atribuir nos ancestrais em uma fi ­
logenia apenas a areas atualmente ocupadas. Entretanto, 
o registro fossil mostra que, em muitos casos, houve mu­
dant;:as dramaticas de distribuit;:ao ao lange do tempo. 
Nos proximos an os, sao necessarios metodos de evolu­
t;:ao geografica que possibilitem incorporar a informat;:ao 
crucial - porem fragmentaria - de fosseis, incorporando 
e medindo a influencia das principais incertezas asso­
ciadas (como idade, distribuiyao total e posicionamento 
filogenetico dos fosseis incluidos) 

• Durante decadas, 0 registro fossil foi a unica Fonte de 
informayao para analises de diversifica~ao, ou seja, esti­
mativas de mudant;:as de biodiversidade e taxas de diver­
sificayao - composta de duas variaveis: especiat;:ao [A] e 
extinyao [11]. Com avant;:os na construt;:ao de filogenias 
moleculares nos llltimos 20 anos e metodos para calculos 
de taxas de diversificayao 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 metodologica tambem se nota em re­
sultados contrastantes que, as vezes, sao observados para 0 
mesmo clado.27 Avant;:os na analise de filogenias molecu­
lares por meio do uso de modelos de diversificat;:ao mais 
complexos e realisticos (entre outros fatores) poderao di-
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minuir tais contrastes, mas ainda resultam em pad roes bern 
mais simplificados que os observados pelo registro fossiJ.28 
De modo similar, metodos originalmente descritos para 0 
calculo de taxas de diversificat;:ao em filogenias molecula­
res foram adaptados para analises do registro fossil , calcu­
lando-se dentro de uma metodologia bayesiana as taxas de 
especiat;:ao e extint;:ao e sua variat;:ao temporal e espaciaJ.29 

Apesar desses avant;:os importantes e de outros que cer­
tamente virao, um problema crucial e que ate hoje nao existe 
uma integrayao no calculo de taxas de diversificat;:ao e esti­
mativas de diversidade a partir de ambas as Fontes biologicas 
(fosseis eDNA) simultaneamente. Esse problema e tao anali­
tico (falta de metodos adequados) quanta teorico: Como tra­
duzir uma "morfoespecie" fossil para uma atual, assim como 
taxas de especiayao? Quando padroes distintos sao obtidos 
entre 0 uso de fosseis e filogenias moleculares para um mes­
mo clado, qual resultado e 0 mais confiavel e como pode-se 
testar isso, dada a ausencia de outra Fonte independente de 
informat;:ao? Essas sao algumas das perguntas cruciais que 
necessitarao ser abordadas nos proximos anos. 

Desafio III -b I Digita li za~ao e i ntegra~ao de 
bancos de dados 

Em comparayao as sequencias moleculares disponiveis no 
International Nucleotide Sequence Database Collaboration 
(incluindo GenBank, ENA, DDBJ), apenas uma baixa pro­
port;:ao dos fosseis documentados ate hoje ja foram digitali­
zados, integrados entre ban cos de dados e disponibilizados 
com acesso livre. 1sso se deve, principalmente, ao fato de nao 
haver uma tradit;:ao na comunidade paleontologic a nesse 
sentido, 0 que se reflete tambem no fato de poucos perio­
dicos paleontologicos requererem a deposiyao de dados para 
a publicat;:ao de estudos (algo exigido pela maioria dos perio­
dicos moleculares) . Embora essa situat;:ao esteja melhoran­
do gradualmente (com 0 acumulo de registros f6sseis em, 
por exemplo, http://fossilworks.org/, http://www.gbif.org/e 
http://www.helsinki.fi/science/nowl). ainda ha gran des lacu­
nas de dados; por exemplo, para fosseis de angiospermas na 
America do Sui (Figura 19.3). 0 grafico mostra as grandes 
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Figura 19.3 Varia<;ao temporal do numero de registros 
(ocorrencias) de f6sseis de angiospermas da America do 
SuI. Dados ba ixados do Paleobiology Database (http://fos­
silworks.org/), padronizados e classificados em interva los de 
10 milhoes de anos. Adaptada de Silvestro et al. 29 
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diferenyas na densidade amostral para distintos periodos; 
pOl' exemplo, a ausencia de dados para certos periodos (en­
tre 20 e 30, 70 e 80, e 100 e llO milhoes de anos atnis). Para 
preencher as lacunas taxonomicas, temporais e geograticas 
nos ban cos de dados paleontologicos, serao necessarios urn 
grande esforyo de digitalizayao e requerimentos formais pOI' 
periodicos paleontologicos para a disponibilizayao livre de 
dados no momenta de sua publicayao. 

Meta IV I Previsao do efeito das 
mudan<;as globais sobre a biodiversidade 
Varios eventos que estao ocorrendo atualmente dentro do 
conceito de "mudanyas globais" tern equivalentes no pas­
sado. Tais eventos tern 0 potencial de prover informayao 
importante para 0 futuro. POI' exemplo, ao entender como 
a biodiversidade foi afetada por periodos de aquecimen­
to global no passado, pode-se, teoricamente, melhorar a 
previsao para 0 futuro. Previsoes mais realisticas de quais 
especies, populayoes, caracteristicas morfologicas e funcio ­
nais, areas e habitats estarao correndo maior risco de serem 
afetadas pelas mudanyas globais (levan do a extinyao de es­
pecies ou declinio de populayoes) serao fundamentais para 
o manejo de ecossistemas e a proteyao da biodiversidade. 

Desafio IV I Perda da biodiversidade 

Esse e urn dos desafios atuais mais importantes para a cien­
cia e a sociedade, e seu valor se estende muito alem do 
conhecimento basi co. Perdas de biodiversidade afetarao 0 

funcionamento de ecossistemas inteiros e seus serviyos para 
a humanidade, incluindo serviyos de provisao (alimentos, 
medicamentos, fibras, produtos quimicos, materiais para 
construyao, roupas e outros utensilios) e regulayao (con­
trole climatico, polinizayao, controle de pragas) e serviyos 
culturais (lazer, estetica) e de suporte (ciclagem de nutrien­
tes, acumulayao de carbono, formayao de solos, produyao 
primaria).30 Esse desafio compreende varias etapas: 

• Aprender com 0 passado para prever 0 futuro? A compara­
yao entre atuais mud any as globais e eventos passados pa­
rece ser uma ideia atrativa, mas apresenta riscos e diferen­
yas importantes. A Tabela 19.3 compara 0 aquecimento 

Tabela 19.3 Comparac;:ao das principais variaveis entre os 
period os globais de aquecimento atuais e passados30 

Atua l (ano Cerca de 4°C 1.000 a 1.800 Cerca de 550 
2300) "AlB" 

PETM > SoC 700 a 1.500 < 10.000 
(56.3 Ma) 

Mioceno 3 a 5°C 360 a 560 > 100.000 

Medio (cerca 
de 15 Ma) 

Ma = milh6es de anos; PETM = Maximo Termico do Paleoceno-Eoceno (do 
ingles, Paleocene-Eocene Thermal Maximum) . 

global atual com alguns dos periodos de aquecimento glo­
bal rna is rapidos durante 0 Cenozoico (ou seja, os ultimos 
65 milhoes de anos). Embora 0 periodo de aquecimen­
to atual seja bem mais curto que os periodos passados, 
nota-se que 0 aumento de temperatura e a concentrayao de 
dioxido de carbono sao diretamente comparaveis. Qual­
quer comparayao deve, portanto, levar em considerayao as 
similaridades e diferenyas das variaveis comparadas. 

o problema de escalas apresentado aqui - principal­
mente temporais - e crucial e parece ser urn dos motivos 
da discrepancia entre as interpretayoes do efeito das mu­
danyas climaticas sobre a biodiversidade. Por um lado, 0 

aquecimento global do PETM resultou em um imp acto 
diferencial entre linhagens neotropicais distintas (bene­
ficiando algumas e extinguindo outras), mas causando 
um aumento neto total na diversidade da amostragem 
analisada.31,32 Por essa razao, ha a opiniao de que 0 aque­
cimento global atual poderia ter urn efeito positivo na 
biodiversidade.33 De modo similar, a inferencia, por 
dados moleculares, de que varias especies de arvores 
neotropicais se originaram ha milhoes de anos e sobrevi­
veram a temperaturas globais comparaveis as projetadas 
para 0 ana 2100 sugere que 0 aquecimento global atual 
nao exerce risco geral de extinyao na regiao.34 Em con­
traste, outras analises, com a utilizayao de filogenias da­
tadas, sugerem que, para as especies serem capazes de 
se adaptar a velocidade (e nao necessariamente a mag­
nitude) das atuais mudanyas climaticas, seria necessaria 
uma taxa de adaptayao > 10.000 vezes mais rapida que 
a ja observada na historia evolutiva.35 Esses resultados 
contrastantes e suas interpretayoes refletem uma gran­
de ignorancia a respeito do potencial de usar inferencias 
passadas para preyer 0 futuro, mas abrem as portas para 
analises mais rigorosas e integradas com validayao pOI' 
meio de experimentos (ver adiante). E muito importante 
ressaltar, porem, que esses estudos consideram apenas 
mudanyas climaticas, ou seja, desconsideram a influen­
cia humana e a interayao entre outras mudanyas globais, 
como a ayao de patogenos, desmatamento, poluiyao etc. 

• Separa~ao entre os efeitos de mudan~as climaticas e am­
bientais. Ambas as mudanyas estao ocorrendo simulta­
neamente e interagindo de uma maneira provavelmente 
unica, enquanto no passado normalmente nao foram 
concomitantes. Uma possibilidade e estudar 0 efeito das 
grandes extinyoes em massa, como 0 impacto do meteo­
rito que causou a extinyao de todos os dinossauros (com 
exceyao das aves) ha 66 milhoes de anos, entre 0 Creta­
ceo e 0 Paleogeno.36 Outro tipo de mudanya ambiental, 
nao necessariamente associada a grandes mudanyas cli­
maticas, e a dinamica de ambientes em algumas regioes da 
America tropical, como as mudanyas drasticas de drena­
gem na Amazonia ocidental resultantes do soerguimento 
dos Andes tropicais.37 Tais mudanyas poderiam ser com­
paradas ao impacto das mais de 150 represas hidroeletri-

A A' d' 38 cas planejadas ou em andamento na mazoma an llla , 
assim como a megarrepresa de Belo Monte, no Para (Bra­
sil), prevista para se tornar a terceira maior do mundo. 
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Novas metodologias possibilitam testar 0 nivel de 
signifid'tncia entre eventos historicos e alterayoes em ta­
xas de extinyao, principalmente dentro de urn contexte 
biogeognifico em que se estimam as areas ancestrais de 
cad a clado de uma filogenia .39 Isso apresenta uma vanta­
gem importante em relayao as conclusoes baseadas em 
correlayoes (muitas vezes visuais). Mais recentemente, 
tornou-se possivel testar se alterayoes em uma varia­
vel continua (como curvas que descrevem flutuayoes 
em temperatura, nivel do mar ou soerguimento de uma 
montanha) estao diretamente associadas a diversificayao 
de organismos na area estudada.40 

Se houver sucesso em discernir entre 0 efeito de mudan­
yas climatic as e ambientais (como aumentos de tempera­
tura e mudanyas hidrologicas, ilustradas na Figura 19.4), 
talvez seja possivel entender melhor a contribuiyao relati­
va desses dois fatores, identificados como as duas princi­
pais ameayas a biodiversidade da regiao neotropical. 

• Modelagem e experimentos. Cientistas utilizam varios 
metodos para abordar esse grande desafio, incluindo 
aqueles que trabalham com modelagem (reconstruyoes 
paleoclimaticas baseadas em modelos de circulayao glo­
bais e simulayoes; projeyoes de distribuiyoes passada, 
presente e futura de especies; analises de diversificayao de 
especies e correlayoes entre taxas de extinyao e mudanyas 
climaticas/ambientais; entre outras abordagens) e outros 
que utilizam rna is metodos empiricos/experimentais (p. 
ex., transplante de especies entre diferentes zonas climati­
cas para estudar mudanyas em biomassa e biodiversidade; 
calculos de condiyoes climaticas com base em caracteris­
ticas morfologicas de fosseis ou geoquimicas de rochas). 
Em vez de se restringir a modelagem ou experimentos, 
projetos de pesquisa deverao considerar 0 valor de lidar 
com ambas as metodologias simultaneamente, refinando 
e testando teo ria e pratica pOI' meio de desenvolvimentos 
metodologicos, simulayoes e validayoes empiricas. Esse 
conhecimento sera imprescindivel para melhor manejo e 
proteyao da biodiversidade neotropical, possibilitara ma­
pear os requerimentos ecologicos e ambientais de cada es­
pecie e fornecera informayao necessaria para reconstruir 
sua historia evolutiva e biogeografica. 

Conclus6es e perspectivas 
Nos proximos dez anos, deve-se intensificar radical mente a 
integrayao de diversas disciplinas da ciencia, seus metodos, 
dados, resultados e implicayoes, para 0 entendimento da 
biogeografia neotropical. Urn passo importante e conciliar a 
biogeografia historica com a ecologia41 , levando em conside­
rayao diferenyas de escala taxonomic a, temporal e espacial. 

Precisa-se, simultaneamente, completar, limpar e dispo­
nibilizar ban cos de dados biologicos. Para isso, sera neces­
sario intensificar e expandir 0 ensino taxonomico, facilitar 0 

trabalho de campo responsavel entre os paises neotropicais 
(incluindo acesso a amostras biologic as, geologicas, geneticas 
e paleontologicas) e produzir ferramentas bioinformaticas 
que possibilitem lidar com 0 iminente diluvio de informayao. 
Essa infraestrutura biologica possibilitara estudar a biogeo-
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grafia de uma forma dinamica, inovadora e integrativa. A 
expansao de ban cos de dados com informayoes sobre carac­
teres funcionais de especies, comunidades e redes ecologicas 
e sobre mudanyas temporais de biodiversidade e apenas urn 
exemplo de recursos que possibilitarao que a biogeografia 
aborde questoes muito alem das estudadas originalmente por 
seus fund adores - incluindo analises de padroes de diversi­
dade filogenetica, funcional, ecologic a e de endemismo e os 
process os que os criaram. 

Colabora~ao e palavra-chave e, para facilitar esse proces­
so, sera necessario consolidar e expandir as duas constela­
yoes informais atualmente ativas neste t6pico: a Network fo r 
Neotropical Biogeography e 0 Grupo Latinoamericano y Cari­
befLO de Biogeografia. Sera essencial a participayao de jovens 
pesquisadores e cientistas rna is experientes, com 0 intuito 
comum de promover 0 avanyo da biogeografia neotropical. 
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